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Andlisis de ensayos de procedencia-progenie de (Dipteryx
panamensis (Pittier) Record & Mell), en la Zona Norte y Sur de

Costa Rica.

RESUMEN

El almendro (Dipteryx panamensis), es una especie forestal nativa con una
amplia distribucion natural desde Costa Rica hasta la cuenca del Amazonas. Se
caracteriza por su gran importancia ecoldgica debido a sus semillas que sirven de
alimento para una amplia fauna. Esta leguminosa ha sido plantada e investigada
en Costa Rica desde finales de los afios 80, conocida por su madera de alta
densidad. Dado su potencial maderero GENFORES (cooperativa de conservacion
y mejoramiento genético forestal) inicié un programa de mejoramiento genético,
como parte de una estrategia de desarrollo de la especie para su cultivo en las
zonas bajas y humedas del tropico americano. El objetivo de este estudio fue
evaluar el comportamiento de dos ensayos de procedencia-progenie establecidos
hace 4 afios en las zona norte (San Carlos) y Pacifico Sur (Peninsula de Osa) del
pais. Los materiales evaluados proceden de tres poblaciones naturales (Puerto
Viejo, Sarapiqui; Crucitas, San Carlos y San Marcos, San Carlos) y de 10 familias
de polinizacién abierta por cada procedencia. Los resultados mostraron que no
hay diferencias significativas entre procedencias para ninguno de los caracteres
analizados. La mayor rigueza genética se encontré entre las familias dentro de
cada procedencia, lo que sugiere enfocar los esfuerzos en la seleccion de las
mejores familias. Si se utiliza la semilla para plantacion de los mejores cuatro
individuos dentro de las cinco mejores familias del ranking, se obtendria una
ganancia genética de mas de un 45% en volumen comercial por arbol al afio 4.
La correlacién genética entre ambos sitios fue superior al 90%, lo que muestra
una estabilidad genética muy alta y la posibilidad de desarrollar un unico
programa nacional de mejoramiento.

Palabras clave: Dipteryx panamensis, almendro, mejoramiento genético,

procedencias, especie nativa.



Analysis of Dipteryx panamensis provenance-progeny trials in

north and south regions of Costa Rica.

ABSTRACT

Almendro (Dipteryx panamensis) is a native tree species with a wide natural
distribution from Costa Rica and throughout Amazons basin. It is known by its
high ecological value explained by the importance of its seeds, as a food source
for a large fauna. This leguminous tree has been planted and investigated in
Costa Rica since late 80’s until today, well known for its high wood density. Due to
its wood valuable potential, GENFORES (Forest gene conservation and breeding
cooperative) initiated a tree improvement program, as a development strategy to
promote its utilization as an attractive crop option in low and wet lands in the
American tropics. The objective of this study was to evaluate two provenance-
progeny tests established 4 years ago in north zone (San Carlos) and southern
Pacific Costa Rica (Osa, peninsula). Materials came from three native
provenances (Puerto Viejo, Sarapiqui; Crucitas, San Carlos and San Marcos, San
Carlos) and 10 open-pollinated families within each provenance. Results showed
no significant differences among provenances in any of the traits evaluated, which
suggests focusing on best families. If operational plantations are established with
the seed collected from the four best trees, within the top five-ranking families,
genetic gain in wood commercial volume per tree would increase more than 45%
at age 4. Genetic correlations among both sites registered values over 90%,
which reflects a high genetic stability and the possibility of a single national

breeding program for this tree species.

Key words: Dipteryx panamensis, almendro, tree improvement, provenances,

genetic tests.
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INTRODUCCION

El almendro (Dipteryx panamensis), es una especie forestal nativa, la cual
pertenece a la familia Fabaceae, subfamilia Papilonaceae, presenta una
distribucion desde los bosques de tierras bajas de Nicaragua hasta Colombia
(Schmidt, 2009). En Costa Rica, es abundante desde las llanuras de Guatuso
hasta Bribri y en la Region Huetar Norte del pais (Baltazar, Moreira, Arnaez,
Sanchez, 2000).

Naturalmente la especie habita en regiones donde la temperatura media anual
oscila desde los 24°C a los 30°C, y una precipitacion media anual de 3500-5500
mm, su distribucion altitudinal va desde el nivel del mar hasta los 500 m.s.n.m.
(Jiménez, F. Rojas, V. Rojas y Rodriguez, 2002).

Gamboa (2008) caracteriza el almendro como un arbol que al lograr su pleno
desarrollo alcanza un gran tamafo, que le permite formar parte del dosel
superior de los bosques en tierras bajas y planicies de la costa Caribe y zona
norte de Costa Rica. Alcanza hasta los 50 m de altura y diametros de 1 a 1,5 m,
con un fuste cilindrico y amplias raices basales; sin embrago, no presenta
gambas. Su corteza suave es de color pardo-rojizo, con lenticelas verticales
(Fournier, 2003). Las flores son hermafroditas, muy atractivas, de color rosado-
violeta, que aparecen en los meses de mayo a julio. Se ha observado en
plantaciones que la floracidbn puede iniciar desde el primer afio en algunos
individuos muy precoces (Murillo, 2014). El fruto es una vaina comprimida
lateralmente de forma ovada u obovada con una Unica semilla (Flores, 1992;
Holdridge, Poveda y Jiménez, 1997; Flores y Obando, 2003).

El almendro es una especie de suma importancia ecologica debido a que sus
frutos y semillas sirven de alimento para muchos animales. Se reporta que al
menos dieciséis especies de mamiferos y alrededor de cien especies de aves se
alimentan de sus frutos y semillas (Schmidt, 2009). Una de las especies mas
observada es la lapa verde (Ara ambigua), que se alimenta y anida en los
arboles mas viejos y de gran tamafio.

Schmidt (2009) menciona que los estudios de especies nativas especialmente

con almendro en plantaciones forestales en Costa Rica y Panama son
1



relativamente jovenes. En 1985 se establecio el primer disefio experimental con
almendro por medio de la Organizacion para Estudios Tropicales (OET) en La
Selva, Sarapiqui, Costa Rica. En los afios 90’s el programa de investigacion
“Cooperacion en los Sectores Forestales y Maderero” (COSEFORMA) impulso el
inicio de proyectos con especies nativas en la zona norte de Costa Rica, donde
se incluy6 al almendro. En 1991 la Escuela de Agricultura de la Region Tropical
Humeda (EARTH) establecié en Guacimo, Limén algunas plantaciones con esta
especie.

El area en plantaciones forestales se ha visto incrementada con el paso de los
afios en América Latina con el fin de aumentar la produccién de madera,
proteccion del suelo asimismo de mitigar los efectos de la deforestacion y
degradacion en las areas rurales, ademas de incrementar la biodiversidad, la
cubierta forestal y el valor de la tierra a largo plazo (Pedraza, 2008). Por esto, se
debe hacer conciencia y valorar la importancia que tienen las plantaciones
forestales, ya que son un bien para la sociedad actual y para las futuras
generaciones.

El mejoramiento genético es un proceso que consiste en la aplicacion de técnicas
de seleccién y recombinacion en busca del aumento de la frecuencia de los alelos
favorables de la caracteristica de interés en una poblacién dada (Pires, Resende,
Da Silva y Resende, 2011). Estos procedimientos buscan el aumento en la
productividad de materia prima o del producto final, mejora las condiciones
adaptativas tales como la capacidad de floracion y produccién de frutos y
semillas, ademéas mejora la resistencia a plagas y enfermedades principalmente
en la manutencion de la variabilidad genética (Pires et al, 2011).

El presente trabajo tiene como objetivo evaluar el comportamiento de dos
ensayos de procedencia-progenie de Dipteryx panamensis, establecidos hace 48
y 46 meses en las Zonas Norte (San Carlos) y Sur (Peninsula de Osa) de Costa
Rica, donde se analizaron los parametros genéticos poblacionales. Como parte
del estudio, se determind la interaccion genotipo - ambiente entre los dos

ambientes evaluados.



Capitulo I. Evaluacion de un ensayo de procedencia-progenie de
almendro (Dipteryx panamensis), a los 48 meses de edad, en San
Carlos, Zona Norte.

RESUMEN

En los afios 90s en la zona norte de Costa Rica toma auge el establecimiento de
plantaciones forestales con especies nativas, basadas en su mayoria en
incentivos otorgados por el estado. Las organizaciones involucradas poco a poco
logran un proceso de mejora continua de las plantaciones, con el objetivo de
lograr atraer a un mayor numero de productores e inversionistas en la actividad
forestal. El mejoramiento genético fue una de las alternativas utilizadas para
aumentar la productividad y viabilidad de la reforestacion, ya que logra mejorar
sus caracteristicas de importancia econdmica. Los ensayos de procedencia-
progenie son parte de este programa de mejoramiento genético. El objetivo de
este estudio fue evaluar el comportamiento del ensayo de procedencia-progenie
de Dipteryx panamensis, a los 48 meses de edad, establecido en Santa Clara,
San Carlos, Zona Norte de Costa Rica, donde se determiné el grado de control
genético y el potencial de mejoramiento de la especie. Se utilizd el disefio
experimental GENFORES, basado en un disefio de Bloques Completos al Azar
con seis blogues y la parcela integrada por seis plantas distribuidas
aleatoriamente en tres parejas dentro del bloque. Se evalué 29 arboles madre
originarios de tres procedencias nativas de Costa Rica: Puerto Viejo de Sarapiqui,
Crucitas (Cutris, San Carlos) y Coopesanjuan (San Marcos, San Carlos). La
heredabilidad individual presentd valores entre 31% y 36%, mientras que la
heredabilidad media de familia (homp), registro valores entre un 75% y 79%. La
exactitud de los parametros genéticos para los caracteres altura comercial,
volumen comercial e indice fue superior al 60% en todos los casos. La riqueza
genética entre individuos dentro de familias (CV = 31,6%), supero a la variacion
genética entre familias (CV = 15,8%). Mientras que entre procedencias no hubo
variacion genética significativa para ninguno de los pardmetros analizados. La

mayor ganancia genética esperada en volumen comercial por arbol (>50%) se
3



obtendria con el uso de la semilla procedente de los mejores veinte individuos del
ranking genético, como también al utilizar la semilla de los mejores cuatro arboles
dentro de las mejores cinco familias. El uso de semilla mejorada de almendro
podria impactar en gran medida el cultivo de esta madera de alta densidad en el

pais.



INTRODUCCION

La blsqueda de especies nativas con un adecuado potencial para la
reforestacion en tierras bajas muy humedas del pais dio inicio a finales de los
afios 80, donde, la OET fue pionera con las primeras experiencias en especies
nativas (Butterfield y Espinoza, 1995). A inicios de los afios 90 el proyecto
COSEFORMA impulsa la incorporacion de especies nativas por toda la zona
norte del pais, donde genera abundante investigacion (Muller, 1993; Badilla,
Murillo y Obando, 2002).

Se inicia el establecimiento de plantaciones de especies nativas, apoyadas con
incentivos otorgados por el estado. En este proyecto se establecieron parcelas en
mas de 30 fincas diferentes con las especies pilébn (Hieronyma alchorneoides),
cebo (Vochysia guatemalensis), almendro (Dipteryx panamensis), botarrama
(Vochysia ferruginea), fruta dorada (Virola koschnii), lagarto (Zantoxylum
mayanum) y vainillo (Stryphnodendron excelsum), para un total de mas de 100
parcelas permanentes (Badilla, Murillo y Obando, 2002).

En 1994 se establece el Laboratorio de Semillas Forestales en la sede regional
del Instituto Tecnoldgico de Costa Rica (TEC), en Santa Clara, San Carlos, en un
esfuerzo conjunto con la Agencia Alemana de Cooperacion Técnica (GTZ).
Desde este laboratorio se inicia la ubicacion y recoleccion de semilla en arboles
semilleros de numerosos arboles de cada una de las especies maderables
nativas de interés (Badilla, Murillo y Obando, 2002). Nuevos estudios continuaron
impulsando la reforestacion con especies nativas que mostraron condiciones
favorables de crecimiento (Montagnini, Piotto, y Ugalde, 2002). Sin embargo,
sefialan la importancia de realizar estudios especificos para mejorar técnicas
silvicolas que deban aplicarse. Pedraza (2008) explicé la importancia de saber
elegir las especies adecuadas, como plantarlas y manejarlas para obtener
buenos resultados. Por tanto, ain es necesario continuar con investigaciones
bien focalizadas para lograr un adecuado modelo de reforestacion con estas
especies, que permitan lograr mejores condiciones de productividad y calidad

para el inversionista.



El mejoramiento genético en especies nativas podria sin duda impulsar la
reforestacion, ya que mejora las principales caracteristicas cuantitativas y
cualitativas de productividad y calidad de los arboles, reduce el turno de
aprovechamiento final, disminuye los costos y repercute en una mejora de los
procesos industriales (Marco, 2005). Por ello se considera al mejoramiento
genético forestal como una herramienta operacional de uso corriente y esencial

como parte de las préacticas silviculturales.

Los ensayos de procedencia-progenie son parte importante de una estrategia de
mejoramiento genético. Estos ensayos combinan la evaluacion del origen del
material (procedencia como parcela mayor) con el desempeiio de familias y sus
progenies (como parcela menor). Como todo ensayo genético, uno de sus
objetivos es el de determinar la adaptabilidad de los materiales en un ambiente
determinado. La modalidad de ensayo procedencia-progenie, permite avanzar
rapidamente en mejoramiento genético, ya que no solo determina los mejores
origenes, sino que simultaneamente permite seleccionar los mejores individuos
dentro de las mejores procedencias (Landa, Mendizabal, Ramirez, y Méndez,
2002). Con un adecuado disefio espacial de estos ensayos, a partir del primer
raleo se pueden convertir en un huerto semillero, que una vez que logre producir
flores y frutos, se convertird en una nueva fuente semillera de muy alta calidad
genética (Badilla y Murillo, 1998).

El presente trabajo tiene como objetivo evaluar el comportamiento del ensayo de
procedencia-progenie de Dipteryx panamensis, a los 48 meses de edad,
establecido en San Carlos, Zona Norte de Costa Rica, donde se determiné el

grado de control genético y el potencial de mejoramiento de la especie.



MATERIALES Y METODOS

Descripcion del sitio.

El trabajo se realizé en la sede regional del Instituto Tecnoldgico de Costa Rica
en San Carlos (10°21'N y 84°30'W), que se localiza en la zona de vida Bosque
Muy Himedo Premontano transicion a Basal (Holdridge, 1967). Esta localidad se
caracteriza por una topografia moderadamente ondulada, pendientes entre 15-
30%. La temperatura fluctia entre 18-24°C. El promedio anual de precipitacion es
de 4000 mm, donde los meses de febrero, marzo y parte de abril registran un
déficit hidrico apreciable. Los suelos son del orden Ultisoles, generalmente
profundos, bien drenados y de color rojo con un alto contenido de materia

organica, (Ortiz y Cordero, 2008).

Disefio Experimental.

El disefio experimental del ensayo genético fue el desarrollado por GENFORES
(Murillo, Obando, Badilla y Araya, 2001; Murillo y Badilla 2004) que consiste en
un disefio de Bloques Completos al Azar, con seis bloques. Dentro de cada
bloque cada accesion esta representada por seis plantas que son distribuidas
aleatoriamente en tres parejas independientes y distantes entre si (Figura 1). En
total, cada familia estuvo representada por 36 progenies. Este disefio permite
realizar un primer raleo en ensayos geneéticos que requieran mas tiempo en
campo sin afectar su estructura genética. Después del primer raleo, el disefio
permite su conversion en huerto semillero de progenie. En este experimento, los
arboles fueron plantados con un distanciamiento de 3 x 3 m. Las tres
procedencias evaluadas no se establecieron en forma separada dentro de cada
blogue, sino que simplemente, cada familia fue evaluada como una accesion

independiente.
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Figura 1. Distribucién espacial de un ensayo genético utilizado en GENFORES (Murillo y Badilla
2004).

El sitio estuvo anteriormente bajo uso agricola, que fue abandonado durante los
ultimos 15 afos. El ensayo se establecié sin ninguna preparacion ni enmienda al
suelo. Se utilizaron progenies de 29 familias procedentes de tres poblaciones
naturales de la zona norte del pais: Puerto Viejo de Sarapiqui, Crucitas (Cutris,
San Carlos) y Coopesanjuan (San Marcos, San Carlos), codigos PV = Sarapiqui,
CSJ = Coopesanjuan y Numerales = Crucitas). Todas las familias fueron
obtenidas de polinizaciéon abierta (medios hermanos), de arboles naturales
localizados distantes entre si por mas de 300 — 500 m. El ensayo forma parte del
programa de mejoramiento genético de especies nativas de la cooperativa
internacional GENFORES.

Se evalud los caracteres diametro a 1,3 m (d en cm), altura comercial (medida
con barra telescépica en m), presencia/ausencia de rama gruesa. Se definié
como rama gruesa aquella cuyo diametro supera en mas de un 1/3 al fuste
principal. Se calific6 el estado fitosanitario en una escala de 1 a 3, donde “1” es
un arbol sano y “3” para un arbol completamente enfermo y proximo a morir. La
calidad de las primeras cuatro trozas se calificé en una escala de 1 a 4, que luego
se convirti6 a una escala de 0 a 100%, tal y como lo establece la metodologia
descrita por Murillo y Badilla (2004) y su modificacién por Murillo et al (2012). La

calidad del arbol se obtuvo posteriormente, con base en la calidad individual de
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las primeras cuatro trozas (T1, T2, T3y T4) de 2,5 m de longitud), donde Calidad
del arbol se convirti6 en una nueva variable compuesta y se obtiene como un
promedio ponderado, Calidad = T1*0,4 + T2*0,3 + T3*0,2 + T1*0,1. Finalmente,
se determiné el volumen comercial sin corteza por arbol, con base en una altura
comercial hasta los 10 cm de diametro o hasta una altura menor si se hubiera
perdido la dominancia apical.

Se construyd un indice de seleccion, con el fin de integrar la calidad y el volumen

comercial por arbol, tal y como se propone en el trabajo de Murillo et al (2012).

0.6xVolCom—xVol + 0.4xCalidad—xcal

ovol ocal

indice de seleccion =

Donde,
xvol = promedio del volumen comercial

xcal = promedio de la calidad

ovol = desviacién estandar del volumen comercial

ocal = desviacién estandar de la calidad

Anélisis de Datos.

La base de datos obtenida se organizd en una hoja de EXCEL, para luego
proceder con su andlisis en el software SELEGEN version 2010 (Resende, 2007).
Este programa permite la obtencion de parametros genéticos y orientar en la
seleccién genética. Los datos fueron analizados para cada caracter por separado
y se generd un ranking genético para la variable volumen comercial. El andlisis
estadistico de los datos se basoé en los procedimientos desarrollados y descritos
por Resende (2007) incluidos en el software SELEGEN (version 2007), que se
fundamentan en los procedimientos de Maxima Verosimilitud Restringida
(Restricted Maximum Likelihood, REML) y Mejor Prediccion Linear No Sesgada
(Best Linear Unbiased Prediction, BLUP).

El andlisis de datos se desarrollé al nivel de comparacion entre procedencias, asi
como al nivel de comparacién entre familias dentro de procedencias. Para el

analisis de procedencias se utilizo el modelo 24 de SELEGEN (analisis de
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poblaciones sin estructura genética), mientras que las familias se evaluaron con
el modelo 1 de SELEGEN, que es especifico para una estructura de datos de

familias de medios hermanos.

Modelo 1:y=Xr+Za+Wp +e (1)
Modelo 24: y = Xr+Zg+Wp+e (2)

Donde, “y” es el vector de datos (variable dependiente), “r" es el vector de los
efectos de la repeticibn sumados a la media general, “a” es el vector de los
efectos genéticos aditivos individuales, “g” es el vector de los efectos genéticos
de poblaciones, “p” es el vector de los efectos de la parcela, “e” es el vector de
errores residuales. Las letras mayusculas representan las matrices de incidencia

para los efectos referidos (Resende, 2006).

La ganancia genética fue estimada a partir de la funcién,
GG = S *h’mf
Donde,

S = diferencial de seleccion entre familias
2 2
h2mf = heredabilidad familiar = 0% / ( ig+ Ub“+ )
n

O-zf = componente de varianza fenotipica total
2 .
o w = componente de varianza del error

2 . . ., .
O’ gf = componente de varianza de la interaccion bloque x familia

b = nimero de bloques
n = numero de plantas dentro de la parcela (familia dentro de bloque)
La ganancia genética estimada para utilizar la semilla de los mejores individuos
dentro de las mejores familias, se basé en la misma funcion ahora expandida
como sigue:
GG entre familias + GG dentro de mejores familias
GG = S *h®mf + GG = Sy * h’y (df = dentro de familia)

10



Donde,

Sqf = diferencial de seleccion dentro de familias

0,75Va

h2¢ = heredabilidad dentro de familias
Va+Ve

Va = varianza genética aditiva

Ve = varianza del error.
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RESULTADOS

En el cuadro 1 se muestran los valores estimados de los parametros genéticos
poblacionales obtenidos para cada una de los caracteres evaluados, que
mostraron valores de heredabilidad individual (h?a), entre 31% y 36% en todos
los caracteres cuantitativos; mientras que con la Calidad se determiné un valor
de heredabilidad individual de un 0,3% o practicamente ningan control genético
para este caracter. En cuanto a la heredabilidad media de la familia o
heredabilidad familiar (h’mp), se registraron valores altos, que oscilaron entre
un 75% y un 79%; sin embargo, la calidad mostr6 de nuevo el menor valor
con menos de un 19%.

En relacion con el parametro exactitud (Acprog) la calidad fue el caracter que
registrd el menor valor con tan solo un 43%, mientras que el volumen comercial y
el diametro obtuvieron valores de exactitud de un 89%, que garantiza la robustez
de sus valores.

El coeficiente de variacion genética individual (CVgi%) y el coeficiente de
variacion genético familiar (CVgp%) mostraron los valores mas altos para el
volumen comercial. Puede observarse que en todos los caracteres se manifiesta
una mayor variaciéon genética entre individuos dentro de familias (CVgi%), que
entre familias (CVgp%).

Finalmente, los valores de calidad media de la poblacion de arboles del ensayo

es muy buena, con un registro promedio de un 95,73%.
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Cuadro 1. Parametros genéticos de veintinueve familias (progenies) de Dipteryx panamensis a los 48
meses de edad en San Carlos, Zona Norte, Costa Rica, 2014.

DAP hcom Calidad Base Vol Com indice de

(cm) (m) 100 (m3) Seleccion
Va 1,46 1,03 2,32 0,0001 0,22
Vparc 0,04 0,08 3,86 0,0001 0,02
Ve 2,59 2,21 77,08 0,0001 0,39
Vf 4,09 3,32 83,28 0,0002 0,63
h2a 0,35+-0,14 0,31+-0,213 0,03+-0,04 0,36+-0,15 0,36+-0,14
h2mp 0,79 0,75 0,19 0,78 0,78
Exactitud 0,89 0,87 0,43 0,89 0,88
h2ad 0,30 0,26 0,02 0,30 0,30
CVgi% 12,72 18,51 1,60 31,60 9,50
CVgp% 6,35 9,26 0,80 15,80 4,75
Cve% 7,93 12,96 4,06 19,36 6,10
CVr 0,80 0,71 0,20 0,82 0,78
PEV 0,07 0,06 0,47 0,0001 0,01
SEP 0,27 0,25 0,69 0,002 0,11
Media General 9,52 5,48 95,73 0,027 5,00

Dap= Didmetro a 1,3 m. hcom= Altura comercial del arbol. Cal 100=Calidad del
arbol de 1 a 100. VolCom=Volumen Comercial. Va= varianza genética aditiva.
Vparc= varianza ambiental entre parcelas (familias dentro de bloques). Ve=
varianza residual o no explicada por el modelo. Vf= Va (Vg) + Vparc + Ve:
varianza fenotipica total. h’a= heredabilidad individual en sentido estricto, es
decir, de los efectos aditivos. h’mp= heredabilidad media de la poblacién

. . . . .. 0,75V
asumiendo sobrevivencia completa. Heredabilidad aditiva hzad:m =0
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también, heredabilidad dentro de familias (“withinfamily”). Exactitud:\/h?mf =

exactitud de seleccion de progenies, asumiendo sobrevivencia completa. CVgi%-=

Vv .. . .. Lo .. . .o
(,L)*100= coeficiente de variacion genética aditiva individual.
MediaGeneral

[
CVgfo%=| ———=—— | « 100 = coeficiente de variacion genotipica entre familias.
MediaGeneral
( ,0'75V6a+ve+VpaTC>
CVe%= , * 100 = coeficiente de variacion experimental.
MediaGeneral

CVgi% .. . ., . .

CVr=—22 = coeficiente de variacién relativa. PEV= varianza del error de

T cve%
predicciébn de valores genotipicos, asumiendo que no hay mortalidad. SEP=
desviacion estandar del valor genotipico predicho de progenie, asumiendo

sobrevivencia completa.

En el cuadro 2 se muestran los parametros genéticos de las tres procedencias
investigadas. Los valores de heredabilidad individual de la procedencia fueron
sumamente bajos para todos los caracteres evaluados. Sin embargo, la
heredabilidad media de la procedencia (h2mp) para los tres caracteres
cuantitativos fue alto y superior a la del caracter calidad. Para la altura comercial
fue de un 57% vy para el volumen comercial un 51% mientras que para calidad
fue de un 19%. Con relacion a la exactitud los caracteres altura comercial,
volumen comercial e indice estan por encima del 60%. Vale la pena resaltar
gue la variable calidad para la exactitud registré6 un valor de 44%. De manera
general, los valores de heredabilidad en todos los caracteres investigados fue
inferior al nivel de procedencia, con relacion al nivel de familias dentro de

procedencias.
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Cuadro 2. Parametros genéticos de tres procedencias de Dipteryx panamensis a los 48 meses de
edad en San Carlos, Zona Norte, Costa Rica, 2014.

DAP hcom Calidad Vol Com jndice de

(cm) (m) Base 100 (m®) Seleccion
Vg 0,002 0,02 0,05 0,0001 0,001
Vparc 0,007 0,05 0,12 0,0001 0,0026
Ve 3,82 3,18 87,81 0,0002 0,63
Vf 3,83 3,25 87,98 0,0002 0,63
hzg 0,0007+- 0,006 +- 0,001 +- 0,003+- 0,001 +-

0,003 0,009 0,003 0,008 0,005
hzmp 0,24 0,57 0,19 0,51 0,37
Exactitud 0,49 0,76 0,44 0,71 0,61
Media
general 9,60 5,48 95,69 0,03 5,01

Vg=Varianza genética entre las poblaciones. Vparc= Varianza ambiental entre
parcelas (familias dentro de bloques). Ve= Varianza residual o no explicada por el
modelo. Vf= Varianza fenotipica total [Va (Vg) + Vparc + Ve]. h’g= Efectos
genotipicos totales de poblacién. h’mp= Heredabilidad media de la poblacién

asumiendo sobrevivencia completa. Acprog= Exactitud.

En la figura 2 se muestra el ranking genético del volumen comercial para las 29
familias del ensayo. Se observa que la familia PV3 fue la que se ubicd en la
primera posicién, mientras que 12 familias del total, se posicionaron por encima
del promedio del conjunto del ensayo. Hubo 17 familias que se ubicaron por
debajo del promedio poblacional, donde se concentran mayoritariamente las
familias pertenecientes a la procedencia Crucitas de San Marcos, San Carlos.

15



0,01 -
0,008 -
0,006 -
0,004 -
0,002 -
0
-0,002 -
-0,004 -
-0,006 -
-0,008 -

Valor Genético
PV3
CSJ1
10
CSJ3
CSJ7
CSJ2
PV5
PV8
SM9
CSJ8
CSJe
CsJa
CSJ5
PV6
PV2
PV7
PV1
PV10
PV9
PV4

Familias

Figura 2. Distribucién del Valor Genético del volumen comercial de veintinueve familias de Dipteryx
panamensis a los 48 meses de edad en San Carlos, Zona Norte, Costa Rica, 2014.

En el cuadro 3 se presenta un analisis por procedencia, sin distincion de la
estructura familiar, donde se observa que las tres procedencias son muy similares
entre si con relacion al caracter volumen comercial. Las procedencias
Coopesanjuan y Sarapiqui no registran diferencias significativas, mientras que

Crucitas se ubica en el tercer puesto pero con muy poca diferencia.

Cuadro 3. Ranking genético del volumen comercial de las tres procedencias de Dipteryx panamensis
alos 48 meses de edad en San Carlos, Zona Norte, 2014.

Orden Procedencia Valor Genético (u+g)
1 Coopesanjuan (San Marcos, San Carlos) 0,0272
2 Puerto Viejo, Sarapiqui 0,0272
3 Crucitas (Cutris, San Carlos) 0,0268
DISCUSION

Analisis de familias o progenies
Los parametros genéticos de las veintinueve familias se muestran en el cuadro 1,

donde las heredabilidades obtenidas registraron valores altos. Estos resultados
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indican que hay una alta variacion genética en la poblacion de mejoramiento. El
didmetro y el volumen comercial fueron los caracteres que presentaron valores
mas altos de heredabilidad individual (h?a, 35% y 36% respectivamente), a pesar
de que el ensayo tiene solamente 48 meses de edad. Estos valores indican una
alta diferenciacion genética entre las mejores y peores familias de la poblacion en
relacion con estos caracteres. Valores de heredabilidad tan altos auguran buenos
resultados en mejoramiento genético para esta especie en cuanto al volumen
comercial. El caracter calidad por el contrario, registro valores sumamente bajos
en heredabilidad y en su coeficiente de variacion genética (CVgi%). De manera
general, los arboles de almendro exhiben torceduras leves y pobre rectitud en
casi todos los individuos de la poblacion. Esto podria explicar que no se hayan
registrado diferencias importantes entre familias o procedencias en cuanto a la
calidad del fuste.

La heredabilidad media familiar (h’mp), es otro parametro de suma importancia
para el analisis de progenies. El volumen comercial y el indice de seleccion
registraron valores sumamente altos (superiores a un 78%), asi también el
diametro y la altura comercial (79% y 75% respectivamente, Cuadro 1). En el
trabajo de Pavlotzky y Murillo (2012) con Acacia mangium de menos de 4 afos
de edad en la zona norte de Costa Rica, se reportd6 también valores altos de
heredabilidad individual para el DAP y el volumen comercial. En relacion con la
exactitud los resultados registrados al nivel de familias fueron sumamente altos,
con valores superiores al 87% en todos los caracteres, con excepcion de la
calidad (Cuadro 1). El volumen comercial que es la variable de mayor importancia
econdmica, presento el mayor valor de exactitud con un 89%. La exactitud es un
parametro poblacional que indica la calidad y veracidad de los datos y del ensayo
genético. Valores de exactitud tan altos, que superan un 60-70%, deben ser
considerados como muy buenos y por tanto, aseguran la consistencia del ensayo
y del potencial de mejoramiento genético.

Con relacion a la variabilidad genética entre individuos y entre familias (CVQi% y
CVgp%), se observa que hay una amplia riqueza genética en la poblacion, con

valores que superan el 5%. El cociente entre el total de la variacion genética y la
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variacion ambiental (CVr = CVgi%/CVe%) refleja claramente la predominancia de
la riqueza genética en la poblacion para todos los caracteres investigados, con
excepcion de la variable calidad (CVr = 20%). Estos resultados son concordantes
con los obtenidos en los valores de las heredabilidades individual (h%a) y
heredabilidad media de la progenie o familia (h?mp). El caracter volumen
comercial present6é un CVgi% de un 31,6% y un CVgp% de 15,8% que fueron los
valores mas altos y apoyan la decisién de utilizarlo como caracter a mejorar y
establecer el ranking genético. Ademas, el volumen comercial es sin duda, la
variable de mayor importancia econémica. Es importante sefialar la gran riqueza
genética dentro de las familias, que supera la riqueza genética entre familias
(CVgi% vs CVgp%). Estos resultados pueden considerarse esperados, dado que
cada familia consiste en el conjunto de semillas de polinizacién abierta colectada
en estado natural en los individuos de las tres poblaciones investigadas. Puede
deducirse entonces, que la poblacién de familias que componen el ensayo es
sumamente rica genéticamente y ofrece una buena oportunidad de mejoramiento

y conservacion genética para esta especie.

Analisis de procedencias
Los valores de heredabilidad a nivel individual (h?a o al nivel de la procedencia
(h?’g) muestran que no hay diferencias significativas entre las tres poblaciones
investigadas, para ninguno de los caracteres analizados (Cuadro 2). El valor de
heredabilidad media de la procedencia (h’mp) registra en forma consistente,
registros relativamente bajos (oscilan entre 19% a 57%). Estos resultados
demuestran que la mayor riqueza genética se encuentra al nivel de familias
dentro de procedencias y por tanto, los esfuerzos de mejoramiento genético
deben concentrarse en aumentar el numero de familias al programa.
Es importante mencionar que el caracter calidad obtuvo también el valor menor
de heredabilidad media de procedencia (hzmp = 19%), que son concordantes
con los registros al nivel de familias.
La altura es el caracter que registrd el mayor valor de exactitud, con un 76%,
seguido del volumen comercial con un 71%. Ambos resultados deben ser
18



considerados como sumamente altos y que indican una alta confiabilidad en los
valores registrados. Mientras que las variables calidad y DAP registraron valores
por debajo del 50% para este parametro. Estos resultados confirman la
importancia de concentrar los andlisis en el caracter volumen comercial, para
efectos de seleccion y ranking de familias/procedencias.

El ranking a nivel de procedencias obtenido para Dipteriyx panamensis (cuadro
3), muestra en forma consistente con lo analizado, que no hay diferencias
significativas entre procedencias para ninguno de los cinco caracteres analizados.
Los resultados confirman que la mayor variabilidad genética se localiza entre
individuos dentro de cada procedencia y, muy poca variabilidad genética existe
entre las tres poblaciones investigadas. En el ranking genético del volumen
comercial al nivel de familias (Figura 2), como es esperado, se puede observar
gue no hay predominancia de familias pertenecientes a una sola procedencia en

las mejores posiciones.

Potencial de ganancia genética
Dado que del analisis entre procedencias no se han registrado mayores
diferencias a esta edad en los caracteres de importancia econémica, se podria
asumir la utilizacion de la totalidad de las familias como una sola poblacién. Si se
utiliza la semilla de las mejores 12 familias del ranking genético (todas por encima
del valor promedio), se obtendria en promedio un volumen comercial de 0,0344
m3/arbol a los 4 afios de edad, mientras que el promedio poblacional seria de
0,0268 m®/arbol. Lo cual significa que si se utilizara su semilla para plantar, se
esperaria una ganancia genética de:
GG = S *h®mf

Donde,
S = diferencial de seleccion
h?mf = heredabilidad familiar
Que en este caso seria:

GG = (0,0344-0,0268)*0,806 = 0,0061 m*/arbol = 22,75%
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De esta manera, si se asume la posible utilizacion comercial (semilla) de las
mejores 12 familias del ranking, el volumen comercial resultante podria registrar

una ganancia genética de un 22,75% por arbol.

Otra opcion de seleccion seria la de colectar la semilla de los mejores 20
individuos del ranking genético, sin importar a cual familia pertenecen. En este
caso se obtendria un volumen comercial adicional de 0,0137 m®arbol, que
corresponde a una ganancia genética de GG = 100* (0,0137 m®0,0268m°) =
51,1%. Sin embargo, seria importante revisar si se podria aumentar la ganancia
genética al utilizar la estructura genética de familias de la poblacion. En este caso
seria que se colectara semilla exclusivamente de los mejores 4 arboles de las
mejores 5 familias del ranking genético de todo el ensayo. Esto significa una base
genética mas estrecha, una diversidad genética menor, pero una intensidad de
seleccion “i” mayor, con la esperanza de que se obtendria una mayor ganancia
genética en volumen comercial por arbol y un mayor impacto en las plantaciones
comerciales. En este caso se tendria una GG producto de la seleccién de las
mejores 5 familias y, una ganancia genética adicional producto de la seleccion de
los mejores 4 individuos dentro de esas mejores 5 familias. La expresion de

ganancia genética seria entonces:

GG TOP 5 familias = (0,0344-0,0268)*0,806 = 0,0061 m*/arbol = 22,8%
GG al selecionar los mejores 4 individuos dentro de las mejores 5 familias
GGor = St * h%s (df = dentro de familia)
GGpr =0.0231*0,314 = 0,007 m*/arbol = 27%

Por tanto tendriamos entonces una ganancia genética estimada de 22,8% + 27%
= 49,85% en volumen comercial por arbol si utilizamos la semilla de los mejores
4 arboles de las mejores 5 familias de la poblacion. Este valor de GG es
practicamente el mismo que si se utilizaran la semilla de los mejores 20 arboles,

sin importar a la familia que pertenecen.

Finalmente, la diversidad genética esperada si utilizamos la estructura familiar se

puede estimar a partir del niumero efectivo de familias (Nef) presentes en futuras
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plantaciones. Dado que se toman los mejores 4 individuos dentro de cada una de

las mejores 5 familias, el Ne =

4Nk,
N, =—
ke +3+(o%, /K¢)

Donde,

ks = nimero de individuos seleccionados por familia.= k, = N/N =20/4=50

O, = varianza del nimero de individuos seleccionados por familia.

o? :{Zkf —(Zkf)z}/Nf ~1)=[80-20%/5]/4=0,0

N

De esta forma:

4Nk, N = 475*5

N, =— _ ,=——— =125
° kg +3+ (0%, /k¢) 5+3+0

Podemos observar entonces que, a pesar de haber seleccionado 20 individuos,

su parentesco reduce la diversidad genética de esta poblacion hasta el

equivalente de poco menos de 13 individuos.
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CONCLUSIONES

En términos generales las mejores cinco familias en volumen comercial fueron la
PV3, CSJ1, 10, CSJ3y CSJ2.

Los valores de heredabilidad fueron altos para todos los caracteres cuantitativos
a los 48 meses de edad, lo cual es un reflejo de una buena poblacion de
mejoramiento genético con un amplio potencial de ganancia genética a futuro.

El programa de mejoramiento genético debe basarse en el caracter volumen
comercial, dado que fue el que registré el mayor control genético (heredabilidad),
mayor variabilidad genética (CVgi%) y mayor importancia economica.

Los resultados confirman que la mayor variabilidad genética se localiza entre
individuos dentro de cada procedencia y, muy poca variabilidad genética existe
entre las tres poblaciones investigadas.

La ganancia genética esperada en volumen comercial, si se utilizara la semilla
proveniente de las mejores 12 familias, seria de un 22,75%. Sin embargo, una
mejor opciodn seria colectar la semilla de los mejores 20 individuos (progenies) sin
importar la familia a la que pertenecen. Esto resultaria en una ganancia genética
en volumen comercial de un 51,1%. Este valor es sumamente alto y promisorio

para futuras plantaciones de almendro basado en la semilla de este ensayo.
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RECOMENDACIONES

Se recomienda continuar con las mediciones de este ensayo, con el fin de
verificar si ocurren cambios en el ranking genético del volumen en afios
venideros. En especial dado que el ensayo recibié su primer raleo silvicultural de
un 50%, que podria causar algun efecto en el crecimiento volumétrico de los
individuos remanentes.

Es recomendable continuar con las podas del ensayo para disminuir posibles
efectos de las ramas gruesas en aquellos individuos que las manifiesten.

Seria de sumo valor intentar clonar los mejores dos individuos de cada familia,
con el fin de fomentar un programa de plantaciones clonales con la especie.
Seria de gran valor a futuro para el desarrollo de la especie, continuar con la
colecta de semilla de nuevas procedencias y establecer nuevos ensayos, con los

cuales se pueda aumentar la base genética de seleccion.
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Capitulo Il. Evaluacién de un ensayo de procedencia-progenie de
almendro (Dipteryx panamensis), a los 46 meses de edad, en

peninsula de Osa, Zona Sur de Costa Rica.

RESUMEN

El Dipteryx panamensis se empez0 a utilizar para la reforestacion a finales de los
afios 80 en la Zona Norte del pais, mientras que la especie fue introducida en la
Zona Sur de Costa Rica hasta afios recientes. El presente estudio tiene como
objetivo evaluar el comportamiento del ensayo de procedencia-progenie de
Dipteryx panamensis, a los 46 meses de edad, establecido en Puerto Jiménez,
Zona Sur de Costa Rica. Se utilizé el disefio experimental GENFORES, basado
en un disefio de Bloques Completos al Azar con seis bloques y la parcela
integrada por seis plantas distribuidas aleatoriamente en tres parejas dentro del
bloque. Se evalud 20 familias procedentes de tres poblaciones naturales de la
zona norte de Costa Rica, Puerto Viejo de Sarapiqui, Crucitas (Cutris, San
Carlos) y Coopesanjuan (San Marcos, San Carlos). Dentro de cada bloque se
distribuy6 aleatoriamente y en forma separada, tres parejas de medios hermanos
de cada familia. La heredabilidad individual presenté valores muy bajos que
oscilaron entre 5% y 17%, mientras que la heredabilidad media de familia (hamp),
registré valores entre un 25% a un 50% para los caracteres cuantitativos. La
exactitud de los parametros genéticos para los caracteres altura comercial,
volumen comercial e indice fue superior al 50% en todos los casos. La riqueza
genética entre individuos dentro de familias (CV = 26,5%) fue superior a la
variacion entre familias (CV = 13,2%). Mientras que entre procedencias no hubo
variacion genética significativa para ninguno de los pardmetros analizados. La
mayor ganancia geneética esperada en volumen comercial por arbol (39,5%), se
obtendria con el uso de la semilla procedente de los mejores cuatro arboles
dentro de las mejores cinco familias del ranking genético. El uso de semilla

mejorada resultaria en un gran impulso al cultivo del almendro el pais.
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INTRODUCCION

El Dipteryx panamensis, es una especie que se empez6 a usar a partir de la
busqueda de especies nativas con un adecuado potencial para la reforestacion,
esto dio inicio a finales de los afios 80, donde, la OET fue pionera con las
primeras experiencias en especies nativas (Badilla, Murillo y Obando, 2002). Fue
hasta inicios de los aflos 90 cuando la idea es retomada por el proyecto
COSEFORMA y 20 afios después se expande para la Zona Sur de Costa Rica en
conjunto con la empresa Genética Forestal (GENFORES) y la Universidad
Nacional de Costa Rica (UNA).

La etapa inicial de un programa de mejoramiento genético es la definicion de
germoplasma a ser utilizado y posteriormente trabajar en la escogencia y
meétodos alternativos de seleccion que promueva de forma eficiente y rapida
algun grado de mejoramiento genético (Pires et al, 2011). Al mejoramiento le
interesa particularmente establecer ensayos, no viveros en campo; con el fin de
evaluar y seleccionar las progenies/procedencias potenciales teniendo en cuenta

la variacion genética entre y dentro de procedencias (Resende et al, 2010).

Los ensayos de procedencia/progenie consisten en probar la adaptabilidad que
presenta una especie exética o nativa, 0 una procedencia en un lugar
determinado e incluso su progenie para detectar aquella que sea la mas
productiva en la region y recomendarla para reforestacion (Zobel y Talbert 1984).
Para esto se utilizan técnicas como: seleccion, cruzamiento y pruebas de

descendencia en los arboles.

Para el 2002 da inicio el uso de técnicas de mejoramiento genético forestal, la
elaboracion ensayos de procedencias y de progenies, con el fin de establecer
una coleccion genética y su posterior creacion en huerto semillero, esto con el
objetivo de buscar, identificar y obtener un material genético de alta calidad, y el
establecimiento de plantaciones con semilla mejorada. Ademas se trabajo en la
seleccion y reproduccion de arboles plus, este es un arbol de alto rendimiento, es

el inicio y la base fundamental de un programa de mejoramiento genético forestal.
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El presente trabajo tiene como objetivo evaluar el comportamiento del ensayo de
procedencia-progenie de Dipteryx panamensis, a los 46 meses de edad,
establecido en Puerto Jiménez, Zona Sur de Costa Rica, donde se determinara el

grado de control genético y el potencial de mejoramiento de la especie.
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MATERIALES Y METODOS

Descripcion del sitio.

El ensayo se establecid en la propiedad del sefior Eladio Barrozo, ubicada en
Puerto Escondido de la Palma de Puerto Jiménez (8°38'N y 83°27'W), Pacifico
sur de Costa Rica. El ensayo fue establecido por la Instituto Nacional de
Investigaciones y Servicios Forestales de la Universidad Nacional de Costa Rica.
La zona de vida se clasifica como Pluvial, (Holdridge, 1967; Bolafios, Watson y
Tosi, 2005). El promedio anual de precipitacion es de 4500 mm. La temperatura
fluctia entre los 18-24 °C. Los suelos en el area de estudio presentan una alta
saturacion de bases y predomina una pendiente de 0-2%. De acuerdo con la
taxonomia de suelos de la United States Department of Agriculture (USDA), los
suelos corresponden con el orden Inceptisoles (Soil Survey Staff, 2007).

Disefio Experimental.

El disefio experimental del ensayo genético fue el desarrollado por GENFORES
(Murillo, Obando, Badilla y Araya, 2001; Murillo y Badilla 2004) que consiste en
un disefio de Bloques Completos al Azar, con seis bloques. Dentro de cada
bloque cada accesion esta representada por seis plantas que son distribuidas
aleatoriamente en tres parejas independientes y distantes entre si (Figura 3). En
total, cada familia estuvo representada por 36 progenies. Este disefio permite
realizar un primer raleo en ensayos geneéticos que requieran mas tiempo en
campo sin afectar su estructura genética. Después del primer raleo, el disefio
permite su conversion en huerto semillero de progenie. En este experimento, los
arboles fueron plantados con un distanciamiento de 3 x 3 m. Las tres
procedencias evaluadas no se establecieron en forma separada dentro de cada
bloque, sino que simplemente, cada familia fue evaluada como una accesion

independiente.
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Figura 3. Distribucién espacial de un ensayo genético utilizado en GENFORES (Murillo y Badilla
2004).

El sitio estuvo anteriormente bajo uso agricola, que fue abandonado durante los
ultimos afios. El ensayo se establecidé sin ninguna preparacion ni enmienda al
suelo. Se utilizaron progenies de 20 familias procedentes de tres poblaciones
naturales de la zona norte del pais: Puerto Viejo de Sarapiqui, Crucitas (Cutris,
San Carlos) y Coopesanjuan (San Marcos, San Carlos), codigos PV = Sarapiqui,
CSJ = Coopesanjuan y Numerales = Crucitas). Todas las familias fueron
obtenidas de polinizaciéon abierta (medios hermanos), de arboles naturales
localizados distantes entre si por mas de 300 — 500 m. El ensayo forma parte del
programa de mejoramiento genético de especies nativas de la cooperativa
internacional GENFORES.

Se evalub los caracteres diametro a 1,3 m (d en cm), altura comercial (medida
con barra telescépica en m), presencia/ausencia de rama gruesa. Se definié
como rama gruesa aquella cuyo diametro supera en mas de un 1/3 al fuste
principal. Se calific6 el estado fitosanitario en una escala de 1 a 3, donde “1” es
un arbol sano y “3” para un arbol completamente enfermo y proximo a morir. La
calidad de las primeras cuatro trozas se calificé en una escala de 1 a 4, que luego
se convirti6 a una escala de 0 a 100%, tal y como lo establece la metodologia
descrita por Murillo y Badilla (2004) y su modificacién por Murillo et al (2012). La

calidad del arbol se obtuvo posteriormente, con base en la calidad individual de
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las primeras cuatro trozas (T1, T2, T3y T4) de 2,5 m de longitud), donde Calidad
del arbol se convirti6 en una nueva variable compuesta y se obtiene como un
promedio ponderado, Calidad = T1*0,4 + T2*0,3 + T3*0,2 + T1*0,1. Finalmente,
se determiné el volumen comercial sin corteza por arbol, con base en una altura
comercial hasta los 10 cm de diametro o hasta una altura menor si se hubiera
perdido la dominancia apical.

Se construyd un indice de seleccion, con el fin de integrar la calidad y el volumen

comercial por arbol, tal y como se propone en el trabajo de Murillo et al (2012).

S ., 0.6xVolCom—xVol 0.4xCalidad—xcal
Indice de seleccién = +
ovol ocal

Donde,
xvol = promedio del volumen comercial

xcal = promedio de la calidad

ovol = desviacién estandar del volumen comercial

ocal = desviacién estandar de la calidad

Analisis de Datos.

La base de datos obtenida se organizd en una hoja de EXCEL, para luego
proceder con su analisis en el software SELEGEN version 2010 (Resende, 2007).
Este programa permite la obtencion de parametros genéticos y orientar en la
seleccion genética. Los datos fueron analizados para cada caracter por separado
y se generd un ranking genético para la variable volumen comercial. El andlisis
estadistico de los datos se basé en los procedimientos desarrollados y descritos
por Resende (2007) incluidos en el software SELEGEN (version, 2007), que se
fundamentan en los procedimientos de Maxima Verosimilitud Restringida
(Restricted Maximum Likelihood, REML) y Mejor Prediccion Linear No Sesgada
(Best Linear Unbiased Prediction, BLUP).

El andlisis de datos se desarrollé al nivel de comparacion entre procedencias, asi
como al nivel de comparacion entre familias dentro de procedencias. Para el
analisis de procedencias se utilizo el modelo 24 de SELEGEN (analisis de

poblaciones sin estructura genética), mientras que las familias se evaluaron con
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el modelo 1 de SELEGEN, que es especifico para una estructura de datos de

familias de medios hermanos.

Modelo 1:y = Xr + Za+ Wp + e (3)
Modelo 24: y = Xr+Zg+Wp+e (4)

Donde, “y” es el vector de datos (variable dependiente), “r’ es el vector de los
efectos de la repeticibn sumados a la media general, “a” es el vector de los
efectos genéticos aditivos individuales, “g” es el vector de los efectos genéticos
de poblaciones, “p” es el vector de los efectos de la parcela, “e” es el vector de
errores residuales. Las letras mayusculas representan las matrices de incidencia
para los efectos referidos (Resende, 2006).
La ganancia genética fue estimada a partir de la funcion,

GG = S* h’mf
Donde,
S = diferencial de seleccion entre familias

2 2
h2mf = heredabilidad familiar = o / ( ‘Lg+ bef+ )
n

2 : -
o'+ = componente de varianza fenotipica total
o*W = componente de varianza del error

O'ZBf: componente de varianza de la interaccion bloque x familia

b = ndmero de bloques
n = numero de plantas dentro de la parcela (familia dentro de bloque)
La ganancia genética estimada para utilizar la semilla de los mejores individuos
dentro de las mejores familias, se bas6 en la misma funcion ahora expandida
como sigue:
GG entre familias + GG dentro de mejores familias

GG = S *h®mf + GG = S¢ * h’y (df = dentro de familia)

Donde,

Sqf = diferencial de selecciéon dentro de familias
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0,75Va
Va+Ve

h?4 = heredabilidad dentro de familias

Va = varianza genética aditiva

Ve = varianza del error.

RESULTADOS

En el cuadro 4 se muestran los valores estimados de los parametros genéticos
poblacionales obtenidos para cada una de los caracteres evaluados.

Las variables evaluadas presentaron valores de heredabilidad individual (h?a),
gue oscilaron entre un 2% y un 17%, donde la calidad fue el valor mas bajo. La
heredabilidad media de la familia (h’mp) presenté valores méas altos, que
oscilaron entre un 1% y 50%, donde de nuevo el caracter calidad registro el valor
mas bajo con apenas un 1%.

En relacién con el parametro de la exactitud (Acprog) la calidad es el caracter
con el menor registro con tan solo un 11%. Todos los caracteres cuantitativos
registraron valores altamente confiables que superaron el 58% respectivamente.
El Coeficiente de Variacidon genética individual (CVgi%) y el Coeficiente de
Variacion genético de familia (CVgp%) mostraron ambos parametros valores
altos, donde el mayor valor lo presenté el volumen comercial. Finalmente debe
destacarse, que el valor promedio general de calidad presento valores altos con

un 96,30% en una escala de 100%.
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Cuadro 4. Parametros genéticos de veinte familias (progenies) de Dipteryx panamensis a los 46
meses de edad en Osa, Zona Sur, Costa Rica.

DAP hcom Calidad Base Vol Com . .
cm) ) 100 (m3) Indice de Seleccion
Va 0,24 0,37 0,09 0,0001 0,03
Vparc 0,36 0,50 2,57 0,0001 0,07
Ve 4,20 3,33 46,30 0,0002 0,36
Vi 4,81 4,19 48,95 0,0002 0,46
h’a 0,05+-0,05 0,09+-0,07 0,002+-0,001 0,17+-0,09 0,06+-0,06
h’mp 0,25 0,33 0,01 0,50 0,24
Acprog 0,50 0,58 0,11 0,71 0,49
h*ad 0,04 0,08 0,00 0,15 0,06
CVgi% 5,82 11,26 0,31 26,48 3,44
CVgp% 2,91 5,63 0,15 13,24 1,72
Cve% 12,45 19,52 3,33 32,14 7,44
Cvr 0,23 0,29 0,05 0,41 0,23
PEV 0,05 0,06 0,02 0,0001 0,01
SEP 0,21 0,25 0,15 0,002 0,07
Media General 8,40 5,37 96,30 0,02 4,95

Dap= Didmetro a 1,3 m. hcom= Altura comercial del arbol. Cal 100=Calidad del

arbol de 1 a 100. VolCom=Volumen Comercial. indice de seleccién =

Q6*Vouknn—f_+ 0.4xCalidad—x

- Va= varianza genética aditiva. Vparc= varianza

ambiental entre parcelas (familias dentro de bloques). Ve= varianza residual o no
explicada por el modelo. Vf= Va (VQg) + Vparc + Ve: varianza fenotipica total. h-a=
heredabilidad individual en sentido estricto, es decir, de los efectos aditivos.

h?mp= heredabilidad media de la poblacién asumiendo sobrevivencia completa.

0,75Va

Heredabilidad aditiva h?ad=———
0,75Va+Ve

= 0 también, heredabilidad dentro de familias

(“within family”). Exactitud: /h?mf = exactitud de seleccién de progenies,
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VVa

MediaGeneral

va
6

MediaGeneral

( ,0'75V6a+ve+VpaTC>

MediaGeneral

asumiendo sobrevivencia completa. CVgi%= ( ) * 100= coeficiente de

variacion genética aditiva individual. CVgf%= * 100 = coeficiente de

* 100 = coeficiente

variacion genotipica entre familias. CVe%=

. . s . CVgi% . . . . s .
de variacion experimental. CVr= CV‘ZZ/" = coeficiente de variacion relativa. PEV=
(]

varianza del error de prediccién de valores genotipicos, no asumiendo mortalidad.
SEP= desviacién estandar del valor genotipico predicho de progenie, asumiendo

sobrevivencia completa.

En el cuadro 5 se muestran los parametros genéticos de las tres procedencias.
Se observa que la heredabilidad media de la poblacién (h’mp), para la variable
altura comercial posee un 7% vy para el volumen comercial un 5%, la variable
calidad es la que presenta menor heredabilidad con tan solo un 4%. Con relacién
a la exactitud (Acprog) los caracteres cuantitativos altura comercial, volumen
comercial e indice son las que estan por encima del 20%, sin embargo, la calidad

registré6 un valor de 19%.
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Cuadro 5. Parametros genéticos de tres procedencias de Dipteryx panamensis a los 46 meses de
edad en Osa, Zona Sur de Costa Rica.

DAP hcom Calidad Vol Com indice de

(cm) (m) Base 100 (m3) Seleccion
Vg 0,0007 0,002 0,01 0,0001 0,0002
Vparc 0,04 0,07 0,65 0,0001 0,01
Ve 4,76 4,12 48,37 0,0002 0,45
Vi 4,80 4,19 49,03 0,0002 0,46
hzg 0,0001+- 0,0005+- 0,000246+- 0,0003+- 0,0004+-

0,0014 0,0027 0,0018 0,0022 0,0024

h?mp 0,02 0,07 0,04 0,05 0,04
Acproc 0,16 0,27 0,19 0,22 0,21
Media
General 8,41 5,37 96,30 0,02 4,95

0.6xVolCom—x + 0.4xCalidad—x

indice de seleccién = . Vg= Varianza genética entre las

poblaciones. Vparc= Varianza ambiental entre parcelas (familias dentro de
bloques). Ve= Varianza residual o no explicada por el modelo. Vf= Varianza
fenotipica total [Va (Vg) + Vparc + Ve]. h’g= Efectos genotipicos totales de
poblacién. h’mp= Heredabilidad media de la poblacién asumiendo sobrevivencia

completa. Acprog= Exactitud

En la figura 4 se puede observar el ranking genético del volumen comercial de las
familias del ensayo, donde se ubica la familia PV3 en la primera posicion junto
con 7 familias mas por encima del promedio de la poblacion. Del grupo inferior al
promedio del ensayo la familia 9 fue la que presentd el menor valor genético en

el ensayo.
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Figura 4. Distribucién del Valor Genético del volumen comercial de veinte familias de Dipteryx
panamensis a los 46 meses de edad en Osa, Zona Sur, Costa Rica, 2014.

En el cuadro 6 se muestra que no hubo diferencias entre las tres procedencias

evaluadas con respecto al volumen comercial/arbol.

Cuadro 6. Ranking genético del volumen comercial de tres procedencias de Dipteryx panamensis a
los 46 meses de edad en Osa, Zona Sur, Costa Rica.

Orden Procedencia Valor Genético (u + g)
1 Coopesanjuan San Marcos (San Carlos) 0,0229
2 Puerto Viejo, Sarapiqui 0,0229
3 Crucitas (Cutris de San Carlos) 0,0229
DISCUSION

Analisis de familias o progenies

Los parametros genéticos de las veinte familias se muestran en el cuadro 4,

donde las heredabilidades obtenidas registraron valores muy bajos, en particular

para la heredabilidad individual. Estos resultados podrian explicarse como una

baja variacion genética en la poblacion de mejoramiento en este sitio. Sin

embargo, en el mismo ensayo de almendro establecido en San Carlos (Leon et
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al, en prensa), pero que incluye 9 familias adicionales, los mismos parametros
genéticos fueron mucho més elevados. Otra posible explicacién es que en este
sitio el manejo de malezas, podas y raleos no fue oportuna, lo que pudo originar
condiciones de estrés a todo el ensayo e impidiendo la expresion genética
esperada de los materiales. Un valor tan bajo de heredabilidad puede
interpretarse como una pobre diferenciacion genética entre genotipos para todos
los caracteres evaluados.

El volumen comercial fue el caracter que presentd la mayor heredabilidad con un
registro del 17%, valor que debe considerarse sumamente bajo y de poca utilidad
en mejoramiento genético. Los caracteres cuantitativos, en general, obtuvieron
mejores indicadores en los pardmetros genéticos que en el caracter calidad. De
manera general, la gran mayoria de arboles de almendro exhiben torceduras
leves y pobre rectitud en casi todos los individuos de la poblacion. Esto puede
explicar que no haya diferencias importantes entre familias o procedencias en
cuanto a este caracter.

La heredabilidad media de la poblacién (h’mp), es otro pardmetro de suma
importancia para el analisis de progenies. ElI volumen comercial y la altura
comercial obtuvieron los valores més altas con 50% Yy 33% respectivamente. Sin
embargo, estos valores no son tan altos como se esperaba si se compara con lo
obtenido en el ensayo paralelo establecido en San Carlos a la misma edad.

En relacibn con la exactitud de los parametros (Acprog), los resultados
registrados al nivel de familias fueron relativamente altos, con valores superiores
al 49% en todos los caracteres, con excepcion de la calidad (Cuadro 4). El
volumen comercial debe considerarse como el caracter de mayor importancia
econdmica y obtuvo un valor de heredabilidad media de la familia de un 71%. La
Exactitud es un parametro poblacional que indica la calidad y veracidad de los
datos del ensayo genético. Valores de exactitud altos, que superen un 60-70%,
deben ser considerados como muy buenos y por tanto, que aseguran la
veracidad del ensayo y del potencial de mejoramiento genético (Murillo, Espitia y
Castillo, 2012).
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Con relacion a la variabilidad genética entre individuos y entre familias (CVQi% y
CVgp%), se observa que hay una amplia riqueza genética en la poblacién, con
valores que superan el 5%. El cociente entre el total de la variacion genética y la
variacion ambiental (CVr = CVgi%/CVe%) refleja claramente la predominancia de
la riqgueza genética en la poblacion para todos los caracteres investigados, con
excepcion de la variable calidad (CVr = 5%). Estos resultados son concordantes
con los obtenidos en los valores de las heredabilidades individual (h%a) y
heredabilidad media de la progenie o familia (h’mp). El caracter volumen
comercial presentd un CVgi% de un 26,48% y un CVgp% de 13,24%, que fueron
los valores mas altos y apoyan la decision de utilizarlo como caracter a mejorar y
para establecer el ranking genético. Es importante sefialar la gran riqueza
genética intrafamiliar, que supera claramente la riqgueza genética interfamiliar para
el caracter volumen comercial. Estos resultados pueden considerase esperados,
dado que cada familia consiste en la semilla de polinizacion abierta colectada en
estado natural en los individuos de las tres poblaciones investigadas. La
poblacién de familias que componen el ensayo es sumamente rica genéticamente
y ofrece una buena oportunidad de mejoramiento y conservacion genética para
esta especie.

En la figura 4 se muestra graficamente el ranking genético de las familias de la
poblacién, donde la familia PV3 procedente de Sarapiqui, fue la que se ubico en
la primera posicién en volumen comercial individual (0,0055 m®). En posiciones
siguientes y similares aparecen las familias 6, CSJ7, PV10 y CSJ3 entre las 5
mejores. En el otro extremo, las cinco peores posiciones del ranking genético la
componen la familia 9, originaria de Crucitas (San Carlos), seguida por las
familias PV2, 8, CSJ6 y PV4, provenientes de Puerto Viejo (PV), Coopesanjuan

(CSJ) y una de la zona de Crucitas.

Analisis de procedencias
El valor de heredabilidad a nivel de procedencia (h’g) muestra que no hay
diferencias significativas entre las tres poblaciones investigadas, para ninguno de

los caracteres analizados (Cuadro 5). El valor de heredabilidad media de la
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procedencia (h’mp) registra en forma consistente, valores relativamente bajos
(oscilan entre 2% a 7%). Estos resultados demuestran que la mayor riqueza
genética se encuentra al nivel de familias dentro de procedencias y por tanto, los
esfuerzos de mejoramiento genético deben concentrarse en aumentar el nimero
de familias al programa. La exactitud (Acprog) es el parametro que nos da la
precision y veracidad de los valores de los parametros genéticos. Por tanto,
valores mayores al 60% deben ser considerados como buenos a nivel de
procedencias (Cuadro 5). Sin embargo, ninguno de los caracteres investigados
mostré valores por encima del 60%. La altura comercial fue la que registré el
mayor valor con apenas un 27%, seguida del volumen comercial con un 22%.
Ambos resultados deben ser interpretados como indicadores de baja confiabilidad
en los valores registrados. Mientras que la variable calidad y el diametro fueron
los caracteres que presentaron los menores porcentajes con tan solo 19% y 16%.
Estos resultados confirman la importancia de concentrar los analisis en el
caracter volumen comercial, para efectos de seleccion y ranking de familias y
procedencias.

El ranking genético a nivel de procedencias obtenido para Dipteryx panamensis
(cuadro 6), muestra en forma consistente la inexistencia de variacién entre las
poblaciones investigadas, en ninguno de los cinco caracteres analizados. Los
resultados confirman que la mayor variabilidad genética se localiza entre
individuos dentro de cada procedencia y muy poca variabilidad genética existe
entre las tres poblaciones investigadas. Por tanto, el conjunto de las 20 familias
puede considerarse como una misma poblacién y basar el proceso de seleccion
al nivel de familia. En el ranking al nivel individual de familias (Figura 4), como es
esperado, se puede observar que no hay predominancia de familias

pertenecientes a una sola procedencia en las mejores posiciones.

Potencial de ganancia genética
Dado que del analisis entre las tres procedencias no ha registrado diferencias
importantes en ninguno de los caracteres de importancia econémica, se podria

asumir la utilizacion de la totalidad de las familias como una sola poblacién. Si se
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utilizara la semilla de las mejores 8 familias (conjunto de familias por encima del
promedio poblacional), se obtendria un volumen comercial promedio de 0,027
m3/arbol a los 46 meses (16,22% superior), mientras que si no seleccionamos
ningtn material, el promedio poblacional seria de 0,023 m*/arbol. El estimado de
ganancia genética se obtuvo mediante la siguiente expresion:

GG = S *h°mf
Donde,

S = diferencial de seleccion
h?mf = heredabilidad familiar
Que en este caso seria:
GG = (0,0266-0,0228)*0,504 = 0,0037 m*/arbol adicional
GG = 100%(0,0037m*/arbol/0,0228 m*/arbol) = 16,22%

Otra opcion de seleccion seria la de colectar la semilla de los mejores 20
individuos del ranking genético, sin importar a cuél familia pertenecen. En este
caso se obtendria un volumen comercial adicional de 0,0071 m®arbol, que
corresponde a una ganancia genética de GG = 100* (0,0071 m?0,0228% =
31,14%. Sin embargo, se podria aumentar la ganancia genética si se utiliza la
estructura genética de familias de la poblacion. En este caso seria que se
colectara semilla exclusivamente de los mejores 4 arboles de las mejores 5
familias del ranking genético de todo el ensayo. Esto significa una base genética
mas estrecha, una diversidad genética menor, pero una intensidad de seleccion
“i” mayor, con lo que se obtendria una mayor ganancia genética en volumen
comercial por arbol y un mayor impacto en las plantaciones comerciales. En este
caso se tendria una GG producto de la seleccion de las mejores 5 familias y, una
ganancia genética adicional producto de la seleccion de los mejores 4 individuos
dentro de esas mejores 5 familias. La expresion de ganancia genética seria

entonces:

GG entre familias = 0,0052 m*/arbol adicional,
que corresponde a = 100%(0,0052 m%/0,0228 m® = 22,8% de ganancia en

volumen comercial por arbol.
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GG al selecionar los mejores 4 individuos dentro de las mejores 5 familias
GGpr = Sqt * % (df = dentro de familia)
GGpr =(0,026)*0,146 = 0,0038 m®/arbol = 16,67%

Por tanto tendriamos entonces una ganancia genética estimada de 22,81% +
16,67% = 39,47% en volumen comercial por arbol si utilizamos la semilla de los
mejores 4 arboles de las mejores 5 familias de la poblacion. Este valor de GG
supera claramente en mas de un 8% a la opcidn de no utilizar la estructura de

familias.

Finalmente, es importante revisar la diversidad genética esperada o tamafio de
poblacion efectivo resultante con la seleccion que se realice. Si utilizamos la
selecciéon de los mejores 20 individuos sin estructura de familia, el Ne = 7. Si la
seleccion se basa en la estructura de familias (mejores familias y luego, mejores
individuos dentro de familias), el tamafio de poblacién efectivo (Ne) se puede
estimar a partir del namero efectivo de familias (Nef) presentes en futuras
plantaciones. Dado que se toman los mejores 4 individuos dentro de cada una de
las mejores 5 familias, el Ne =

4Nk,
N, == -
K, +3+(o-kf/kf)

Donde,

ks = nimero de individuos seleccionados por familia.= k, = N/N =20/4=50

O, = varianza del nimero de individuos seleccionados por familia.

o? :{Zkf —(Zkf)z}/Nf ~1)=[80-20%/5]/4=0,0

N

De esta forma:

N — 4Nk, _ 4*5*5
© ke +3+(o%, [K) ® 5+3+0
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Podemos observar entonces que, a pesar de haber seleccionado 20 individuos,
su parentesco reduce la diversidad genética de esta poblacion hasta el
equivalente de poco menos de 13 individuos.
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CONCLUSIONES

En términos generales las mejores cinco familias en volumen comercial fueron las
provenientes de Coopesanjuan y Sarapiqui, familias PV3, 6, CSJ7, PV10, CSJ3.
Los valores de heredabilidades fueron bajos para los 46 meses de edad con que
cuenta el ensayo, lo cual es un reflejo de una baja variacion genética en la
poblacién de mejoramiento en este sitio, esto debido a un mal manejo de malezas
y al no hacer podas y raleos oportunos.

El programa de mejoramiento genético debe basarse en el caracter volumen
comercial, dado que este caracter fue el que registré el mayor control genético
(heredabilidad), mayor variabilidad genética (CVgi%) y mayor importancia
econdmica.

Los resultados confirman que la mayor variabilidad genética se localiza entre
individuos dentro de cada procedencia y, muy poca variabilidad genética existe
entre las tres poblaciones investigadas.

La ganancia genética esperada en volumen comercial, si se utilizara la semilla
proveniente de las mejores 8 familias, seria de un 16,22% Sin embargo, una
mejor opcion seria colectar la semilla de los mejores 4 arboles de las mejores 5
familias, que permitiria una ganancia genética en volumen comercial de un
22,81% + 16,67% = 39,47%. Este valor es sumamente alto y promisorio para

futuras plantaciones de almendro basado en la semilla de este ensayo.
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RECOMENDACIONES

Se recomienda continuar con las mediciones de este ensayo, con el fin de
verificar si ocurren cambios en el ranking genético del volumen en afios
venideros.

Es recomendable realizar cuanto antes un manejo silvicultural del ensayo y
efectuar el raleo de un 50%. Con esto el ensayo mejoraria sustancialmente
debido al mayor espacio de crecimiento para los mejores individuos de cada
familia.

Es recomendable efectuar las podas en los arboles remanentes después del
raleo, hasta una altura maxima de aproximadamente 5m.

Seria de sumo valor intentar clonar los mejores dos individuos de cada familia,

con el fin de fomentar un programa de plantaciones clonales con la especie.
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Capitulo lll. Interaccion genotipo-ambiente en dos ensayos de
procedencia-progenie de almendro (Dipteryx panamensis) en la
Zona Norte y Sur de Costa Rica.

RESUMEN

La reforestacion en Costa Rica se ha desarrollado con base en una baja gama de
especies que han seguido una inadecuada estrategia de introduccién. El enfoque
actual exige visualizar a las plantaciones forestales como una opcion mas de uso
de la tierra, donde la madera es un cultivo. Por tanto, el uso de semilla mejorada
genéticamente debe ser parte esencial en toda estrategia que pretenda motivar la
incorporacion de alguna especie forestal nativa. Una de las preguntas centrales
es si debemos utilizar la misma semilla para todo el pais o, sera necesario
especializar el material genético para cada region cuyas condiciones ambientales
sean diferentes. Esta investigacion tiene como objetivo evaluar el comportamiento
y estabilidad genética de una coleccion de procedencias y familias de Dipteryx
panamensis, plantados hace 48 y 46 meses en San Carlos, Zona Norte y
peninsula de Osa (Pacifico sur) de Costa Rica. Se utilizo el disefio experimental
GENFORES (Cooperativa de conservacion y mejoramiento genético forestal),
basado en un disefio de Bloques Completos al Azar con seis bloques y la parcela
integrada por seis plantas distribuidas aleatoriamente en tres parejas dentro del
bloque. Se evalu6 29 arboles madre originarios de tres procedencias nativas de
Costa Rica: Puerto Viejo de Sarapiqui, Crucitas (Cutris, San Carlos) y
Coopesanjuan (San Marcos, San Carlos). La heredabilidad individual present6
valores bajos que oscilaron entre 9% y 22%, mientras que la heredabilidad media
de familia (homp), registré valores entre 47% y 74% para los caracteres
cuantitativos. La exactitud de los parametros genéticos para todos los caracteres
fue superior al 68% en todos los casos. No se registrd variacion genética entre
procedencias para ninguno de los parametros analizados. La correlacion genética
entre ambos sitios registré valores sumamente altos (ry = 0,65 a 0,96), que
ratifican la alta estabilidad genética de los materiales para los dos ambientes

evaluados. Dado que el ranking genético no varié para el volumen comercial
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entre ambos sitios, la mejor opcion de seleccion sera la que se sustente en los
pardmetros del sitio en la Zona norte del pais, donde se estimd una ganancia
genética superior al 50% al afio 4, basada en el uso de la semilla de los mejores
cuatro individuos dentro de las mejores cinco familias del ranking genético. El uso
de semilla mejorada de almendro podria impactar en gran medida el cultivo de
esta especie en el pais. El almendro es una especie nativa valiosa con un gran

potencial para su cultivo en el trépico himedo americano.

Palabras clave: almendro, Dipteryx panamensis, mejoramiento genético,

procedencias, interaccién genotipoxambiente.
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INTRODUCCION

La reforestacion con especies nativas en Costa Rica se ha desarrollado en torno
a unas pocas especies, que representan condiciones favorables de crecimiento y
una alta demanda a nivel de mercado (Herrera, 2000). Algunas experiencias con
plantaciones de especies nativas demuestran que poseen un buen potencial para
acelerar los procesos de recuperacion de areas degradadas (Guariguata,
Rheingans y Montagnini, 1995).
Muchas plantaciones, se han perdido debido a la mala seleccién de sitios, baja
calidad del material vegetativo y desconocimiento sobre el comportamiento de las
especies. Por tanto, debe generarse conocimiento certero que permita la toma
informada de decisiones, dentro del proceso de planificaciéon en la produccion
forestal (Alice, Montagnini y Montero, 2004).
El desarrollo de programas de mejoramiento genético debe ser una de las
actividades fundamentales, como parte de cualquier estrategia de insercion de
opciones de plantacion forestal en un pais (Resende, 1999). Segun (Pires et al,
2011) un programa de mejoramiento genético forestal debe determinar las
especies o fuentes geograficas dentro de una especie que podra ser usada en un
area determinada. Ademas, producir arboles que reunan las caracteristicas
deseadas, desarrollar y mantener una poblacion base suficientemente para
garantizar un progreso en las futuras generaciones. Por tanto, el uso de semilla
mejorada genéticamente debe ser parte esencial en toda estrategia que pretenda
motivar la incorporaciéon de alguna especie forestal nativa.
Es necesaria la instalacion de una red experimental que sustente el desarrollo del
programa de plantaciones en toda la diversidad de ambientes en que la especie
sera cultivada (Pires et al, 2011). Una de las preguntas centrales es si debemos
utilizar la misma semilla para todo el pais o, sera necesario especializar el
material genético para cada region cuyas condiciones ambientales sean
diferentes. Esta decision es particularmente importante si nos encontramos con
condiciones ambientales con algun grado de marginalidad.
Esta respuesta diferente de genotipos queda sometida a diferentes condiciones
ambientales que se denomina interaccion genotipo x ambiente. (Vencovsky e
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Barriga, 1992).La evaluacion de esta interaccion es de gran importancia para el
mejoramiento, ya que la progenie con mejor comportamiento en un sitio puede
presentar un desempefio pobre en otro. Segun Resende (1999), el estudio de la
interaccién genotipo por ambiente permite la utilizacion de los mejores genotipos
en los mejores ambientes, posibilitando la obtencion de ganancias genéticas
adicionales.

El presente trabajo tienen como objetivo evaluar el comportamiento y la
interaccion genotipo-ambiente de dos ensayos de procedencia-progenie de
Dipteryx panamensis, establecidos hace 48 y 46 meses en la Zona Norte (San

Carlos) y en el Pacifico Sur (peninsula de Osa) de Costa Rica.

MATERIALES Y METODOS

Descripcion de los sitios.

Zona Norte: El trabajo se realizé en el Instituto Tecnoldégico de Costa Rica, sede
San Carlos (10°21'N y 84°30'W). La zona de vida se clasifica como Bosque Muy
Humedo Premontano transicion a Basal (Holdridge, 1967). Esta zona se
caracteriza por tener una topografia moderadamente ondulada pendiente entre
15-30%. La temperatura flucta entre 18-24°C. ElI promedio anual de
precipitacion es de 4000 mm, donde los meses de febrero, marzo y parte de abril
registran un déficit hidrico apreciable. Los suelos son del orden Ultisoles,
generalmente profundos, bien drenados y de color rojo, y tienen un alto
contenido de materia organica, (Ortiz y Cordero, 2008).

Zona Sur: El trabajo se realiz6 en la propiedad del sefior Eladio Barrozo, ubicada
en Puerto Escondido de la Palma de Puerto Jiménez (8°38'N y 83°27'W), Pacifico
sur de Costa Rica. El ensayo fue establecido por la Instituto Nacional de
Investigaciones y Servicios Forestales de la Universidad Nacional de Costa Rica.
Se encuentra en la zona de vida Bosque Muy Hamedo Premontano transicion a
Basal, segun la clasificacion de zonas de vida de Holdridge (Holdridge, 1967;

Bolafos, Watson y Tosi, 2005). La precipitacion media anual es de 4500 mm. La
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temperatura oscila entre los 18-24 °C. Los suelos en el area de estudio presentan
una alta saturaciéon de bases y una pendiente de 0-2%. De acuerdo a la
taxonomia de suelos del Servicio de Agricultura de USA (USDA), el sitio se

clasifica como Inceptisol (Soil Survey Staff, 2007).

Disefio Experimental.

El disefio experimental del ensayo genético fue el desarrollado por GENFORES
(Murillo, Obando, Badilla y Araya, 2001; Murillo y Badilla 2004) que consiste en
un disefio de Bloques Completos al Azar, con seis bloques. Dentro de cada
bloque cada accesidén esta representada por seis plantas que son distribuidas
aleatoriamente en tres parejas independientes y distantes entre si (Figura 1). En
total, cada familia estuvo representada por 36 progenies. Este disefio permite
realizar un primer raleo en ensayos geneéticos que requieran mas tiempo en
campo sin afectar su estructura genética. Después del primer raleo, el disefio
permite su conversion en huerto semillero de progenie. En este experimento, los
arboles fueron plantados con un distanciamiento de 3 x 3 m. Las tres
procedencias evaluadas no se establecieron en forma separada dentro de cada
blogue, sino que simplemente, cada familia fue evaluada como una accesion

independiente.
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Figura 5. Distribucién espacial de un ensayo genético utilizado en GENFORES (Murillo y Badilla
2004).
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En la Zona Norte el sitio estuvo bajo uso agricola que fue abandonado durante
los dltimos 15 afios. No tuvo ninguna preparacién ni enmienda del suelo. Se
utilizé plantulas de 10 arboles originarios de tres procedencias nativas de Costa
Rica: Puerto Viejo de Sarapiqui, Crucitas (Cutris, San Carlos) y Coopesanjuan
(San Marcos, San Carlos) (cédigos PV = Sarapiqui, CSJ = Coopesanjuan y
Numerales = Crucitas), todos de la Zona Norte del pais. Todas las familias fueron
obtenidas de polinizacién abierta (medios hermanos) de arboles naturales
localizados distantes entre si por mas de 300 — 500 m. El ensayo forma parte del
programa de mejoramiento genético de especies nativas de la cooperativa
GENFORES.

Los caracteres evaluados fueron: el diametro a 1,3 m (d en cm), altura comercial
(medida con barra telescopica en m), presencia/ausencia de rama gruesa. Se
defini6 como rama gruesa aquella cuyo diametro supera en mas de un 1/3 al
fuste principal. Se evalué también el estado fitosanitario en una escala de 1 a 3,
donde “1” es un arbol sano y “3” para un arbol completamente enfermo y préximo
a morir; la calidad del arbol para produccion de madera soélida en una escala de
0% a 100%. La calidad del arbol se obtuvo con base en la calidad individual de
las primeras cuatro trozas (T1, T2, T3 y T4) de 2,5 m de longitud. Se utiliz6 la
metodologia de evaluacion de la calidad propuesta por Murillo y Badilla (2004),
donde Calidad del arbol = T1*0,4 + T2*0,3 + T3*0,2 + T1*0,1, para obtener un
promedio ponderado por arbol. Finalmente, se determind el volumen comercial
sin corteza por arbol, con base en una altura comercial hasta los 10 cm de
diametro o hasta una altura menor si se ha perdido la dominancia apical.

Se construyo un indice de seleccion, con el fin de integrar la calidad y el volumen

comercial por arbol, tal y como se propone en el trabajo de Murillo et al (2012).

0.6xVolCom—xVol + 0.4xCalidad—xcal

ovol ocal

indice de seleccion =

Donde,
xvol = promedio del volumen comercial

xcal = promedio de la calidad

ovol = desviacién estandar del volumen comercial
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ocal = desviacion estandar de la calidad

Analisis de Datos.

La base de datos obtenida se organizd en una hoja de EXCEL, para luego
proceder con su analisis con el software SELEGEN version 2010 (Resende,
2007) el cual permite la obtencién de parametros genéticos y orientar en la
seleccion genética. Los datos fueron analizados para cada caracter por separado
y se genero un ranking genético para la variable volumen comercial. El analisis
genético de los datos se realizé con los procedimientos de Maxima Verosimilitud
Restringida (Restricted Maximum Likelihood, REML) y Mejor Prediccion Linear No
Sesgada (Best Linear Unbiased Prediction, BLUP), con el software SELEGEN
(Resende 20010). Se utilizé el modelo 4 (blogues al azar, progenies de medios
hermanos, varias plantas por parcela, varias localidades) y el modelo 14 (bloques
al azar, varias poblaciones o procedencias, progenies de medios hermanos,

varias localidades):

Modelo4:y =Xr+Za+Wp+Ti+te (5)
Modelo 14:y=Xr+Za+Wp+Qs+Ti+e (6)

Donde “y” es el vector de datos, “r’ es el vector de los efectos de la repeticion
sumados a la media general, “a” es el vector de los efectos genéticos aditivos
individuales, “p” es el vector de los efectos de la parcela (todos los individuos de
una familia en un bloque), “s” es el vector de los efectos poblacionales, “i” es el
vector de los efectos de la interaccion genotipo x ambiente, “e” es el vector de
errores residuales. Las letras mayusculas representan las matrices de incidencia

para los efectos referidos (Resende 2006).
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RESULTADOS

En el cuadro 7 se muestran los valores estimados de los parametros genéticos
poblacionales obtenidos para cada una de las variables evaluadas en los dos
sitios de estudio. Las variables evaluadas presentaron valores de heredabilidad
individual (h%a), que oscilan entre 9% y 22%, caso contrario ocurri6 en la variable
calidad que tan solo presenté un 0,3% de heredabilidad individual. Mientras que
la heredabilidad media de la familia (h?’mp) registré valores mucho més altos, que
oscilaron entre 74% y 47%. Solamente la variable Calidad mostr6 valores
inferiores de heredabilidad media de familia (hye = 0,04).

En relacion con el parametro de la exactitud (Acprog) la variable calidad es la
menor con tan solo un 21%, las variables de volumen comercial y diametro fueron
las que registraron los valores mas altos 86%. Mientras que el indice de seleccion
y la Altura Comercial presentaron también valores altos 84% y 68%
respectivamente.

El rgloc es la correlacidon genética entre sitios, la cual muestra un 96% para el
volumen comercial y para el indice de Seleccion. Mientras que para el diametro
registré también un valor muy alto (ry = 0,97) y el valor mas bajo con la calidad,

con tan solo un ry = 0,4.
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Cuadro 7. Parametros genéticos de veintinueve familias (progenies) de Dipteryx panamensis a los 48
meses de edad evaluados en dos ambientes (Zona Norte y Zona Sur de Costa Rica).

DAP hcom (m) Calidad Vol Com indice
(cm) Base (m3) De
100 Seleccion

Va 0,84 0,34 0,23 0,0001 0,12
Vparc 0,22 0,28 4,16 0,0001 0,06
Vint 0,01 0,04 0,09 0,0001 0,001
Ve 3,32 3,07 62,40 0,0001 0,40
Vf 4,38 3,73 66,87 0,0002 0,58

h2a 0,19+-0,08 0,09+-0,05 0,003+-0,010 0,22 +- 0,08 0,20 +- 0,08

h2mp 0,73 0,47 0,04 0,74 0,71
Acprog 0,86 0,68 0,21 0,86 0,84
h2ad 0,16 0,08 0,003 0,19 0,18
rgloc 0,97 0,65 0,40 0,96 0,96
PEV 0,06 0,04 0,05 0,0001 0,009
SEP 0,24 0,21 0,23 0,002 0,09
Media

general 8,99 5,40 95,97 0,02 5,00

Dap= Diametro a 1,3 m. hcom= Altura comercial del arbol. Cal 100=Calidad del

arbol de 1 a 100. VolCom=Volumen Comercial. indice de seleccién =

Q6*Vohknn—f_+ 0.4xCalidad—x

g

Va= varianza genética aditiva. Vparc= varianza

ambiental entre parcelas (familias dentro de bloques). Ve= varianza residual o no
explicada por el modelo. Vf= Va (Vg) + Vparc + Ve: varianza fenotipica total. h-a=
heredabilidad individual en sentido estricto, es decir, de los efectos aditivos.

h®mp= heredabilidad media de la poblacién asumiendo sobrevivencia completa.

0,75Va

Heredabilidad aditiva h’ad=———
0,75Va+Ve

= 0 también, heredabilidad dentro de familias

(“within family”). Exactitud: /h?mf = exactitud de seleccion de progenies,

asumiendo sobrevivencia completa. rgloc = correlacion (r) genética (g) entre
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localidades (loc). PEV= varianza del error de prediccion de valores genotipicos,

asumiendo que no hay mortalidad. SEP= desviacién estandar del valor genotipico

predicho de progenie, asumiendo sobrevivencia completa.

En el cuadro 8 se muestran los parametros genéticos de las 3 procedencias en

ambos sitios. Se observa que la heredabilidad media poblacional (h®mc), para el

volumen comercial es de un 65%, seguido se encuentra la variable indice con un

49%, el porcentaje de la variable calidad es tan solo de un 2%.

Con relacion a la exactitud las variables volumen comercial y el indice de

Seleccibén, son las que se encuentran por encima del 60%.

Cuadro 8. Parametros genéticos de tres procedencias de Dipteryx panamensis a los 47 meses de
edad evaluados en dos ambientes (Zona Norte y Zona Sur de Costa Rica).

indice de
DAP hcom Calidad Base Vol Com Seleccion
(cm) (m) 100 (m3)
Vg 0,003 0,002 0,003 0,0001 0,002
Vparc 0,04 0,049 0,12 0,0001 0,006
Vint 0,002 0,004 0,01 0,0001 0,002
Ve 4,33 3,69 66,53 0,0002 0,57
\i 4,37 3,75 66,66 0,0002 0,58
h2g 0,0008+- 0,0006+- 0,00005+- 0,0066+- 0,0043+-
0,0024 0,0022 0,0006 0,0070 0,0057
h2mproc 0,20 0,15 0,02 0,65 0,49
Acclon 0,45 0,39 0,15 0,81 0,70
Rgloc 0,61 0,38 0,26 0,90 0,59
PEV 0,003 0,002 0,003 0,0001 0,001
SEP 0,05 0,05 0,06 0,001 0,04
CVgi% 0,65 0,91 0,06 4,66 0,99
Cve% 4,28 6,95 1,39 11,10 2,84
Media
General 9,00 541 95,97 0,02 5,01
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Dap= Diametro a 1,3 m. Hcom= Altura comercial del arbol. Cal 100=Calidad del

arbol de 1 a 100. VolCom=Volumen Comercial. indice de seleccién =

0.6xVolCom—x + 0.4xCalidad—x
o

. VG= Varianza genética entre las poblaciones. Vparc=

Varianza ambiental entre parcelas (familias dentro de bloques).Vint= Varianza de
la interaccion genotipo X ambiente. Ve= Varianza residual o no explicada por el
modelo. Vf= Vg + Vparc + Vint + Ve= Varianza fenotipica total. h’g= Efectos
genotipicos totales de poblacién. h’mproc= Heredabilidad media de la
procedencia asumiendo sobrevivencia completa. Acclon= Exactitud Rgloc=
correlacion (r) genética (g) entre localidades (loc). PEV= varianza del error de
prediccion de valores genotipicos, asumiendo que no hay mortalidad. SEP=
desviacion estandar del valor genotipico predicho de progenie, asumiendo
sobrevivencia completa.

Vva

MediaGeneral

( ,0'75V6a+ve+VpaTC>

MediaGeneral

CVgi%-= ( ) * 100= coeficiente de variacion genética aditiva individual.

CVe%=

* 100 = coeficiente de variacion experimental.

El tercer resultado obtenido fue un grafico de barras en el cual se presentan las
29 familias del ensayo con relacion al Valor Genético (VG) de cada una de las
familias analizadas, se observa que la familia PV3 es la que posee un mayor
valor genético a su vez se ubican en total 12 familias por encima del promedio y
17 familias por debajo, la familia 8 fue la que presento el menor valor genético en

el ensayo.
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Figura 6. Distribucion del Valor Genético del volumen comercial de 29 familias de Dipteryx
panamensis a los 47 meses de edad evaluados en dos ambientes (Zona Norte y Pacifico Sur de Costa
Rica).

El cuadro 9 se presenta un analisis por procedencia, sin distincion de la
estructura familiar, donde se observa que las tres procedencias son muy

similares, Coopesanjuan, Sarapiqui y Crucitas.

Cuadro 9. Ranking de las tres procedencias de Dipteryx panamensis a los 47 meses de edad
evaluadas en dos ambientes (Zona Norte y Zona Sur de Costa Rica).

Orden Procedencia Valor Genético (u + g)
1 Coopesanjuan (San Marcos, San Carlos) 0,0260
2 Puerto Viejo, Sarapiqui 0,0245
3 Crucitas (Cutris, San Carlos) 0,0243

En el cuadro 10 se muestra el ranking genético del volumen comercial en los dos
sitios analizados y la posible interaccidon de ambos sitios. Puede observarse que
de las 29 familias analizadas, solamente 3 de ellas registraron una interaccion

genotipo x ambiente leve, que implicé pequefios cambios en el ranking genético.
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Cuadro 10. Ranking genético del volumen comercial de 29 familias de Dipteryx panamensis a los 47

meses de edad, evaluadas en dos ambientes (Zona Norte y Pacifico Sur de Costa Rica).

Puerto
Ranking Santa Clara Timénes Ambos
Zona Norte Sitios
Zona Sur

1 PV3 PV3 PV3
2 CcsJ1 6 csJ7
3 10 CcsJ7 10
4 CsJ3 PV10 6
5 €sJ2 CsJ3 €csJ1
6 CcsJ7 10 5
7 5 CsJ2 CSJ2
8 PV5 CcsJ1 CSJ3
9 6 CsJ8 PV5
10 Pv8 )Lv3 3
11 3 / CsJ4 1
12 SM9 SM9 €sJ8
13 CsJ8 \ Pv8 CSJT4
14 csJ6 ¥ T4 PV8
15 1 PV9 PV10
16 CsJ4 PV4 SM9
17 €SJ5 CsJ6 €SJ5
18 PVé6 8 PVé6
19 PV2 PV2 CsJ6
20 2 9 2
21 PV7 PV7
22 PV1 PV1
23 PV10 4
24 4 PV9
25 7 Pv2
26 9 7
27 PV9 PV4
28 PV4 9
29 8 8

56



DISCUSION

Analisis de familias o progenies

Los parametros genéticos de las 29 familias se muestran en el cuadro 7, donde
las heredabilidades individuales obtenidas registraron valores bajos. Estos
resultados indican que hay una baja variacion genética en la poblacién de
mejoramiento. El volumen comercial y el indice fueron las variables que
presentaron valores mas altos de heredabilidad individual (h’a, 22% y 20%
respectivamente), a pesar de que el ensayo tiene solamente 47 meses de edad.
Estos valores indican una alta diferenciacién genética entre las mejores y peores
familias de la poblacion en relacion con estos caracteres. El caracter calidad por
el contrario, registrd6 valores sumamente bajos en heredabilidad y en su
coeficiente de variacién genética (CVgi%). De manera general, los arboles de
almendro exhiben torceduras leves y pobre rectitud en casi todos los individuos
de la poblacion. Esto puede explicar que no haya diferencias importantes entre
familias o procedencias en cuanto a este caracter.

La heredabilidad media de la procedencia (h’mproc), es otro pardmetro de suma
importancia para el analisis de progenies. El volumen comercial y el didmetro
registraron valores sumamente altos (superiores a un 72%), asi también el indice
de Seleccién y la altura comercial (71% y 47% respectivamente, Cuadro 7).

En relacion con la exactitud los resultados registrados al nivel de familias fueron
sumamente altos, con valores superiores al 84% en todos los caracteres, con
excepcion de la calidad y altura comercial (Cuadro 1). El volumen comercial que
es la variable de mayor importancia, presentdé el mayor valor con un 86%.La
Exactitud es un parametro poblacional que indica la calidad y veracidad de los
datos y del ensayo genético. Valores de exactitud tan altos, que superan un 60-
70%, deben ser considerados como muy buenos y por tanto, aseguran la
consistencia del ensayo y del potencial de mejoramiento genético.

La correlacion genética entre localidades (rgloc) nos indica la relacion que existe

entre un sitio y el otro, lo cual es de suma importancia para ver la consistencia de
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las progenies en ambos sitios, el volumen comercial y el indice presentaron una
correlaciéon muy alta con un 96%, el diametro present6 un 97%.

En la figura 6 se muestra graficamente el ranking genético de las familias de la
poblacidn, la familia PV3 procedencia Sarapiqui, fue la que se ubico en la primera
posicion en volumen comercial (u + a = 0,010). Seguidamente aparecen las
familias CSJ7, 10, 6 y CSJ1, entre las 5 mejores. En el otro extremo, las cinco
peores posiciones del ranking genético la componen la familia 8, originaria de
Crucitas (San Carlos), seguida por las familias 9, PV4, 7y PV2.

Analisis de procedencias

El valor de heredabilidad a nivel individual o procedencia (h?g) muestra que no
hay diferencias significativas entre las tres poblaciones investigadas, para
ninguno de los caracteres analizados (Cuadro 8). El valor de heredabilidad media
de la procedencia (h’mproc) registra en forma consistente, valores relativamente
bajos (oscilan entre 15% a 65%). Estos resultados demuestran que la mayor
riqueza genética se encuentra al nivel de familias dentro de procedencias y por
tanto, los esfuerzos de mejoramiento genético deben concentrarse en aumentar
el nimero de familias al programa.

Es importante mencionar que el caracter calidad obtuvo también el valor menor
de heredabilidad media poblacional (hzmproc = 2%), en concordancia con los
registros al nivel de familias.

El volumen comercial es el caracter que registré el mayor valor de exactitud, con
un 81%, seguido del indice de seleccion 70%. Ambos resultados deben ser
considerados como sumamente altos y que indican una alta confiabilidad en los
valores registrados. Mientras que las variables calidad y DAP registraron valores
por debajo del 50% para este parametro. Estos resultados confirman la
importancia de concentrar los andlisis en el caracter volumen comercial, para
efectos de seleccion y ranking de familias/procedencias.

El valor obtenido por parte de la correlacion genética de localidades para el
volumen comercial fue muy alto (90%) esto nos da una alta veracidad en los

datos para ambos sitios en estudio.
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El ranking a nivel de procedencias obtenido para D. panamensis (cuadro 9),
muestra en forma consistente con lo analizado, que no hay diferencias
significativas entre procedencias para ninguno de los cinco caracteres analizados.
Los resultados confirman que la mayor variabilidad genética se localiza entre
individuos dentro de cada procedencia y, muy poca variabilidad genética existe
entre las tres poblaciones investigadas. En el ranking al nivel individual de
familias (Figura 6), como es esperado, se puede observar que no hay
predominancia de familias pertenecientes a una sola procedencia en las mejores
posiciones.

En el cuadro 10 se presenta la correlacion genética para el volumen comercial se
observa donde no hubo cambios para la mejor familia la cual fue PV3 tanto para
cada sitio individual como para los sitios juntos. Solo hubo un pequefio cambio en
tres familias lo cual es importante ya que nos dice la consistencia que tienen los

datos en ambos sitios.

Potencial de ganancia genética

Dado que del andlisis entre procedencias no se ha observado mayores
diferencias a esta edad en los caracteres de importancia econémica, se podria
asumir la utilizacién de la totalidad de las familias como una sola poblacion.

Dado que la correlacidon genética entre ambos sitios fue sumamente alta, con
cambios muy leves en el ranking genético para el volumen comercial por arbol, la
decision que corresponde seria si se basan los resultados en ambos sitios o si se
utiliza la informacion del mejor de los dos sitios. La correlacion genética entre las
dos localidades fue de un valor de rg = 0,9 para las procedencias y rqy = 0,96 para
las familias. Por tanto, es evidente que no hay diferencias significativas entre
ambos sitios, las mejores selecciones de la zona norte son las mismas familias
gue se posicionaron en los primeros lugares del ranking genético en el Pacifico
sur. Debe tomarse en cuenta también que en el ensayo establecido en la
peninsula de Osa no se logré plantar la totalidad de las familias (solamente 20 de
29). Ademas, el control de malezas inadecuado y los efectos del viento en el sitio

del Pacifico sur, pudieron influir en que en este ensayo se registraran valores mas
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bajos en todos los parametros genéticos. Basado en estos criterios, se debe
decidir por tanto en utilizar los pardmetros y materiales del ensayo localizado en
San Carlos para sustentar la seleccién y uso de la mejor semilla posible de una
forma mas segura. Debe también tomarse en cuenta la exactitud de los
parametros estimados, que SELEGEN los registra bajo el parametro Acprog
(Exactitud de la Progenie o Familia) 6 Acclon (Exactitud del clon o procedencia en
este caso). Los valores de Exactitud para el caracter volumen comercial por arbol
fueron respectivamente, 0,89 en San Carlos y 0,71 en peninsula de Osa y 0,86 al
combinar ambos sitios. Este parametro estima la calidad o robustez de los
estimados genéticos. Por tanto, al combinar ambos sitios, se perdera calidad de
los estimados, menores valores de heredabilidad, que redundara finalmente en
una disminucion de la ganancia genética. Por tanto, la mejor decision desde todo
punto de vista, sera la de basar el futuro del programa de mejoramiento en la
coleccion existente en Santa Clara, San Carlos, zona norte del pais.

Basado entonces en los valores del ensayo en Santa Clara de San Carlos, la
mejor decision fue la de colectar la semilla de los mejores 20 individuos del
ranking genético del volumen comercial, sin importar la familia o procedencia a la
gue pertenecen. En este caso se obtendria un volumen comercial adicional de
0,0137 m%arbol, que corresponde a una ganancia genética de GG = 100* (0,0137
m3/0,0268m°) = 51,1%. Sin embargo, seria importante revisar si se podria
aumentar la ganancia genética al utilizar la estructura genética de familias de la
poblacién. En este caso seria que se colectara semilla exclusivamente de los
mejores 4 arboles de las mejores 5 familias del ranking genético de todo el
ensayo. Esto significa una base genética mas estrecha, una diversidad genética
menor, pero una intensidad de seleccion “i” mayor, con la esperanza de que se
obtendria una mayor ganancia genética en volumen comercial por arbol y un
mayor impacto en las plantaciones comerciales. En este caso se tendria una GG
producto de la seleccion de las mejores 5 familias y, una ganancia genética
adicional producto de la seleccion de los mejores 4 individuos dentro de esas
mejores 5 familias. La expresion de ganancia genética seria entonces:

GG TOP 5 familias = (0,0344-0,0268)*0,806 = 0,0061 m®/arbol = 22,8%
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GG al selecionar los mejores 4 individuos dentro de las mejores 5 familias
GGpr = Sqt * % (df = dentro de familia)
GGpr =0.0231*0,314 = 0,007 m*/arbol = 27%

Por tanto tendriamos entonces una ganancia genética estimada de 22,8% + 27%
= 49,85% en volumen comercial por arbol si utilizamos la semilla de los mejores
4 arboles de las mejores 5 familias de la poblacion. Este valor de GG es
practicamente el mismo que si se utilizaran la semilla de los mejores 20 arboles,

sin importar a la familia que pertenecen.

Finalmente, la diversidad genética esperada si utilizamos la estructura familiar se
puede estimar a partir del numero efectivo de familias (Nef) presentes en futuras
plantaciones. Dado que se toman los mejores 4 individuos dentro de cada una de
las mejores 5 familias, el Ne =

4Nk,
N, == -
K, +3+(o-kf/kf)

Donde,

ks = nimero de individuos seleccionados por familia.= k, = N/N =20/4=50

O, = varianza del niamero de individuos seleccionados por familia.

o? :{Zkf —(Zkf)z}/Nf ~1)=[80-20%/5]/4=0,0

N

De esta forma:

N AN, _4*5*5
© ke +3+(o%, [K) ® 5+3+0

Podemos observar entonces que, a pesar de haber seleccionado 20 individuos,
su parentesco reduce la diversidad genética de esta poblacion hasta el

equivalente de poco menos de 13 individuos.
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CONCLUSIONES

En términos generales, si se combinan los dos sitios, las mejores cinco familias
en volumen comercial fueron las provenientes de Coopesanjuan y Crucitas:
familias PV3, CSJ7, 10, 6 y CSJ1.

La correlacion genética entre ambas localidades fue muy alta (ry > 0,9) lo que
evidencia la alta estabilidad genética de los materiales evaluados. Por tanto, la
mejor decision desde todo punto de vista, sera la de basar el futuro del programa
de mejoramiento en la coleccién existente en Santa Clara, San Carlos, zona norte
del pais.

Los resultados confirman que la mayor variabilidad genética se localiza entre
individuos y entre familias dentro de cada procedencia y, muy poca variabilidad
genética existe entre las tres procedencias investigadas.

La mejor decision de seleccion es la de colectar en el sitio en Santa Clara, San
Carlos, la semilla de los mejores 20 individuos del ranking genético del volumen
comercial, sin importar la familia o procedencia a la que pertenecen. En este caso
se obtendria un volumen comercial adicional de 0,0137 m®arbol, que
corresponde a una ganancia genética de GG = 100* (0,0137 m®0,0268m°) =
51,1%.
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RECOMENDACIONES

Se recomienda continuar con las mediciones de ambos ensayos, con el fin de
verificar si ocurren cambios en el ranking genético del volumen en afios
venideros.

Para la Zona Sur se recomienda realizar cuanto antes un raleo del 50%, con el fin
de promover una recuperacion de los arboles y una mejora en el desbalance de
los datos. Adicional al raleo, es vital realizar un buen control de malezas.

Seria de sumo valor intentar clonar los mejores dos individuos de cada familia,

con el fin de fomentar un programa de plantaciones clonales con la especie.
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