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RESUMEN 
 

Con el objetivo de estimar los parámetros genéticos para el carácter longitud de 

panícula en una población de arroz resultante del cruzamiento entre una línea de 

panícula larga FL1028 y otra de panícula corta Norin 22, se evaluaron dos 

ensayos, CIAT-Palmira y Jamundi en el departamento del Valle del Cauca 

durante 2007 y 2008, bajo condiciones de riego. Con los dos progenitores 

contrastante para el carácter longitud de panícula, se obtuvo las generaciones 

F1, y las poblaciones segregantes F2, RC11 y RC21. Estas generaciones se 

evaluaron en un diseño de bloques completos al azar con cuatro repeticiones. 

Se realizó un análisis de varianza combinado y por localidad utilizando el 

procedimiento SAS GLM. Se estimaron los componentes de la varianza 

fenotípica así como también se realizó la correlación entre caracteres. El análisis 

de varianza mostró diferencias significativas (p<0.01) para, generación. La 

longitud de panícula es un carácter influenciado por el ambiente en la población 

en estudio, es un carácter controlado por tres bloques genéticos. Se encontraron 

correlaciones positivas y significativas en ambas localidades entre la longitud de 

panícula con número de ramificaciones primarias por panícula, numero de 

ramificaciones secundarias por panícula, porcentaje de esterilidad, peso de 1000 

granos y negativas con número de macollas por planta, número de panículas por 

planta. 
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SUMMARY 

 

With this investigation we pertain to estimating the genetic parameters of panicle 

length traits in a rice population: requesting from hybridization between a long 

panicle line FL1028 and a short panicle Norin 22, two trials were evaluated, 

CIAT-Palmira and Jamundi (Departamento del Valle del Cauca-Colombia) during 

2007 and 2008, under irrigation conditions. With the two contrasting progenitors 

for the panicle length trait, the F1, generation and F2, RC11 and RC21 segregating 

population were obtained. These generations were evaluated on a randomized 

complete block design with four replications. An combined ANOVA analysis by 

locations was performed using the SAS GLM procedure. The components of 

phenotypic variance were estimated and the correlation among traits was carried 

out. The ANOVA showed significant differences (p<0.01) for the generation. The 

panicle length is influenced traits by the environment of stud population, it’s a trait 

controlled by three genetically blocs. Positively significant correlation were found 

in both locations between the panicle length and the number of primary 

ramifications by panicle, the number of secondary ramifications by panicle, 

sterility percentage, weight of 1000 grains and negative correlations with the 

number of branches by plant, and number of panicle by plant 
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1. INTRODUCCION 
h 

El arroz se siembra en una gran diversidad de zonas climáticas, en todos los 

continentes, excepto en la Antártida. Las características del grano como la 

forma, tamaño, translucidez y el color tienen una influencia directa en el 

potencial y éxito comercial del arroz moderno (Mackill y Lei, 1997; Redoña y 

Mackill, 1998). 

 

El cultivo de éste cereal está íntimamente asociada a la cultura, alimentación y 

economía de muchas sociedades y se ha convertido en la base alimenticia de la 

mayor parte de la población del mundo y se desarrolla bajo 4 sistemas de 

cultivo: riego, secano favorecido, secano e inundación. La mayor parte de la 

producción mundial de arroz se realiza bajo riego o secano favorecido, (Huke y 

Huke, 1991; Pingali et al., 1997). En África Sub-sahariana el arroz se produce en 

cinco ecosistemas principales: tierras altas de secano, tierras bajas de secano, 

zonas pantanosas del interior, ecosistemas irrigados e inundación (Norman y 

Otoo, 2003). 

 

El rendimiento en grano del arroz está condicionado por tres factores: número de 

panículas por unidad de superficie, número de granos llenos por panícula y peso 

medio de los granos individuales. El número de panículas por unidad de 

superficie o por planta, es determinado en gran parte durante la fase vegetativa 

y depende del número de macollas formadas y de las disponibilidades de 

nutrientes, agua y espacio (CIAT, 1985). 

 

En arroz de riego después de alcanzar el techo de produción, los esfuerzos para 

incrementar el potencial productivo de las variedades no ha resultado en 

ganancias significativas, el aumento se ha obtenido principalmente mediante la 

incorporación de resistencia a enfermedades y mejor manejo del cultivo, (Rangel 

y Neves, 1997). 
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Ninguna de las variedades modernas liberadas, sobrepasa a las originales semi 

enanas en su capacidad de rendimiento. El problema consiste en que las 

variedades enanas producen más carbohidratos que la capacidad que tienen 

para almacenarlos, les faltan panículas más grandes. La clave para una alta 

capacidad de rendimiento reside en la morfología de los híbridos. Los híbridos 

no producen más panículas que las variedades convencionales, sin embargo las 

panículas de híbridos son más grandes y en este punto reside su ventaja para 

rendimiento (Jennings, 2004). 

 
El “Internacional Rice Research Institute” (IRRI) ha trabajado en nuevas 

combinaciones génicas para la obtención de nuevas variedades desde la 

década de los 80 con la finalidad de producir una planta de arroz que, 

comparada con las variedades comerciales, presente menor número de 

macollas, panículas con mayor número de granos, y un porcentaje alto de 

granos llenos por panícula (Khush, 1994). 

 

De hecho es indispensable que los mejoradores tengan un conocimiento 

suficientemente bueno de la heredabilidad, efectos genéticos y ambientales del 

rendimiento y las relaciones entre si. El mejoramiento convencional y molecular 

han demostrado que la introgresion de los genes de Oryza. rufipogon podrían 

agregar nuevos caracteres para mejorar los caracteres agronómicos existentes 

de Oryza. sativa, (Percival, 1987; Wagoner, 1990; Sacks et al., 2003b; McCarty 

et al., 2004a, 2004b). La investigación extensiva ha pasado igualmente por 

mejorar la calidad nutritiva de arroz, usando métodos de mejoramiento 

convencionales y biotecnología. La variación dentro de las especies permite al 

uso de métodos de mejoramiento para mejorar los caracteres nutritivos, mientras 

se evitan las dificultades existentes con los organismos genéticamente 

modificados (GMOs) (Graham et al., 1999; Kennedy et al. 2003). 

La producción anual de arroz, actualmente, es de 560 millones de toneladas, 

ésta debe aumentarse a 850 millones de toneladas para el año 2025; sin 
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embargo, no hay áreas adicionales disponibles para el cultivo del arroz. En 

realidad, las áreas cultivadas con arroz están decreciendo en varios países 

debido a la presión de urbanización. Por otro lado los consumidores de arroz 

está aumentando en 1.8% anualmente, teniendo en cuenta lo anterior se 

necesitan variedades de arroz con potencial de rendimiento más alto para 

responder a estas necesidades. Los recientes descubrimientos en biología 

molecular y celular han proporcionado herramientas que se usarán cada vez 

más como apoyo al mejoramiento de plantas convencional para obtener 

variedades de arroz para el siglo 21, (Khush, 1997). 

 

Después de un gran avance en el rendimiento de grano de arroz, éste se 

estabilizó y los esfuerzos para incrementar el potencial productivo de los 

cultivares no han dado resultados significativos. 

El presente estudio está orientado a estimar los parámetros genéticos de una 

población de arroz resultante del cruzamiento entre una línea de panícula larga 

(FL1028) y otra de panícula corta (Norin 22). 
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2. OBJETIVOS 

2.1 General 

Estimar los parámetros genéticos de una población de arroz resultante de 

un cruzamiento entre una línea de panícula larga FL1028 y otra de 

panícula corta Norin 22 para el carácter longitud de panícula y aportar 

información respecto al carácter densidad de panícula (longitud de 

panícula, número de ramificaciones primarias y secundarias), número de 

macollas por planta, número de panícula por planta, peso de 1000 granos 

y porcentaje de esterilidad. 

• 

• 

• 

2.2 Específico 

Determinar los componentes de la varianza genética, (aditiva y 

dominancia) y la varianza ambiental del carácter longitud de panícula. 

Determinar heredabilidad en sentido estrecho, el grado medio de 

dominancia y el número de genes involucrados en el control genético del 

carácter longitud de panícula. 
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3. MARCO TEORICO 
 

3.1  EL ARROZ (Oryza sativa L.) 

 

El arroz, es un cultivo que requiere grandes cantidades de agua durante la 

mayor parte de su ciclo, expresa su máximo potencial bajo condiciones de riego 

de inundación continua; sin embargo, las limitaciones de agua de riego para este 

cultivo son cada vez mayores. Este cultivo se desarrolla en varios sistemas de 

producción: Irrigado, secano altamente favorecido, secano moderadamente 

favorecido, secano tradicional de subsistencia, secano no favorecido. 

 

3.1.1 Clasificación botánica, origen, tipos y distribución 

 

El arroz es una gramínea autógama, que crece con mayor facilidad en los climas 

tropicales. Originariamente, el arroz era una planta cultivada en secano pero con 

las mutaciones se convirtió en semi-acuática. Aunque puede crecer en medios 

bastante diversos, crece más rápidamente y con mayor vigor en un medio 

caliente y húmedo. Es una Fanerógama, del Reino: Plantae-Plantas, Subreino: 
Tracheobionta-Plantas vasculares, Superdivision: Spermatophyta-plantas con 

semillas, Division: Magnoliophyta-plantas de floración, Clase: Liliopsida o 

Monocotiledóneas, Subclase: Commelinidae, Orden: Cyperales o glumiflora, 

Familia: Poaceae o Gramineae, subfamilia: Ehrhartoideae o Panicoides, 

Genero: Oryza L. Arroz, Tribu Oryzae,  subtribu Oryzineas (Gramene, 2007; 

González, 1985). 

 

Las diversas especies de Oryza han sido objeto de numerosas clasificaciones, 

inicialmente se hizo referencia exclusivamente a criterios morfológicos; más 

tarde algunos autores han considerado como elementos diferenciales auxiliares 

otros criterios: anatómicos, citogenéticos y filogenéticos. Algunos estudios 
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taxonómicos más recientes subdividen la especie Oryza sativa en cuatro 

subespecies: sativa (= Índica), japónica, brevindica y brevis. Las especies del 

género Oryza tienen un número de cromosomas diploide 2n = 24 ó 2n = 48. Las 

especies cultivadas, sativa y glaberrima, pertenecen al primer grupo, siendo 

ambas diploides: 2n = 24 (Bernis & Palmies, 2006). 

 

Según Dalrymple (1986), se registran dos especies de arroz; la especie Oryza 

sativa y Oryza glaberrima. La primera es originaria de Asia y está ampliamente 

dispersa por todas las regiones tropicales y templadas del mundo, mientras la 

segunda es originaria de África Occidental y está siendo paulatinamente 

substituida por el arroz asiático. Con el proceso evolutivo y de domesticación a 

que se sometió la especie Oryza sativa, surgieron numerosos tipos de arroz 

genéticamente divergentes los cuales se fueron adaptando a las mas variadas 

condiciones agro ecológicas, estando la especie actualmente subdividida en dos 

principales subespecies, grupos o razas eco geográficas. El grupo indica es el 

principal grupo cultivado en el Sur y Sureste de Asia y en muchas áreas de la 

República de China. Morfológicamente, se caracteriza por poseer tallos largos, 

alta capacidad de macollamiento, hojas largas y decumbentes y ciclo tardío. Hay 

variedades de arroz irrigado cultivadas en Brasil que pertenecen a este grupo, 

son en mayoría de los casos selecciones locales de materiales con el gen de 

enanismo introducidos en los programas de mejoramiento del “International Rice 

Research Institute” (IRRI), en Filipinas, y del Centro Internacional de Agricultura 

Tropical (CIAT), con sede en Colombia, o resultado de cruzamientos. 

 

El arroz tipo indica es cultivado mayoritariamente en India, Madagascar, éste de 

África, norte de China, América y sureste de Asia y se caracteriza por su rápido 

y vigoroso crecimiento inicial, posee hojas largas, tallos altos y débiles, 

susceptibles al desgrane, de maduración tardía y posee dormáncia (Leal, 1990). 
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El grupo japónica es cultivado en las zonas templadas (Taiwan, Correa, Japón, 

parte de Australia, California, Europa y Egipto). Posee tallos cortos y rígidos, con 

mediana capacidad de macollamiento, hojas oscuras y erectas y ciclo precoz. 

Las variedades tradicionales de arroz de sequía o tierras altas de Brasil, 

sobretodo las utilizadas hasta la década de los 1970, pertenecen a este grupo y 

tiene como base genética las variedades “Pratão” y “Pérola”. Las nuevas 

cultivares de alta calidad de granos desarrolladas para las condiciones de tierras 

altas, como “Canastra”, Primavera y “Maravilla”, son híbridos de indica y 

japónica (Pinheiro, 1998). 

 

En América se cree que el arroz africano domesticado, Oryza glaberrima, pudo 

haber servido como el arroz inicial cultivado en muchas regiones a lo largo del 

margen oeste de la costa del Atlántico y que los esclavos de África Occidental, 

conocedores de las técnicas inherentes a su cultivo, tuvieron un papel crucial en 

la adaptación de esta especie en los diversificados ambientes del nuevo mundo, 

(Carney y Marin, 1999). 

 

3.1.2 Biología floral y sistemas de reproducción  

 

El arroz es una planta autógama de reproducción sexual. Las flores de la planta 

de arroz están agrupadas en una inflorescencia ó panícula. La panícula está 

situada sobre el nudo apical del tallo, cuello o base de la panícula; 

frecuentemente tiene la forma de un aro ciliado. Las panículas de este cultivo se 

pueden clasificar en abiertas, compactas e intermedias, según el ángulo que 

formen las ramificaciones al salir del eje de la panícula. Tanto el peso como el 

número de espiguillas por panícula cambian según la variedad. La espiguilla es 

la unidad básica de la inflorescencia y está unida a las ramificaciones por el 

pedicelo. Teóricamente la espiguilla del género Oryza se compone de tres flores, 

pero solo una se desarrolla. Una espiguilla consta de dos lemas estériles, la 

raquilla y la florecilla. El nervio central de la lema, puede ser liso o pubescente. 
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La arista, una prolongación de la quilla, es una formación filiforme ubicada en el 

ápice de la lema; su presencia está condicionada por factores hereditarios y la 

influencia del ambiente. La flor consta de seis estambres y un pistilo. Los 

estambres son filamentos delgados que sostienen las anteras alargadas y 

bífidas, las cuales contienen los granos de polen. La dehiscencia de las anteras 

puede efectuarse antes o al mismo tiempo en que se abren las glumas, 

mostrando tendencia a la cleistogamia. Después de que las anteras hayan 

derramado el polen las glumas se cierran (CIAT, 2005). 

   a b c
Figura 1. Estructura de una espiguilla (a) órganos de una espiguilla (b) anteras con polen fértil (c) 
(fuente CIAT, 2005) 

 

3.1.3 Producción, importancia económica y social 

 

El arroz (Oryza sativa L.) es considerado como uno de los cereales de mayor 

importancia económica en el mundo, pues es la principal fuente de alimento de 

tercera parte de la población del mundo. Más de un tercio de la población 

mundial depende del arroz y el 85% de la producción es para consumo humano. 

En América Latina y el Caribe, es un alimento básico en la dieta de la mayor 

parte de la población (Sanint, 1992). En 1995, más de 3 mil millones de 

personas dependían de arroz como fuente de carbohidratos y proteína. Este 

cereal proporciona más calorías por hectárea que cualquier otro cultivo de 

cereales; además de su importancia como alimento, proporciona empleo a la 

población rural de la mayoría de los países de Asia (Infoagro.com, 2002). 

Proporciona además entre el 25 y el 80% de las calorías de la dieta diaria a 2,7 

mil millones de personas de Asia (donde se produce el 90% de la producción 
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mundial), es decir, a más del 50% (Tran y Nguyen, 2003). Provee más calorías y 

proteínas que yuca, maíz y sorgo es la base de la dieta de millones de personas 

de África sub-sahariana donde más de 90 % del arroz es usado como alimento 

preparado de varias maneras. Usualmente se cocina hirviendo en el agua, y se 

come con frijoles, gari, verduras, pescado y carne o con los estofados. También 

se consume en la forma de arroz resecado, harina de arroz, hojuelas de arroces, 

pudín de arroz, y resoplado de arroz. La harina de arroz se usa en la 

preparación de crema de arroz, pudín y pan dulce (Norman y Kerebe, 2006).  

 

El consumo del arroz va incrementando su popularidad en muchos países de 

África sub-sahariana donde en tiempos pasados no era tradicionalmente el 

principal cultivo alimenticio (Tshibaka y Klevor, 2002). En Mozambique, el arroz 

es consumido en todo el País y constituye la base del alimento para una parte 

significante de la población. El consumo se incrementó en 8%  por año entre 

1995 y 1999. Mientras los cereales contribuyen con un 61 % en el suministro de 

energía en la población rural, el arroz aporta un 54 % de la energía que esta 

población necesita, el mismo forma base de su dieta alimenticia y es cultivado 

por más de 95 % de las familias rurales. La combinación de varios factores 

influye en el incremento del consumo del arroz, entre ellos la urbanización es 

uno los mayores factores causantes del cambio en la preferencia del consumidor 

a favor del arroz. Además los platos de arroces son comparativamente fáciles de 

preparar con relación a otros cereales tradicionales, como el sorgo, maíz y mijo, 

reduce el trabajo involucrado en la preparación del alimento (Norman y Kerebe, 

2006). 

 

Antes del 2000, en América Latina y el Caribe, se producían alrededor de 16 

millones de toneladas métricas de arroz cáscara; sin embargo, el consumo 

superaba esta cifra, por lo que la región en su conjunto, era un importador neto 

de arroz. En el año 2005, la producción en América Latina y el Caribe 

incrementó fue de 26.4 millones de toneladas en una superficie de 6.8 millones 
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de ha en comparación con 559.9 millones de toneladas producidas en 41.183 

millones de ha en Asia y 18.6 millones de toneladas en 9.1 millones de ha en 

África. (Martínez y Cuevas, 1986; FAO, 2006).  

 
En 2003, África produjo alrededor de 15.08 millones de toneladas de arroz 

cáscara en 10.23 millones de hectáreas, 3.3 y 6.11 % de la producción total 

mundial de arroz y áreas de producción respectivamente. África occidental 

contribuye a esta producción con 70.4% (aprox. 8.74 millones de ha) de área de 

arroz siendo los mayores contribuyentes Nigeria (47.9%), Guinea (5.20%), Côte 

d’lvoire (5%) y Malí (4%). El África oriental responde por 16.1% de esta área de 

arroz y los países que más contribuyen son Tanzania (6.0%) y Madagascar 

(3.19%). El África Central y Sur responden por 7.5% del área de producción de 

arroz donde los mayores contribuyentes son Republica Democrática de Congo 

(4.05%) y Mozambique (1.8%) (Norman y Kerebe, 2006). 

FAO (2000 y 2003), señalan que en África las áreas de producción se ha 

incrementado considerablemente de 1997 a 2003  con un aumento total de 2.61 

millones de ha en 6 años, así mismo el incremento de producción se registró de 

16.67 millones de toneladas en 1997 a 19.08 toneladas en 2003. 

 

En Colombia, el arroz constituye el tercer producto agrícola en extensión, 

después de café y maíz. Representa el 12% del área cosechada y el 30% de los 

cultivos transitorios. Su producción representa el 6% del valor de la producción 

agropecuaria y el 10% de la actividad agrícola colombiana. La cadena productiva 

de este cereal es un importante generador de empleo. El II censo Nacional 

Arrocero realizado en 1999 identificó la existencia de 28.128 productores y 

33.435 unidades productoras de arroz (UPA), y la industria molinera empleó en 

forma directa cerca 4.468 personas (Observatorio Agrocadenas, 2003). 

 

En muchos países de África sub-sahariana la producción de arroz es la mayor 

fuente de empleo, generador de ingresos, nutrición y seguridad alimenticia. 

Numerosas actividades inherentes a la producción del arroz providencian 
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empleo a millones de personas quienes de una o de otra forma trabajan 

directamente en el cultivo del arroz o en servicios de apoyo relacionados. 

Después de la cosecha del arroz, las actividades de los agricultores cambian a 

operaciones de poscosecha como, el trillado, secado, molinería, 

almacenamiento y comercio así como también la preparación de arroz molido 

para el consumo, la transformación de arroz molido en otros productos, (Misari, 

2002). 

 

La gran expansión de la producción del arroz se produce a raíz del lanzamiento 

de la variedad IR 8 y de otras similares, de alto rendimiento y bajo porte durante 

la década de los 60s. En las últimas tres décadas, la producción mundial creció 

en un 2.6% y los rendimientos en un 2.0 %. Una característica de las nuevas 

variedades es su mayor eficiencia en la asimilación de nitrógeno. En términos de 

eficiencia de calorías, las nuevas variedades mantienen una alta conversión y 

altos rendimientos (Sanint y Gutiérrez, 2001). 

 

3.1.4 Rendimientos del arroz 

 

En arroz se han propuesto diferentes estrategias para incrementar el 

rendimiento, entre ellas la utilización de especies silvestres. Esta opción 

presenta dos problemas principales: 1) La dificultad de identificar genes 

asociados con el rendimiento y calidad de grano en el germoplasma silvestre y 

2) Ligamiento estrecho entre caracteres deseables e indeseables. En el caso del 

arroz el género Oryza contiene 20 especies silvestres y dos especies cultivadas 

(O. sativa y O. glaberrima). Las especies silvestres del género Oryza 

representan una fuente adicional de genes para el mejoramiento del potencial de 

rendimiento, la calidad del grano y la tolerancia a estreses debidos a factores 

bióticos y abióticos (Martínez et al, 2006). 
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Laza et al (2004) encontraron que cultivares con panículas intermedias (100-115 

espiguillas por panícula) produce mayores rendimientos que los de panículas de 

tamaño pequeño (60-80 espiguillas por panícula). No es conocido sin embargo, 

el incremento del rendimiento cuando se incrementa el tamaño de panícula para 

más de 115 espiguillas por panícula. Panículas grandes no siempre están 

asociadas a mayores rendimientos, a veces la longitud de estas resulta en la 

reducción del número y bajo porcentaje del llenado del grano. Cultivares de 

panículas más largas tiende a tener plantas más altas lo que aumenta el ciclo y 

consecuentemente reduce la resistencia al acame, (Visperas et al., 2000). 

 

El rendimiento de cultivares con las panículas pequeñas depende principalmente 

del número de panículas que se producen bajo radiación limitada como en la 

estación húmeda, (Yoshida y Parao, 1976; Khush y Peng, 1996; Lee y Ha, 

1999). 

 

3.2 Parámetros genéticos 

 

El mejoramiento genético de las plantas es probablemente una de las 

actividades en que el hombre obtuvo el mayor éxito. Sin embargo con el curso 

de sucesivos ciclos de selección, las diferencias detectadas entre los genotipos 

es cada vez menor, exigiendo una creciente eficiencia de los mejoradores. Para 

que esta eficiencia sea obtenida además de otros factores es necesario el 

conocimiento del control genético de los caracteres que constituyen el objetivo 

de la selección (Ramalho et al, 1993).  

 

Los parámetros más importantes en un estudio genético son: a) varianza 

genética aditiva, que resulta del efecto promedio en todos los loci segregantes; 

b) la varianza de dominancia, que resulta de la interacción intralélica de los 

genes en todos los loci segregantes; c) la varianza epistática que resulta de la 

interacción entre alelos de los genes en dos o mas loci segregantes; d) el grado 
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promedio de la dominancia, o sea la relación entre la varianza debida a la 

dominancia; e) la interacción genotipo x medio ambiente; y f) las correlaciones 

genotípicas entre los caracteres (Gardner, 1963).  

 

En el caso de poblaciones utilizadas en programas de mejoramiento, los 

parámetros de interés son de dos naturalezas: genética y no genética. La 

estimación de los parámetros genéticos es necesaria para: a) obtener 

información sobre la naturaleza de los genes involucrados en la herencia de los 

caracteres en investigación; y b) establecer la base para la selección de los 

métodos de mejoramiento aplicables a la población (Cockerham, 1956). 

 

Para los mejoradores es fundamental conocer cuanto de la variación existente 

es debida a las causas genéticas y del  ambiente, el conocimiento de los 

parámetros genéticos (medias, varianzas y covarianzas) a través de 

estimaciones de las bases genéticas, la magnitud de la dirección de las 

correlaciones genéticas entre caracteres dado que le posibilitará prever el 

resultado de la selección y también elegir con mayor seguridad entre los 

diversos métodos de mejoramiento el más adecuado además las formulaciones 

de las estrategias de selección simultanea (Ramalho et al, 1993; Allard, 1975; 

Vencovsky, 1987).  

 

La escogencia del método de selección más adecuado para mejorar 

características en las plantas que se heredan en forma cuantitativa, radica 

fundamentalmente en la cantidad y calidad de la variación existente en la 

población. La calidad, discrimina entre variación  genética y variación  ambiental, 

las cuales son parte integral de la variación fenotípica. Es por esto que la 

estimación de las magnitudes relativas de los componentes aditivos, dominantes 

y epistáticos de la varianza genética, constituye una valiosa información para los 

trabajos de selección (Vega, 1987).  
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En evaluación de cinco caracteres en una población CNA-IRAT 4/0/3 originaria 

de ínter cruzamientos de diez variedades, Morais (1992) encontró la presencia 

de altos coeficientes de heredabilidad, tanto a nivel de medias de familias como 

también a nivel de plantas dentro de familias. Rendimiento de grano y número 

de panículas fueron mas sensibles a la variación ambiental, mostrando bajos 

coeficientes de heredabilidad a nivel de plantas dentro de familias. Lopes (1984) 

utilizando cruzamientos dialélicos entre seis cultivares de arroz encontró que el 

coeficiente de heredabilidad de elevada magnitud para el peso de 1000 granos, 

es el componente de rendimiento de mayor valor a ser considerado en un 

programa de selección.  

 

Futsuhara, et al., (1979a) encontraron que la densidad de panícula es un 

carácter complejo, determinado por el número de espiguillas, longitud de la 

panícula y número de ramas por panícula. 

 

De-Lin y Yan (2004), encontraron que los caracteres longitud de panícula y 

números de espiguillas por panícula son controlados por poligenes, que están 

dispersos en los progenitores. La dispersión de estos poligenes es la base 

genética para la heterosis. La variación genética en longitud de panícula es 

principalmente debido a los efectos aditivos y dominantes, y el componente 

dominante desempeña un papel determinante. Para el número de espiguillas por 

panícula, el efecto de genes no-alelicos, como la  epistasis fue altamente 

significativa y allí existen también efectos aditivos, aditivos x dominante, y 

dominante x dominante. 

 

Wang, et al., (1997) realizaron un análisis de altura de la planta y tipo del 

panícula en dos poblaciones, Norin 315/Shennong 8801 y Norin 310/Shennong 

8801, usando el Método de Probabilidad Máximo para los rasgos cualitativo-

cuantitativos. Los resultados indicaron que la altura de la planta de Shennong 

8801 era principalmente controlada por un solo gen dominante, y este gen era 
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modificado por un grupo de poligenes. El tipo de panícula de Shennong 8801 era 

principalmente determinado por un gen aditivo y el gen también era modificado 

por un grupo de poligenes. 

 

Gravois y McNeal (1993), estudiaron correlaciones genéticas aditivas y el efecto 

de selección en los componentes de rendimiento en una población arroz; ellos 

observaron la ocurrencia de correlaciones negativas entre el número de panícula 

y la altura de la planta, y concluyeron que la selección para genotipos de menor 

estatura tiende a producir más panículas que una selección de genotipos mas 

altos. Por otro lado Mirza et al. (1992), determinaron correlaciones entre altura 

de la planta, la producción y los componentes de rendimiento en seis 

cruzamientos de arroz. La altura fue correlacionada positivamente con el número 

de panícula por planta. 

Krishan y Mishra, (1992); Lafitte y Edmeades, (1994) encontraron correlaciones 

genotípicas mayores que las correlaciones fenotípicas con relación a la 

producción y a componentes de la producción en arroz. 

 

Lopes, (1984), estudió diez caracteres en doce variedades y líneas de arroz y 

encontró que los caracteres altura de la planta, longitud de la panícula, número 

de espiguillas por panícula y peso de 100 granos tuvieron correlaciones positivas 

con la producción de los granos. Con respecto a los caracteres número de 

espiguillas por panícula y peso de 100 granos presentaron mayor importancia en 

el grado de determinación de la producción de los granos que el número de 

panículas por metro cuadrado y el porcentaje de los granos llenos. Morais 

(1992), evaluando 60 familias S1 y 59 familias medios hermanos provenientes de 

la población CNA-IRAT 4/0/3 y sus progenitores, obtuvo elevadas correlaciones 

genéticas positivas entre la producción de grano y número de panículas y entre 

altura de la planta y la longitud de la panícula, y correlaciones genéticas 

negativas de alta magnitud entre altura de la planta y número de panículas por 

planta. 
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Morais et al, (1996) en un estudio con 59 familias de medios hermanos 

autofecundados y 60 familias S0:2 observaron mayores correlaciones genéticas 

entre el rendimiento y el número de panícula por planta, altura de la planta y 

longitud de la panícula así como entre altura de planta y número de panícula, 

siendo las dos primeras positivas y la última negativa. La correlación positiva 

que se observa entre el rendimiento y número de panículas por planta favorece 

la selección para mayor rendimiento. La correlación positiva entre altura de la 

planta y longitud de panícula puede influenciar negativamente el mejoramiento 

en la obtención de plantas de menor porte y panícula mayores. Estos autores 

consideran igualmente que panículas largas constituyen una característica 

deseable aun que es posible obtener variedades productivas que no tengan 

panículas largas.  

 

3.3 Respuestas a la selección  

 

La estimación del progreso esperado en la selección constituye una de las más 

importantes contribuciones de la genética cuantitativa para el mejoramiento de 

plantas. A través de la respuesta a la selección se puede evaluar si una 

población dada es adecuada para los propósitos del mejoramiento tanto para un 

ambiente así como un conjunto de ambientes, comparar diferentes métodos de 

selección manteniendo constante el tamaño efectivo de la muestra seleccionada 

(Vencovsky, 1969; Hallauer y Miranda Filho, 1981).  

 

3.4 Respuestas correlacionadas a la selección   

 

El estudio de la naturaleza y magnitud de las relaciones existentes entre 

caracteres es, evidentemente importante dado que en el mejoramiento en 

general el mejorador se preocupa por tener material genético no para 
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características aisladas pero si para un conjunto simultáneamente de estas, 

(Vencovsky y Barriga, 1992). 

 

La respuesta a la selección es definida como el aumento medio en el merito 

genético de una característica (y) cuando la selección es practicada en otra 

característica (x). Siempre que se practica la selección en una característica, 

provoca la alteración en la media de todas otras características que estén 

genéticamente correlacionadas con la primera, provocando así, una selección 

indirecta en estas características, selección que puede ser en el sentido 

deseado o no deseado dependiendo del sentido de sus correlaciones con la 

características principal, objeto de selección directa, (Silva, 1982a; Falconer, 

1987). Por otro lado una respuesta correlacionada mayor que la respuesta 

directa a la selección puede ocurrir cuando el carácter secundario bajo selección 

(Y) tiene heredabilidad mas alta que la del carácter principal (X) y cuando 

además la correlación genética entre los dos caracteres es elevada; la 

asociación entre dos características puede ser evaluada de una manera simple, 

a través de las correlaciones fenotípicas, genotípicas y ambiental (Falconer, 

1964; 1987) 
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4. MATERIALES Y MÉTODOS 

 

4.1 Localización 

 

El presente trabajo fue realizado en dos Localidades: 

a) Estación Experimental del CIAT en Palmira (EEP), Departamento del Valle del 

Cauca, a 30 30’ Latitud Norte y 760 30’ Longitud Oeste, a una altura de 965 

msnm, y precipitación media anual de 1000 mm temperatura promedia de 24o C, 

mínima promedia de 19º C, y máxima 29,3º C; El brillo solar promedio de 5.6 

horas/día y radiación promedia de 17.8 MJ/m2  suelos “Typic Pellustert” con 

textura franco arcillosa, moderadamente profundos, limitados por horizontes 

salinos, con drenajes imperfectos, pH 6.5 a 7.7. 

b) Jamundí, en la finca Samaria en el Departamento del Valle del Cauca a 30 14’ 

Latitud Norte y 760 31’ Longitud Oeste, a una altura de 1004 msnm suelos con 

pH 4,5 a 7,5. 

 

4.2 Obtención del material experimental 

 

Se seleccionaron los progenitores FL 1028 de panícula larga y Norin 22 de 

panícula corta. A partir de estos, por hibridación, se obtuvo las generaciones F1 

(CT 19552), F2 (CT 21552- F2) y los Retrocruzamientos RC11 (CT 21394) y R21 

(CT 21395), Tabla 1. 
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Tabla 1. Material genético de arroz utilizado en los experimentos (CIAT y Jamundi 2007-2008). 

Genotipos/Generaciones                                   Origen           Longitud  de panícula  
Progenitores (P) 
FL001028-8P-3-2P-1P-M-2X-3P-1P (FL 1028)*  BCF2060                            Larga 

Norin 22 (N22)**                                                   BCF377                              Corta 

        Generación F1  
CT 19552                                                            (N22)/(FL1028)                           -             

        Generación F2 

CT 19552-F2                                                      (N22/FL1028)                              -             

      Retrocruzamientos   (RCs)   
CT 21394                                                     (N22)/(FL1028)// (FL1028) (RC11)     -            
CT 21395                                                     (N22)//(N22)/(FL1028) (RC21)               - 
* Progenitor 1= P1=FL 1028 
** Progenitor 2=P2=Norin 22 
 

El progenitor FL 1028 proviene del cruzamiento triple (CT10184-2-1-M-1-

M/CR5272//FB0007-3-1-6-1-M); realizado por el FLAR (Colombia) entre la línea 

CT10184-2-1-M-1-M del CIAT, la línea CR5272 de Costa Rica y la línea FB0007-

3-1-6-1-M de Fedearroz Colombia. El cuadro 2 representa algunas 

características del progenitor FL1028. 

 

Tabla 2. Características del progenitor FL1028 
Características y enfermedades (escalas)  

                      PEDIGREE 

 

                     CRUCE Vg Fl BL NBl LSc BS GD 

FL001028-8P-3-2P-1P-M-2X-3P-1P CT10184-2-1-M-1-M/CR5272//FB0007-3-1-6-1-M  

3 

 

98 

 

5 

 

5 

 

3 

 

1 

 

3 

 

El vigor vegetativo del material (Vg), es influenciado por varios factores como 

habilidad de macollamiento altura etc. donde la escala 3 representa ser vigoroso; 

La floración (Fl), ocurre aproximadamente a los 98 días, (50% de las plantas 

presentan floración a partir del semillero); la pyricularia de la hoja (Pyricularia 

oryzae)(BL), desde 5 representa menos de 10 % del área foliar afectado; 

pyricularia en el cuello de la panícula y entrenudos (Pyricularia oryzae) (NBl), 
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desde 5 representa (6-25%) del eje o base de panícula parcialmente afectado; 

escaldado de la hoja (Rhynchosporium oryzae) (LSc), escala 3 representa de 1-

5% de lesiones apicales; helmintosporiosis (Bipolares Oryzae) (BS), 1, menos 

de 1% de área foliar afectada; decoloración de las glumas o manchado del grano 

(Helminthospoium) (GD), desde 3 representa del 1 a 5 % de glumas decoloradas 

(CIAT, 1983). 

 

La variedad NORIN 22 es proveniente del Japón, fue liberada en 1975 y resultó 

del cruzamiento simple entre la variedad KINKI 15 y NORIN 6. 

4.3 Metodología empleada para la realización de los cruzamientos 

 

Los cruzamientos se realizaron manualmente durante los meses de Septiembre 

de 2006 y Junio de 2007. Parte de la semilla F1 obtenida, se sembró para 

producir el material F2 a través de autofecundación natural y realizar los 

retrocruzamientos (RC11, RC21). Se siguió la metodología propuesta por 

Taillebois y Castro (1986) y el método simplificado modificado, FLAR (1996). 

 

La siembra de los progenitores se realizó en  bandejas bajo condiciones de casa 

de mallas y después fueron transplantados al campo, en condiciones de 

inundación, 25 días después del establecimiento del semillero (figuras 2 a y b). 

    a b

Figura 2. Semillero en bandeja dentro de la casa de mallas (a) y plantas en crecimiento en campo (b). 
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Después de comenzar la floración las plantas se recogieron en potes con 

suficiente suelo y agua flotante y se llevaron a casa de mallas para realizar la 

emasculación, en las horas de la tarde, a partir de 1:00 p.m. Se utilizaron tijeras 

pequeñas para el corte y pipetas, adjuntas a un motor aspirador por tubo, para la 

remoción de las anteras y mantener el pistilo cubierto por la mitad de las glumas 

(figuras 3 a, b y c). Las panículas emasculadas se cubrieron con una bolsa de 

papel cristal (glacine), FLAR (1996). 

    

a cb

Figura 3. Recolecta de genotipos en campo (a); corte (b) y emasculación (c) de las panículas en la 
bodega. 

 

La polinización se realizó en la casa de mallas donde se mantenían de forma 

controlada los potes con plantas que constituyeron la fuente de polen. El periodo 

de realización fue por la mañana, de 10:30 a 12:30 momento en el cual la 

antesis (FLAR, 1996; Taillebois y Castro, 1986). Las panículas eran 

inmediatamente englacinadas (figura 4a). La obtención de la F2, a través de la 

autofecundación natural se realizó en condiciones de campo englacinando las 

plantas F1 (figura 4b). 

                a b
Figura 4. Polinización de las plantas emasculadas y englacinado (a) y autofecundación (b) 
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Antes de realizar el transplante, se rastrilló el suelo 45 días antes de la siembra y 

después fue inundado con agua. Posteriormente se realizó el primer fangueo y 

15 días antes del transplante el segundo fangueo y, el suelo se mantuvo 

inundado hasta el día del transplante, (figura 5 a, b y c).  
  

 a b c
Figura 5. Preparación del terreno para transplante: pase de rastrillo (a) inundación (b) y fangueo (c) 

 

El semillero se realizó en casa de mallas, usando bandeja con suelo de 5“ de 

diámetro humedecido para permitir buena germinación de la semilla. Después 

de la colocación de la semilla se tapó ligeramente con el mismo tipo de suelo, 

(figura 6 a y b). A los 15 días después de germinación, las bandejas se retiraron 

de la casa de mallas y se expusieron al medio ambiente fuera de la casa de 

mallas para permitir el engrosamiento adecuado de las plantas y su adaptación 

al ambiente (figura 6 c).  

   a b c
Figura 6. Semillero de los genotipos; siembra (a), cubrimiento de la semilla con suelo (b) y 
adaptación al ambiente (c) 

 

4.4 Conducción del experimento de campo 

 

Los progenitores y las generaciones F1, F2 RC11 y RC21 fueron evaluados bajo 

un diseño de Bloques completos al Azar (BCA), con cuatro repeticiones. Los 
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progenitores (P1, P2) y la generación F1 se sembraron en parcelas compuestas 

por 4 surcos de 5.4 metros de longitud, separados por 0.30 metros para un área 

de 6.48 m2 por tratamiento en cada repetición y un total de 288 plantas en todo 

el ensayo. 

Las generaciones F2 y retrocruzamientos se sembraron en parcelas de 10 y 8 

surcos respectivamente teniendo en cuenta las mismas distancias entre surcos y 

largo del surco que los progenitores y F1, estableciéndose un área de 16.2 y 

12.96 m2 respectivamente. Se sembraron 720 plantas de F2 y 576 plantas de los 

retrocruzamientos dentro del ensayo. 

Se evaluaron 25 plantas por repetición en los dos surcos centrales de cada 

progenitor y la F1 para un total de 100 plantas en el ensayo mientras que para la 

F2 y los retrocruzamientos se evaluaron 100 y 50 plantas respectivamente en 8 y 

6 surcos centrales por repetición para un total de 400 y 200 plantas F2 y de 

retrocruzas evaluadas en el ensayo respectivamente. 

En Jamundi se evaluaron 15 plantas por repetición en los surcos centrales de 

cada progenitor y F1 para un total de 60 plantas en el ensayo mientras que la F2 

y los retrocruzamientos se evaluaron 80 y 40 plantas por repetición para un total 

de 320 y 160 plantas en el ensayo respectivamente. 

 

El transplante se realizó a los 26 días después de siembra y el experimento se 

cubrió con una malla antipájaros (figura 7 a y b) en el caso del ensayo en el 

CIAT. En Jamundí el transplante se realizó a los 28 días después de siembra. 

 

 a b

Figura 7. Transplante (a) y cobertura (b) del experimento en el campo definitivo 
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4.4.1 Manejo Agronómico 

 

Para ambas localidades en el momento del transplante se aplicó, 60 kg.ha-1 de 

fósforo, 60 kg.ha-1 de potasio y 10 kg.ha-1 de zinc y cuatro días mas tarde se 

aplicó 110 kg.ha-1 de nitrógeno, esta última aplicación se realizó en seco. 

 

4.4.2 Toma de datos  

 

Las evaluaciones fueron realizadas en plantas individuales. Se consideraron las 

variables: 

a) Longitud de la panícula (LongPan): con una regla graduada en 

centímetros se midió desde la base o nudo ciliar al ápice de la panícula. 

b) Número de macollas por planta (NMac): se contó el total de los tallos 

primarios de la plantas a la edad de maduración de esta. 

c) Número de panículas por planta (NPan): se contó el número de 

panículas efectivas por planta. 

d) Número de ramificaciones primarias por panícula (NRamPrim): se 

contó todas las ramificaciones primarias de cada panícula. 

e) Numero de ramificaciones secundarias por panícula (NRamSec): se 

contaron todas la ramificaciones secundarias de cada panícula  

f) Porcentaje de esterilidad (% EST.): relación de granos fértiles y vanos 

en la panícula. 

g) Peso de 1000 granos (P1000): se tomaron mil granos de cada una de 

las plantas y se pesaron en gramos en una balanza. 

 

La evaluación del número de macollas por planta (NMac), número de panículas 

por planta (NPan), fue realizada en el campo siguiendo la metodología descrita 
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según CIAT, (1983) y Muñoz, (1993), en las plantas individuales muestreadas de 

forma aleatoria. 

 a b
Figura 8. Toma de altura (a), conteo de número de macollas por planta (b) 

 

La cosecha se realizó teniendo en cuenta las misma plantas muestreadas 

aleatoriamente para la toma de datos de campo. Durante este proceso se 

utilizaron bolsas de papel de 1 kilo para ingresar en ellas tres panículas y otras 

de 5 kilos para el resto de panículas de la planta cosechada. Las bolsas de 

papel eran marcadas registrando la repetición, tratamiento, número de planta y 

número de panículas, el conteo de estos datos era realizado en el momento de 

la cosecha de la planta individualmente. Posteriormente estas muestras eran 

puestas al sol para el secado y permitir el desgrane durante el manejo 

poscosecha, (figura 9). 

 

 
a b

Figura 9. Cosecha de las plantas individuales en el campo (a) y secado al sol (b) 
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Los datos poscosecha como longitud de la panícula, número de ramificaciones 

primarias por panícula, número de ramificaciones secundarias por panícula, 

porcentaje de esterilidad y peso de 1000 granos fueron procesados en la bodega 

(figura 10 a y b). 

   a b
Figura 10. Proceso poscosecha de las plantas individuales en la bodega 

4.5 Metodologías para estimación de componentes de varianzas  

 

El método para estimar parámetros genéticos en plantas autógamas requiere de 

líneas paternas homocigotas, las cuales se simbolizan como P1 y P2. Estas 

líneas, así como la generación F1 que resultante de su cruzamiento, presentan 

una varianza no hereditaria (ambiental). Las generaciones F2 y los 

retrocruzamientos (RCs), muestran una variación mayor a las generaciones 

anteriores, debido a la segregación de los loci heterocigotos (Ramalho et al., 

1993).  

 

Siguiendo la metodología propuesta por Mather (1949); Mather y Jinks (1971); 

Mather y Jinks (1982); Mather y Jinks (1984) se puede obtener un estimado de 

los componentes de la varianza genética usando las poblaciones F1, F2, 

retrocruzamiento al padre P1 (RC11) y retrocruzamiento al padre P2 (RC21) y los 

padres P1 y P2. 
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Tabla 3. Frecuencias genotípicas en los padres y poblaciones P1, P2, F1, F2, RC11 y RC21  

Genotipos P1 P2 F1 F2 RC11 RC21 

BB 
 

Bb 
 

bb 

1 
 

0 
 

0 

0 
 

0 
 

       1 

0 
 

1 
 

0 

1/4 
 

1/2 
 

1/4 

1/2 
 

1/2 
 

0 

0 
 

1/2 
 

1/2 

 

4.5.1 Componentes de medias (Análisis de Varianza, ANDEVA) 

Se realizó el análisis de varianza (SAS GLM) para las características en estudio 

de acuerdo con el diseño de bloques completos al azar.  

Tabla 4. Esquema del análisis de varianza 
F.V G.L. 

Loc. l-1=1 

Rep (Loc) (r-1)*l=6 

Generación g-1=5 

Generación*Loc (g-1)(l-1)=5 

EE=Rep*Generación (Loc) (r-1)*(g-1)*L=30 

Error de muestreo Por diferencia= 1872 

Total n-1=1919 

 
Para estimar los aportes debido a los componentes genéticos (ĝi) ambiental (êj) 

y de interacción (ge)ij asociados a la expresión fenotípica de un rasgo, así como 

establecer la importancia o influencia de cada genotipo, ambiente e interacción 

en dicha expresión, se uso el modelo genotípico de medias. 

 ij= µ + ĝi + êj +   
^
P

ij

^
ge















Donde: 

^
P ij= Expresión genotípica del genotipo i-ésimo en el ambiente j-ésimo  

µ = Media fenotípica general 
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ĝi = Efecto fenotípico promedio del genotipo j-ésimo 

ij

^
ge














= Efecto de interacción genético-ambiental del genotipo i-ésimo en el 

ambiente j-ésimo. 

4.5.2 Componentes de varianza 

Para estimar los componentes de la varianza genética y parámetros genéticos 

se utilizó la metodología propuesta por Mather y Jinks, (Ramlho et al., 1993) 

La varianza ambiental (VE) se estimó mediante: 

( )F1P2P1E VVV
3
1V ++=  

Donde  

VE = Varianza ambiental 

VP1 = varianza del progenitor 1 

VP2 = varianza del progenitor 2 

VF1 = varianza de la F1 

 
La varianza aditiva se estimó a través de la relación: 

( ))21112
2 2 RCRCFA VVV +−=σ  

Donde: = Varianza aditiva 2
Aσ

2FV  = Varianza en F2 

11RCV = Varianza del retrocruzamiento 1 

21RCV = Varianza del retrocruzamiento 2 

 

La varianza de dominancia se estimó por la expresión: 

( ) EFRCRCD VVVV −−+= 22111
2σ  

Donde: = Varianza de dominancia 2
Dσ

 = Varianza del retrocruzamiento 1 11RCV
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 = Varianza del retrocruzamiento 2 21RCV

2FV  = Varianza en F2 

VE = Varianza ambiental 

 

4.5.3 Heredabilidad en sentido estricto 

A partir de los componentes de varianza se estimó la heredabilidad: 

 

Heredabilidad en sentido estrecho ( ): 2
eh

2

211122 )(2

F

RCRCF
e V

VVV
h

+−
=  

Donde: 
he= heredabilidad en sentido estrecho 

4.5.4 Grado medio de dominancia 

Se estimó el grado medio de dominancia (g.m.d): 

2
1

2

22.. 







=

A

Ddmg
σ
σ  

Sí; 

g.m.d=0: acción génica aditiva 

g.m.d<1: dominancia parcial 

g.m.d=1: dominancia completa 

g.m.d>1: sobredominancia 

 

4.5.5 Número de genes involucrados 

Para la estimación del número de genes se aplicó la metodología de Wright 

(1934) citado por Ramalho et al. (1993).  

 

( )
)(8 22

2

2
21

EF

PPn
σσ −

−
=  

 29



4.5.6 Correlaciones entre caracteres   

 

Las correlaciones se estimaron usando metodología propuesta por Vencovsky y 

Barriga (1992); Cruz, (2001). 

22

),(

. YX

YX
XY

Cov
r

σσ
=

 
Donde:  

YXr , : es la correlación entre los caracteres X y Y 

),( YXCov : es la covarianza entre dos caracteres  
2
Xσ  y : es la varianza de los caracteres X y Y, respectivamente. Se obtuvo 

tres tipos de correlaciones: la fenotípica 

2
Xσ

( )Fr , la genotípica, la ambiental 
: 

( Gr )
( )Er
 

22

)(
)(

. FYFX

XYF
XYF

Cov
r

σσ
=   Correlación fenotípica 

 
 

22

)(
)(

. GYGX

XYG
XYG

Cov
r

σσ
=   Correlación genotípica 

 

22

)(
)(

. EYEX

XYE
XYE

Cov
r

σσ
=   Correlación ambiental 
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5. RESULTADOS Y DISCUSIÓN 
 

5.1. Análisis de varianza 

5.1.1 Análisis combinado de las localidades CIAT y Jamundi 

 
Los cuadrados medios para siete caracteres evaluados se presentan en la tabla 

5. 

El análisis de varianza combinado indicó que existen diferencias altamente 

significativas (p<0.01) para los caracteres longitud de panícula, número de 

macollas por planta, número de panícula por planta, número de ramificaciones 

primarias por panícula, número de ramificaciones secundarias por panícula y 

porcentaje de esterilidad para las fuentes de variación localidad, generaciones, 

interacción generación por localidad y diferencias significativas (p<0.05) para la 

variable peso de 1000 granos en la interacción generación por localidad. 

Las diferencias altamente significativas encontradas en la fuente de variación 

localidad x generación evidencian la existencia de comportamientos diferentes, 

en los caracteres en las localidades lo cual indica que la información obtenida 

debe ser tratada en forma separada para cada localidad. 

 

Los coeficientes de variación más bajos se encontraron en la variable longitud 

de panícula (9.76 %) y peso de 1000 granos (13.32 %), los más altos fueron 

encontrados en número de panícula por planta (31.44 %) y número de macollas 

por planta (27.65 %). 
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Tabla 5. Cuadrados medios del análisis de varianza combinado para la longitud de panícula 
(LongPan), número de macollas por planta (NMac), número de panícula por planta (NPan), número 
de ramificaciones primarias por panícula (NRamPrim), número de ramificaciones secundarias por 
panícula (NRamSec), peso de 1000 granos (P1000) y porcentaje de esterilidad (%Ester). 

 
Localidad  

 
Repetición 

 
Generación    

Localidad 
 X 

 Generación  
Error 

experimental   
Error de muestreo 

Planta  

 
 
 
 

Caracteres 

CM P CM CM P CM P CM CM CV(%) 

LongPan 498.39 ** 9.57 2622.37 ** 159.72 ** 11.58 5.08 9.76 
NMac 1227.25 ** 41.56 2898.92 ** 1224.69 ** 176.73 51.99 27.66 
NPan 13606.05 ** 172.17 21735.44 ** 2135.16 ** 247.92 84.63 31.44 
NRamPrim 1048.46 ** 4.84 2829.49 ** 76.09 ** 13.30 4.16 18.57 
NRamSec 31960.46 ** 248.38 15520.81 ** 3886.58 ** 230.21 42.01 25.15 
P1000 853.69 ** 19.67 56.65 ** 43.62 * 13.18 11.82 13.32 
%Ester 3.07 ** 0.17 11.36 ** 1.45 ** 0.06 0.04 22.95 

*  **  = Niveles de significancia al 5% y 1% de probabilidad respectivamente  

5.1.2 Análisis de varianza por localidad 

En la tabla 6 se presenta el análisis de varianza por localidad, para las variables 

longitud de panícula, número de macollas por planta, número de panículas por 

planta, número de ramificaciones primarias por panícula, número de 

ramificaciones secundarias por panícula, peso de 1000 granos y porcentaje de 

esterilidad. 

Se presentaron diferencias altamente significativas (p<0.01) entre generaciones 

para todas las variables en estudio en cada una de las dos localidades con 

excepción de la variable P1000 que presentó diferencias significativas (p<0.05) 

en la localidad Jamundi (tabla 6). Lo anterior evidencia las diferencias en los 

comportamientos de las variables de estudio. 

Los coeficientes de variación fluctuaron de entre 9.24 % para longitud de 

panícula y 25.69% para número de panículas por planta, en la localidad CIAT. 

En Jamundi, los coeficientes de variación oscilaron entre 10.52% y 40.07% en 

las variables longitud de panícula y número de panículas por planta, 

respectivamente. Los estimativos de coeficientes de variación obtenidos con 

mayor magnitud permiten tener el indicativo de que en las generaciones 

evaluadas existe alta variabilidad con relación a esas características. Los 
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coeficientes de variación con valores altos también pueden deberse a error 

experimentales sistematicos. 

Según Servellon (1995) los caracteres cuantitativos influenciados por el 

ambiente presentan CV’s más altos con relación a aquellos que sufren menor 

influencia ambiental; así, los CV’s inferiores a 20% indican una buena precisión 

para los ensayos de arroz irrigado. Resultados similares fueron encontrados en 

el presente estudio, para longitud de panícula 9.24%, en CIAT y 10.52% en 

Jamundi. Igualmente las variables, número de ramificaciones primarias por 

panícula y peso de 1000 granos en las dos localidades presentaron CV’s que 

indican buena precisión y eficiencia experimental donde los valores se situaron 

debajo de 20%. 

En ambas localidades se lograron coeficientes de variación aceptables para 

longitud de panícula lo que constituye un indicativo de buen control del error 

experimental y de la eficiencia de la técnica experimental utilizada para esta 

variable. 

Tabla 6. Cuadrados medios del análisis de varianza para longitud de panícula (LongPan), úmero de 
macollas (NMac), número de panículas (NPan), número de ramificaciones primarias por panícula 
(NRamPrim), número de ramificaciones secundarias por panícula (NRamSec), peso de mil granos 
(P1000) y porcentaje de esterilidad (%Ester) 

Repetición  Generación  Error 
experimental  

Error de 
muestreo-

Planta) 
 

Caracteres 
C.M C.M P C.M C.M 

 
 
 

CV (%) 

CIAT       
LongPan 11.44 1658.89 ** 11.26 4.89 9.24 
NMac 13.38 1513.32 ** 47.51 34.70 23.51 
NPan 361.78 21431.37 ** 53.81 65.65 25.69 
NRamPrim 6.63 1883.51 ** 19.96 5.09 18.94 
NRamSec 463.30 18539.28 ** 412.84 53.55 23.45 
P1000 30.20 34.86 ** 6.41 11.31 12.69 
%Ester 0.20 8.03 ** 0.06 0.04 22.15 

Jamundi       
LongPan 7.70 1240.42 ** 11.90 5.34 10.52 
NMac 69.74 2614.37 ** 305.95 75.37 31.65 
NPan 128.66 5133.17 ** 442.02 110.28 40.07 
NRamPrim 3.04 1164.21 ** 6.63 2.90 17.51 
NRamSec 33.46 3513.06 ** 47.58 26.41 27.81 
P1000 10.66 61.13 * 19.95 12.51 14.23 
%Ester 0.14 5.28 ** 0.05 0.04 24.07 

*  ** = Niveles de significancia al 5% y 1% de probabilidad, respectivamente 
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5.1.3 Caracterización de las diferentes generaciones 

 

En la tabla 7 se muestra los promedios, variación fenotípica y desviación 

estándar del carácter longitud de panícula de las diferentes generaciones 

estudiadas. 

Los resultados indican que los promedios variaron de acuerdo a la localidad; los 

mayores valores se encontraron en CIAT con relación a Jamundi, salvo el 

progenitor uno el cual resultó con menor valor en CIAT. Entre las diferentes 

generaciones se observó lo previsto, que el progenitor uno resultó con mayor 

longitud de panícula (26.86 cm) y el dos de menor longitud (16.12 cm). Las 

generaciones resultantes mostraron valores intermedios; la generación F1 

presentó un promedio superior a la media entre los dos progenitores, en las dos 

localidades. Las generaciones de retrocruzamientos mostraron comportamiento 

según la dirección del retrocruzamiento; el retrocruzamiento hacia el progenitor 

de panícula corta mostró comportamiento con tendencia a acercarse a la media 

entre los dos progenitores sin embargo el retrocruzamiento hacia el de panícula 

larga mostró un distanciamiento de la media entre los dos progenitores, con 

tendencia superior a la F1, acercándose más al progenitor de panícula larga. 

 

Con relación a la desviación estándar, en ambas localidades se pudo verificar 

que las generaciones homogéneas tuvieron las menores dispersiones respecto a 

la media; en CIAT, la menor desviación estándar se encontró en P2 mientras que 

la mayor se obtuvo en F2. En Jamundi, se registró la menor desviación en F1 y la 

mayor en RC21. Entre localidades se observó que en las generaciones 

homogéneas CIAT hubo mayor desviación estándar que en Jamundi; sin 

embargo, en las segregantes las mayores dispersiones fueron encontradas en 

Jamundi.  

 

En las comparaciones de las varianzas fenotípicas se pudo encontrar que para 

las generaciones homogéneas las mayores varianzas fueron encontradas en la 
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localidad CIAT; sin embargo para generaciones heterogéneas Jamundi obtuvo 

varianzas fenotípicas de mayor magnitud. De igual modo, por localidad se 

observaron menores varianzas fenotípicas en las generaciones homogéneas 

(P1, P2 y F1) y mayores en las heterogéneas (F2, RC11 y RC21). La variación en 

cada uno de los progenitores y F1 es exclusivamente ambiental dado que todos 

los individuos tienen el mismo genotipo. En la generación F2 y los 

retrocruzamientos además de la variación ambiental existe también la variación 

genética, (Ramalho et al. 1993). 

En ambas localidades, las generaciones homogéneas mostraron menor 

variación fenotípica, Los retrocruzamientos uno y dos manifestaron una varianza 

intermedia mientras que la F2 presentó la más alta variaciones. 

Tabla 7. Promedio ( ), varianza fenotípica (V.Fen) y desviación estándar (D.Estándar) para el 
carácter longitud de panícula en las localidades CIAT y Jamundi 

_
x

Localidad CIAT Localidad Jamundi 
Generación  

n 
_
x  

 
V.Fen 

 
D. Estándar 

 
N 

_
x  

 
V.Fen 

 
D.Estándar 

1.P1-FL1028-PL 100 26.86 3.72 2.21 60 27.17 2.79 1.63 
2.P2-Norin22-PC 100 16.12 1.62 1.27 60 15.68 1.58 1.26 
3.F1-P2xP1 100 25.08 2.13 1.46 60 24.92 1.47 1.21 
4.F2-P2xP1 400 24.72 6.83 2.61 320 21.44 6.89 2.63 
5.RC11-F1xP1 200 25.69 4.34 2.08 160 24.39 4.82 2.20 
6.RC21-P2xF1 200 22.52 5.11 2.26 160 19.94 7.33 2.71 

 

En los anexos 1a hasta 1f se presentan las medias ( ), varianzas fenotípicas 

(V.Fen) y desviación estándar de las variables número de macollas por planta, 

número de panícula por planta, número de ramificaciones primarias por 

panícula, número de ramificaciones secundarias por panícula, porcentaje de 

esterilidad y peso de 1000 granos. 

_
x

 

En el anexo 1a se muestran los resultados correspondientes a número de 

macollas por planta. En él se verificó que en las dos localidades los menores 

promedios fueron observados en el progenitor de panícula larga (P1); sin 
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embargo, el más alto, en CIAT, fue P2 mientras que en Jamundi se presentó en 

el retrocruzamiento dos. Las varianzas más bajas se observaron en la F1 para 

ambas localidades y las altas, CIAT fue en F2 y Jamundi RC21.la desviación 

estándar de mayor magnitud se encontró acompañada por la variación 

fenotípica, siendo CIAT en F2 y Jamundi RC21, de igual forma la menor 

desviación la cual en ambas localidades se registro en F1. 

 

Para el número de panículas anexo 1b, en las dos localidades se obtuvieron 

mayores promedios en RC21 y menor en P1. Es importante señalar que en P2 y 

RC21 se obtuvo un número de panícula superior al de macollas debido a que la 

macolla principal produce hijos secundarios y terciarios formando de este modo 

mas panículas CIAT, (1985). Tanto en CIAT así como Jamundi se observaron 

mayores valores de varianzas en la RC21 y F2 mientras que las menores fueron 

encontradas en P1. Las menores dispersiones con respecto a la media fueron 

encontradas en P1 y F1 mientras que las más altas se obtuvieron en RC21, 

correspondiendo con las generaciones que obtuvieron menores y mayores 

varianzas respectivamente. 

 

Con relación al número de ramificaciones primarias (anexo 1c) se muestra que 

en las dos localidades el progenitor de panícula larga tuvo los mayores 

promedios y el de panícula corta tuvo los más bajos. Las generaciones F1, RC11 

y RC21 obtuvieron promedios entre los dos progenitores. Las varianzas más 

bajas observadas en las dos localidades fueron en P2 y F1 mientras que las más 

altas fueron registradas en RC11 y RC21 para CIAT; F2 y RC21 en Jamundi. 

Comparadas las dos localidades se verificó que CIAT tuvo las varianzas más 

altas. 

Se observaron menores desviaciones estándar en las generaciones P1, P2 y F1; 

Jamundi reportó las más bajas por localidad tanto en las generaciones 

homogéneas así como también en segregantes. 
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El número de ramificaciones secundarias por panícula (anexo 1d) los promedios 

más altos fueron encontrados en RC11 y bajos en P2 en CIAT mientras que en 

Jamundi el mayor valor se registró en F1 y menor en P2. La mayor varianzas fue 

encontrada en el progenitor uno en CIAT y F2 en Jamundi; la menor en P2 en las 

dos localidades. La desviación estándar indicó haber poca dispersión en P2 y 

alta en P1, F2 CIAT y F2, P1 en Jamundi. Comparativamente CIAT tuvo mayores 

desvíos estándares. 

 

Para el porcentaje de esterilidad (anexo 1e) comparadas las dos localidades, 

CIAT resultó con mayores promedios de esterilidad (31.88 % a 89.56 %). Los 

valores más altos fueron encontrados en F1; bajos en P2 CIAT y P1 Jamundi. 

Con relación a la varianza fenotípica se observó que CIAT registró los mayores 

valores.  

Los altos valores de esterilidad observados en la generación F1 se atribuyen a 

que los progenitores a los subgrupos indica y Japónica dentro de oriza sativa y 

se presenta cierta incompatibilidad genética entre ellos, por esta razón no se 

tuvo en cuenta el rendimiento como un carácter de estudio. 

 

El anexo 1f (Peso de 1000 granos), indica haber un acercamiento entre valores 

de las diferentes generaciones, comparando las localidades los promedios mas 

altos fueron obtenidos en CIAT. Con relación a las varianzas, se verificaron de 

mayor magnitud en RC21 y menor P1 CIAT mientras que en Jamundi mayor F2, 

F1 y menor P1. Con relación a la dispersión respecto a la media esta fue menor 

en P1 en las dos localidades de estudio. 

 

5.2 Análisis de componentes de varianzas fenotípicas 

 

En la tabla 8 (CIAT parte superior y Jamundi parte inferior) se presentan los 

promedios de las comparaciones múltiplas de las generaciones y variables en 

estudio. Nos referiremos a las variables Longitud de panícula (LongPan), 
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número de macollas por planta (NMac), número de panículas por plana (NPan), 

número de ramificaciones primarias por panícula (NRamPrim), número de 

ramificaciones secundarias por panícula (NRamSec) y Porcentaje de esterilidad 

(%Ester) en CIAT y longitud de panícula por planta, número de ramificaciones 

primarias por panícula y número de ramificaciones secundarias por panícula en 

Jamundi de acuerdo con la prueba de Ryan (p>0.05), que los progenitores 

utilizados utilizados presentan características contrastantes. 

Tabla 8. Comparaciones múltiplas de las diferentes generaciones para las características en estudio, 
longitud de panícula (LongPan), número de macollas por panícula (NMac), número de panículas por 
planta (NPan), número de ramificaciones primarias por panícula (NRamPrim), número de 
ramificaciones secundarias por panícula (NRamSec), porcentaje de esterilidad (%Ester), peso de 
milgranos (P1000). 

Generación LongPan NMac NPan NRamPrim NRamSec %Ester P1000 
CIAT        
1.P1-FL1028-PL 26.76 a 20.91 d 19.50 d 16.74 a 35.12 ab 45.23 d 26.50 ab 
2.P2-Norin22-PC 16.12 d 30.29 a 45.61 a 6.13 e 10.14 d 31.88 e 25.77 b 
3.F1-P2xP1 25.08 b 27.91 b 34.11 b 11.38 c 30.88 b 89.56 a 26.58 ab 
4.F2-P2xP1 24.72 b 24.89 c 26.15 c 12.28 c 35.24 ab 53.83 c 26.95 a 
5.RC11-F1xP1 25.69 b 22.00 d 24.21 c 14.94 b 41.58 a 55.27 c 26.07 ab 
6.RC21-P2xF1 22.52 c 26.50 bc 47.33 a 8.89 d 21.52 c 82.45 b 26.38 ab 
Promedio Global 23.93 25.06 3154 11.91 31.21 59.77 24.85 

Jamundi        

1.P1-FL1028-PL 27.17 a 23.97 b 19.73 b 15.50 a 25.25 ab 26.92 d 25.26 ab 

2.P2-Norin22-PC 15.68 d 26.68 b 29.10 ab 4.78 e 9.43 d 27.06 d 23.71 b 

3.F1-P2xP1 24.92 b 27.45 b 27.97 ab 9.85 c 26.25 a 81.54 a 24.50 ab 

4.F2-P2xP1 21.44 c 25.37 b 23.74 b 9.01 c 17.09 c 62.96 b 24.68 ab 

5.RC11-F1xP1 24.39 b 25.15 b 21.50 b 12.84 b 23.03 b 41.28 c 24.54 ab 

6.RC21-P2xF1 19.94 d 35.39 a 36.51 a 7.73 d 14.64 b 68.70 b 25.93 a 

Promedio Global 21.98 27.43 26.20 9.73 18.48 55.94 24.85 
Promedios con la misma letra no son significativamente diferentes según la prueba de Rango Múltiple de Ryan (p > 0.05) 

 

En las tablas 9 y 10 se presentan las varianzas genéticas en F2, varianzas 

aditivas, varianzas de dominancia, varianzas ambientales, heredabilidad en 

sentido estrecho, grado medio de dominancia y número de genes que controlan 

los caracteres estudiados en las localidades CIAT y Jamundi. 
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En la localidad CIAT, (tabla 9) para la variable longitud de panícula, la varianza 

genética total es debida en un 95% a la varianza genética aditiva, se detectó 

varianza de dominancia de menor magnitud, la acción genica observada es de 

tipo dominancia parcial. La heredabilidad en sentido estrecho fue de 62 % 

indicando que el ambiente y los efectos genéticos no aditivos contribuyen con un 

38 % a la manifestación del carácter. Morais (1992) encontró altos coeficientes 

de heredabilidad estudiando una población CNA-IRAT 4/0/3 originaria de 

intercruzamientos de diez variedades, tanto a nivel de medias de familias cuanto 

a nivel de plantas dentro de familias. El carácter es controla por tres bloques 

genéticos. De Li y Yan (2004) encontraron que la longitud de panícula en arroz 

es un carácter poligénico y es principalmente debido a los efectos aditivos y 

dominantes, Wang et al. (1997) estudiando el arroz Shennong 8801 encontró 

que era principalmente determinado por un gen aditivo y el gen también era 

modificado por un grupo de poligenes. 

 

En los caracteres número de ramificaciones secundarias por panícula, número 

de macollas por planta y porcentaje de esterilidad se encontró que el 100% de la 

varianza genética total es atribuida a la varianza aditiva, no se detectó varianza 

de dominancia en los tres caracteres. 

 

La heredabilidad en sentido estrecho estimada en número de ramificaciones 

secundarias fue de 66 % lo que muestra que el ambiente y los efectos genéticos 

no aditivos contribuyeron con un 34 % a la manifestación de este carácter y es 

un carácter controlado por dos bloques genéticos. El grado medio de dominancia 

por otro lado indicó que en este carácter se manifiesta la acción génica de tipo 

aditiva. 

 

Para el número de macollas por planta la heredabilidad en sentido estrecho 

encontrada fue de 61 % lo cual está indicando que el ambiente y los efectos 

genéticos no aditivos están contribuyendo a la manifestación de este carácter en 
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un 39 %, este es controlado por apenas un bloque genético y el grado medio de 

dominancia indicó que la acción presente en este carácter es de tipo aditivo. 

 

En el porcentaje de esterilidad la heredabilidad estimada tuvo un valor de 85 % 

lo cual indica que apenas 15 % es la contribución del ambiente y los efectos 

genéticos no aditivos en la manifestación del carácter y la acción génica 

presente es de tipo aditivo. 

 

En el caso del número de ramificaciones primarias por panículas las estimativas 

indicaron que la varianza genética total de este carácter es debida en un 100 % 

a la varianza de dominancia, no se detectó la varianza aditiva. La heredabilidad 

en sentido estrecho tiende a cero lo cual indica que el ambiente y los factores 

genéticos no aditivos jugaron un papel importante en la manifestación del 

carácter. El grado medio de dominancia indicó presencia de acción génica de 

tipo sobredominancia. 

 

Para el número de panículas por planta se observó que la varianza genética total 

es debida en un 100 % a la varianza de dominancia. No se detectó la varianza 

aditiva, la heredabilidad en sentido estrecho tuvo tendencia a cero, lo que indica 

que para esta característica no se espera ganancia por selección. Morais et al. 

(1996), encontraron heredabilidad de 8.55 % en familias MIS0:1 y 5.77 % en 

familias S0:2, Morais (1992) señala que el número de panículas es más sensible 

a la variación ambiental, mostrando bajos coeficientes de heredabilidad a nivel 

de plantas dentro de familias. El carácter es controlado por cuatro bloques 

genéticos y el grado medio de dominancia indicó estarse en presencia de 

sobredominancia, esta tuvo un valor mayor que cero. 
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Tabla 9. Estimaciones de los componentes de variación fenotípica, genética, heredabilidad, grado 
medio de dominancia número de genes de los caracteres morfológicos de la localidad CIAT 

Componentes genéticos Componente 
ambiental 

Parámetros genéticos  
Caracteres 

2σ GF2 
2σ A 2σ D 2σ E he g.m.d ngenes 

LongPan 

NRamPrim 

NRamSec 

NMac 

NPan 

%Ester 

4.43 
4.94 

71.63 

41.06 

89.16 

454.19 

4.21 

0.00 

71.63 

41.06 

0.00 

454.19 

0.22 
4.94 

0.00 

0.00 

89.16 

0.00 

2.40 
      2.55 

36.49 

26.15 

39.10 

77.71 

0.62 

0.00 

0.66 

0.61 

0.00 

0.85 

0.32 

> 1 

0.00 

0.00 

> 1 

0.00 

3.0 

4.0 

2.0 

1.0 

4.0 

1.0 

Abreviaturas: Longpan-longitud de panícula; NMac-número de macollas por planta; NPan-número de panículas por planta; 
NRamPrim-número de ramificaciones primarias por panícula; NRamSec-número de ramificaciones secundarias por panícula; 
P1000-peso de 1000 granos; %Ester-porcentaje de esterilidad 
 

En la localidad Jamundi (tabla 10), se encontró que la varianza genética total del 

carácter longitud de panícula se debe en gran parte a la varianza de dominancia 

(67.79 %) pero también existe una contribución en un 32.21 % de la varianza 

aditiva. La variación genética de la longitud de panícula es debida a efectos de 

tipo aditivo y dominante. La heredabilidad en sentido estrecho fue estimada en 

24 % lo cual indica que el ambiente y los efectos genéticos no aditivos son 

determinantes en la manifestación del carácter los cuales están representados 

con un 76 %, lo cual no coincide con el valor encontrado en CIAT; Morais, 

(1996), en experimentos con familias MIS0:1 y S0:2 encontró heredabilidad de 

40.96 y 29.28 % respectivamente. El resultado de este estudio indica que para 

este parámetro la selección no constituye el método de mejoramiento adecuado 

en esta localidad u otra con características similares. Según Falconer (1978) la 

principal función de heredabilidad es su papel de predecir la confiabilidad del 

valor fenotípico como estimador del valor genotípico de tal modo que mientras 

mayor sea la heredabilidad mayor es la ganancia por selección. Este carácter es 

contrlado por tres bloques genéticos. Wang et al., (1997) encontró que el tipo de 

panícula de Shennong 8801 era principalmente determinado por un gen aditivo y 

el gen también era modificado por un grupo de poligenes. El grado medio de 
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dominancia estimado fue de 2.05 indicando la presencia de sobredominancia en 

este carácter. 

 

Para el carácter número de ramificaciones primarias por panícula la varianza 

genética total es debida a un 79.32 % de la varianza de dominancia y un 20.68 

% de la varianza aditiva. La heredabilidad en sentido estrecho fue 14 % 

indicando que un 79.32 % debido al ambiente. La heredabilidad baja indica que 

la selección no constituye el método a optar para el mejoramiento de carácter en 

cuestión (Falconer, 1978). En este estudio se encontró que existen seis bloques 

genéticos en el control del carácter lo cual indica que es un carácter altamente 

influenciado por el ambiente y el grado medio de dominancia se estimó en 2.77 

indicando la presencia de sobredominancia. 

En el carácter número de ramificaciones secundarias por panícula se verificó la 

presencia tanto de la varianza genética aditiva como de la varianza de 

dominancia, aunque la primera con mayor magnitud: la varianza genética total 

es explicada por la varianza genética aditiva (57.23 %) y por la varianza de 

dominancia (42.77 %). La heredabilidad en sentido estrecho fue de 30 %, lo cual 

indica que el ambiente y los efectos genéticos no aditivos contribuyeron en gran 

medida en la manifestación del carácter y el grado de dominancia fue de 1.22 lo 

cual indica la presencia de sobredominacia en este carácter. 

Tabla 10. Estimaciones de los componentes de variación fenotípica genética, heredabilidad, grado 
medio de dominancia número de genes de los caracteres morfológicos de la localidad Jamundi 

Componentes genéticos Componente 
ambiental 

Parámetros genéticos  
Variables 

2σ GF2 
2σ A 2σ D 2σ E he g.m.d ngenes 

LongPan 

NRamPrim 

NRamSec 

5.06 

2.37 

17.21 

1.63 

0.49 

9.85 

3.43 

1.88 

7.36 

1.83 

1.21 

15.26 

0.24 

0.14 

0.30 

2.05 

2.77 

1.22 

3.0 

6.0 

2.0 

Abreviaturas: Longpan-longitud de panícula; NMac-número de macollas por planta; NPan-número de panículas por planta; 
NRamPrim-número de ramificaciones primarias por panícula; NRamSec-número de ramificaciones secundarias por panícula; 
P1000-peso de 1000 granos; %Ester-porcentaje de esterilidad 
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De una forma general, para el carácter longitud de la panícula, se observó que 

en el CIAT la aditividad jugó un papel más importante en la variación genética 

total de este carácter. En Jamundi, la variación genética total del carácter 

longitud de la panícula se debió en su gran medida a la varianza de dominancia, 

en esta localidad se detectó que la varianza aditiva es menor. En estos 

resultados también se puede señalar que en Jamundi el ambiente contribuyó 

con el mayor porcentaje en la manifestación del carácter longitud de panícula 

donde la heredabilidad fue estimada en 24 % mientras que en CIAT la 

heredabilidad fue de 62 % indicando que el ambiente y los efectos genéticos no 

aditivos contribuyen en apenas un 39 % en la manifestación de este carácter. 

 

5.3 Modelo genético 

En la tabla 11 (parte superior CIAT e inferior Jamundi) se presentan 8 modelos 

del análisis de varianza para determinar los efectos e interacciones presentes en 

la variable longitud de panícula. Para el carácter en estudio se seleccionó el 

modelo uno (1), (aditivo y dominante) dado que en la prueba Chi-cuadrado no se 

encontraron diferencias significativas en los modelos propuestos aunque el 

modelo cinco (5), presentó más alto coeficientes de determinación (R2), la menor 

suma de cuadrados del error y menor coeficiente de variación. Esto es 

corroborado por la prueba de F (falta de ajuste) realizada la cual no fue 

significativa. Las contribuciones observadas en el modelo escogido son de 83.3 

% para parámetro (a) y 16.7 % para el parámetro (d) en la localidad CIAT 

mientras que en Jamundi se verificó que el parámetro (a) contribuyó en 93 % y 

el (d) en 7 %. 
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Tabla 11. Comparaciones de las medias generacionales de ocho modelos de regresión lineal para 
longitud de panícula en dos localidades 

  m a d aa ad dd R2 CV(%) X2 
CIAT          
Modelo 1 21.87 *** -4.83 *** 3.92 * - - - 0.95 1.7556 0.53 ns 
Modelo 2 24.90 *** -4.90 ** 0.63 ns -2.91 ns - - 0.97 1.5965 0.29 ns 
Modelo 3 21.77*** -5.23 ** 4.04 * - 4.18 ns - 0.98 1.4978 0.26 ns 
Modelo 4 21.55 *** -4.90 ** 7.51 ns - - -3.99 ns 0.97 1.6724 0.32 ns 
Modelo 5 24.47 *** -5.31 *** 0.64 ns -3.01 * 4.31 * - 0.999 0.1980 0.002 ns 
Modelo 6 23.87 ns -4.91 ns 2.18 ns -2.32 ns - -0.97 ns 0.97 2.2479 0.29 ns 
Modelo 7 21.44 *** -5.32 ** 7.74 ns - 4.28 ns -4.11 ns 0.99 0.7802 0.03 ns 
Modelo 8 23.9 *** -5.32 *** 2.09 *** -2.46 *** 4.31 *** -0.91 *** 1 0  
Jamundi          
Modelo 1 21.08 *** -5.53 *** 2.93 * - - - 0.97 1.8706 0.53 ns 
Modelo 2 17.87 *** -5.48 *** 7.02 * 3.58 ns - - 0.99 1.1277 0.13 ns 
Modelo 3 21.03 *** -5.80 ** 2.96 ns - 2.54 ns - 0.97 2.0064 0.4 ns 
Modelo 4 21.46 *** -5.47 *** -1.29 ns - - 4.74 ns 0.99 1.3743 0.19 ns 
Modelo 5 17.82 ** -5.74 ** 7.05 ** 3.50 * 2.54 ns - 0.999 0.2862 0.004 ns 
Modelo 6 18.36 ns -5.48 ** 5.77 ns 3.10 ns - 0.78 ns 0.99 1.5825 0.13 ns 
Modelo 7 21.41 ** -5.74 ** -1.33 ns - 2.65 ns 4.82 ns 0.999 1.0494 0.06 ns 
Modelo 8 18.54 *** -5.74 *** 5.24 *** 2.89 *** 2.57 *** 1.13 *** 1 0 0 

 

5.4 Correlaciones entre caracteres  

 
El estudio de naturaleza y magnitud de las relaciones existentes entre caracteres 

es importante para el mejoramiento dado que permite evidentemente 

comprender las alteraciones que puede ocurrir en otras características cuando 

se mejora la característica principal (Silva, 1982a; Falconer, 1987). 

En las tablas 12, 13 y 14 se representan las correlaciones genéticas, fenotípicas 

y ambientales respectivamente entre las características longitud de panícula y 

número de macollas por planta, número de panículas por planta, número de 

ramificaciones primarias por panícula, número de ramificaciones secundarias por 

panícula porcentaje de esterilidad y peso de 1000 granos. En el presente 

estudio, la discusión se centrará en las correlaciones de la longitud de panícula 

con respecto al resto de los caracteres. 
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5.4.1 Correlaciones genéticas 

 

La tabla 12 (CIAT parte superior y Jamundi Inferior) muestra la existencia de una 

correlación negativa altamente significativa (p<0.01) entre la longitud de panícula 

con respecto a los caracteres número de macollas por planta y número de 

panículas por planta en las dos localidades de estudio. Esta correlación indica 

que cuando se aumento la longitud de panícula se reduce el número de 

macollas por planta y consecuentemente hay una reducción del número de 

panícula. Este resultado es corroborado por Laza et al., (2004) que refiere que 

plantas con panículas más grandes presentan menor número de macollas, 

mientras que Sabu et al, (2006) encontró correlaciones negativas no 

significativas entre longitud de panícula con los caracteres número de macollas 

por planta y número de panículas por planta. Morais et al., (1996) encontró 

correlaciones negativas significativas entre longitud de panícula y número de 

panículas por planta. 

 

Se encontraron correlaciones positivas y altamente significativas entre la 

longitud de panícula con el número de ramificaciones primarias por panícula, 

número de ramificaciones secundarias por panícula y peso de 1000 granos en 

las dos localidades. La longitud de panícula se correlacionó positivamente y en 

forma altamente significativa con el porcentaje de esterilidad en CIAT y en forma 

no significativa en Jamundi. Morais et al., (1996) encontró una correlación 

significativa positiva entre longitud de panícula y peso de 100 granos. Sabu, et. 

al., (2006) encontró correlación no significativa negativa entre longitud de 

panícula y peso de 1000 granos. 

 

Plantas de panícula larga producen menos macollas comparadas con las de 

panícula corta; mientras menos macollas produzcan, mejor estructura para la 

interceptación de la radiación solar. (Peng et al., 1994; Khush y Peng, 1997; 

Laza et al., 2004), eable para conseguir alta actividad fotosintética sobretodo 
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cuando la radiación es un factor limitante Yoshida, (1981). En el presente trabajo 

al seleccionar plantas de mayor longitud de panícula se seleccionará 

simultáneamente para número menor de macollas y panículas por planta. 

Tabla 12. Correlaciones genéticas entre longitud de panícula del arroz y otros caracteres 
agronómicos  

 NMac NPan NRamPrim NRamSec %EST P1000 
CIAT   
LongPan -0.8274 *** -0.7929 *** 0.9051 *** 0.9340 *** 0.3918 ** 0.8357 ***
NMac - 0.8519 *** -0.9519 *** -0.8532 *** 0.1234 ns -0.3925 **
NPan  - -0.9456 *** -0.8844 *** 0.2213 ns -0.518 ***
NRamPrim   - 0.9127 *** -0.0207 ns 0.5295 ***
NRamSec    - 0.1884 ns 0.6742 ***
%EST     - 0.5978***
P1000      - 
Jamundi   
LongPan -0.4311 *** -0.647 *** 0.9377 *** 0.9736 *** 0.1036 ns 0.6882 ***
NMac - 0.977 *** -0.5201 *** -0.4292 *** 0.5386 *** 0.5119 ***
NPan  - -0.7635 *** -0.5903 *** 0.4916 *** 0.0812 ns
NRamPrim   - 0.8489 *** -0.2114 ns 0.7207 ***
NRamSec    - 0.2112 ns 0.5058 ***
%EST     - 0.3303**
P1000      - 

* **  *** y ns = Niveles de significancia al 10 %, 5% y 1% de probabilidad, y no significativo respectivamente  
Abreviaturas: Longpan-longitud de panícula; NMac-número de macollas por planta; NPan-número de panículas por planta; 
NRamPrim-número de ramificaciones primarias por panícula; NRamSec-número de ramificaciones secundarias por panícula; 
P1000-peso de 1000 granos; %Ester-porcentaje de esterilidad 
 

5.4.2 Correlaciones fenotípicas 

 

Las correlaciones fenotípicas, positivas o negativas, tienden a tener una relación 

estrecha con las correlaciones genéticas. 

Los resultados encontrados en este estudio al igual que las correlaciones 

genéticas, en CIAT (tabla 13 parte superior) indicaron que entre la longitud de 

panícula con número de macollas y número de panículas fueron negativas y 

altamente significativas, mientras que la longitud de panícula con respecto a 

número de ramificaciones primarias por panícula, numero de ramificaciones 

secundarias por panícula y peso de 1000 granos se presentaron correlaciones 

positivas altamente significativas. Para porcentaje de esterilidad se observó una 

correlación positiva significativa. Estos resultados indican que selección para 
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longitud de panícula aumenta número de ramificaciones primarias, número de 

ramificaciones secundarias, peso de 1000 granos y disminuye número de 

macollas, número de panículas y aumenta el porcentaje de esterilidad porque las 

variedades moderas producen más carbohidratos que la capacidad que tiene 

para almacenarlos, Jennings (2004). 

 

En Jamundi (Tabla 13 parte inferior) se muestra que hay una correlación 

negativa altamente significativas entre la longitud de panícula y número de 

panícula mientras que entre longitud de panícula y número de macollas se 

presentó una correlación negativa significativa. Entre la longitud de panícula y 

número de ramificaciones primarias por panícula, número de ramificaciones 

secundarias, y peso de 1000 granos se observó correlación positiva altamente 

significativa mientras que entre longitud de panícula y porcentaje de esterilidad 

se encontró una correlación no significativa. 

Tabla 13. Correlaciones fenotípicas entre longitud de panícula de arroz y otros caracteres 
agronómicos 

 NMac NPan NRamPrim NRamSec %EST P1000 
CIAT   
LongPan -0.8116 *** -0.7893 *** 0.9006 *** 0.9278 *** 0.3886 ** 0.6922 ***
NMac - 0.8441 *** -0.9418 *** -0.8335 *** 0.1189 ns -0.3243 *
NPan  - -0.9401 *** -0.8761 *** 0.2204 ns -0.4313 ***
NRamPrim   - 0.9075 *** -0.0216 ns 0.4366 ***
NRamSec    - 0.1823 ns 0.5309 ***
%EST     - 0.4755 ***
P1000      - 
Jamundi   
LongPan -0.3958 ** -0.6185 *** 0.9358 *** 0.9702 *** 0.1031 ns 0.4675 ***
NMac - 0.935 *** -0.4824 *** -0.394 ** 0.5072 *** 0.5021 ***
NPan  - -0.7355 *** -0.564 *** 0.4815 *** 0.1953 ns
NRamPrim   - 0.8452 *** -0.211 ns 0.4704 ***
NRamSec    - 0.2096 ns 0.3327 **
%EST     - 0.2453 ns
P1000      - 

* **  *** y ns = Niveles de significancia al 10 %, 5% y 1% de probabilidad, y no significativo respectivamente  
Abreviaturas: Longpan-longitud de panícula; NMac-número de macollas por planta; NPan-número de panículas por planta; 
NRamPrim-número de ramificaciones primarias por panícula; NRamSec-número de ramificaciones secundarias por panícula; 
P1000-peso de 1000 granos; %Ester-porcentaje de esterilidad 
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5.4.3 Correlaciones ambientales 

 

Una correlación ambiental, positiva o negativa, indica que las dos características 

son influenciadas de forma simultánea por las variaciones que ocurren en las 

condiciones ambientales. Se puede decir que el efecto ambiental es favorable o 

desfavorable a las dos características si la correlación ambiental entre las dos 

características es positiva y si el efecto ambiental es favorable a una 

característica y desfavorable a otra, la correlación entre ellas evidentemente 

será negativa (Ramalho et al., 1993). 

 

Los resultados de la tabla 14, indican que existe correlación positiva altamente 

significativa entre la longitud de panícula y el número de macollas, en CIAT; sin 

embargo, en Jamundi los resultados indican que la correlación es negativa no 

significativa. Esto indica que en CIAT el ambiente es favorable a las dos 

características y Jamundi es desfavorable a una de las características. En CIAT 

la correlación entre longitud de panícula con número de panículas, número de 

ramificaciones primarias, porcentaje de esterilidad y peso de 1000 granos, no 

fue significativa, siendo positivas las primeras dos y negativas las dos últimas. 

La correlación entre longitud de panícula y número de ramificaciones 

secundarias fue positiva y altamente significativa. En Jamundi, se observó una 

correlación positiva no significativa entre longitud de panícula con porcentaje de 

esterilidad y peso de 1000 granos, mientras que con número de macollas y 

número de panículas la correlación fue negativa no significativa. Entre longitud 

de panícula con número de ramificaciones primarias por panícula y número de 

ramificaciones secundarias la correlación observada fue altamente significativa y 

positiva lo cual nos da indicativo de que el ambiente es favorable a las dos 

características. 
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Tabla 14. Correlaciones ambientales entre longitud de panícula de arroz y otros caracteres 
agronómicos 

 NMac NPan NRamPrim NRamSec %EST P1000 
CIAT   
LongPan 0.5228 *** 0.1551 ns 0.1328 ns 0.4385 *** -0.1501 ns -0.0046 ns
NMac - 0.2739 * -0.2307 ns 0.2068 ns -0.2384 ns -0.0198 ns
NPan  - 0.3047 * -0.0533 ns 0.0519 ns -0.0557 ns
NRamPrim   - 0.5227 *** -0.1662 ns -0.042 ns
NRamSec    - -0.3568 ** -0.3353 **
%EST     - -0.4269 ***
P1000      - 
Jamundi   
LongPan -0.0446 ns -0.0693 ns 0.4727 *** 0.5826 *** 0.0086 ns 0.2007 ns
NMac - 0.6689 *** -0.2634 * -0.0566 ns 0.4626 *** 0.6383 ***
NPan  - -0.4018 ** -0.0879 ns 0.5575 *** 0.6564 ***
NRamPrim   - 0.3952 ** -0.1388 ns -0.2056 ns
NRamSec    - 0.0307 ns -0.0301 ns
%EST     - 0.4387 ***
P1000      - 

* **  *** y ns = Niveles de significancia al 10 %, 5% y 1% de probabilidad, y no significativo respectivamente  
Abreviaturas: Longpan-longitud de panícula; NMac-número de macollas por planta; NPan-número de panículas por planta; 
NRamPrim-número de ramificaciones primarias por panícula; NRamSec-número de ramificaciones secundarias por panícula; 
P1000-peso de 1000 granos; %Ester-porcentaje de esterilidad 
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6. CONCLUSIONES 
 

Los resultados obtenidos en este estudio permiten las siguientes conclusiones: 

 

1. Los efectos aditivos fueron más importantes que los efectos no aditivos en el 

control genético del carácter longitud de panícula en la localidad CIAT y en 

Jamundi los mas importantes fueron los no aditivos. 

 

2. El carácter longitud de panícula es un carácter altamente influenciado por el 

ambiente en la población de estudio. 

 

3. La longitud de la panícula es controlado por tres bloques genéticos 

 

4. La longitud de panícula tiene una correlación genética positiva con número de 

ramificaciones primarias por panícula, número de ramificaciones secundarias por 

panícula, porcentaje de esterilidad, peso de 1000 granos y negativas con 

número de macollas por planta, número de panículas por planta.  
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7. RECOMENDACIONES 
 

1. Para verificar los resultados de este estudio se recomienda aumentar el 

número de ensayos con siembras en diferentes semestres por localidad para 

tener información más confiable dado que el presente trabajo fue de un 

semestre apenas por localidad. 

 

2. Las correlaciones genéticas negativas entre longitud de la panícula y el 

número de macollas sugiere que en arroz existe una compensación, que debe 

ser tomada en consideración en la selección. 

 
3. Debido a la influencia ambiental, la selección para longitud de panícula 
debería realizarse a través de varias localidades. 
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ANEXO 1 

Anexo1a. Promedios ( ), varianza fenotípica (V.Fen) y desviación estándar para el 
carácter número de macollas por planta en las localidades CIAT y Jamundi 

_
x

Localidad CIAT Localidad Jamundi 
Generación  

    n 
_
x  

 
V.Fen 

 
D.Estándar 

 
    n 

_
x  

 
V.Fen 

 
D.Estándar 

1.P1-FL1028-PL 100 20.91 30.51 5.52 60 23.97 39.86 6.31 
2.P2-Norin22-PC 100 30.29 30.33 60 26.68 60.49 7.78 
3.F1-P2xP1 100 27.91 21.88 4.68 60 27.45 34.32 5.86 
4.F2-P2xP1 400 24.89 47.82 6.91 320 25.37 80.85 8.99 
5.RC11-F1xP1 200 22.00 24.78 4.98 160 25.15 65.46 8.09 
6.RC21-P2xF1 200 26.50 29.80 5.48 160 35.39 131.14 11.45 

5.51 

Anexo 1b. Promedios ( ), varianza fenotípica (V.Fen) y desviación estándar para el 
carácter numero de panículas por planta en las localidades CIAT y Jamundi  

_
x

Localidad CIAT Localidad Jamundi 
Generación  

    n 
_
x  

 
V.Fen 

 
D.Estándar 

 
    n 

_
x  

 
V.Fen 

 
D.Estándar 

1.P1-FL1028-PL 100 19.50 25.18 5.02 60 19.73 29.42 6.31 
2.P2-Norin22-PC 100 45.61 55.15 7.43 60 29.10 87.48 7.78 
3.F1-P2xP1 100 34.11 37.94 6.16 60 27.97 37.32 5.86 
4.F2-P2xP1 400 26.15 59.05 7.68 320 23.74 115.68 8.99 
5.RC11-F1xP1 200 24.21 38.28 6.19 160 21.50 49.45 8.09 
6.RC21-P2xF1 200 47.33 148.98 12.21 160 36.51 256.49 11.45 

Anexo 1c. Promedios ( ), varianza fenotípica (V.Fen) y desviación estándar para el 
carácter número de ramificaciones primarias por panícula en las localidades CIAT y 
Jamundi 

_
x

Localidad CIAT Localidad Jamundi 
Generación  

    n 
_
x  

 
V.Fen 

 
D.Estandar 

 
    n 

_
x  

 
V.Fen 

 
D.Estandar 

1.P1-FL1028-PL 100 16.74 3.59 1.89 60 15.50 2.29 1.51 
2.P2-Norin22-PC 100 6.13 1.93 1.39 60 4.78 0.78 0.88 
3.F1-P2xP1 100 11.38 2.34 1.53 60 9.85 0.88 0.94 
4.F2-P2xP1 400 12.28 5.96 2.44 320 9.01 3.58 1.89 
5.RC11-F1xP1 200 14.94 6.45 2.54 160 12.84 2.48 1.57 
6.RC21-P2xF1 200 8.89 7.00 2.65 160 7.73 4.19 2.05 
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Anexo 1d. Promedios ( ), varianza fenotípica (V.Fen) y desviación estándar para el 
carácter número de ramificaciones secundarias en las localidades CIAT y Jamundi  

_
x

Localidad CIAT Localidad Jamundi 
Generación  

n 
_
x  

 
V.Fen 

 
D.Estandar 

 
    n 

_
x  

 
V.Fen 

 
D.Estandar 

1.P1-FL1028-PL 100 35.12 88.79 9.42 60 25.25 31.95 5.65 
2.P2-Norin22-PC 100 10.14 4.69 2.17 60 9.43 2.45 1.57 
3.F1-P2xP1 100 30.88 26.23 5.12 60 26.25 13.31 3.65 
4.F2-P2xP1400 400 35.24 85.55 9.25 320 17.09 32.46 5.70 
5.RC11-F1xP1 200 41.58 69.55 8.34 160 23.03 31.53 5.62 
6.RC21-P2xF1 200 21.52 29.92 5.47 160 14.64 23.54 4.85 

Anexo 1e. Promedios ( ), varianza fenotípica (V.Fen) y desviación estándar para el 
carácter porcentaje de esterilidad en las localidades CIAT y Jamundi  

_
x

Localidad CIAT Localidad Jamundi 
Generación  

n 
_
x  

 
V.Fen 

 
D.Estandar 

 
n 

_
x  

 
V.Fen 

 
D.Estandar 

1.P1-FL1028-PL 100 45.23 78.04 8.83 60 26.92 71.41 8.45 
2.P2-Norin22-PC 100 31.88 199.34 14.12 60 27.06 189.83 13.78 
3.F1-P2xP1 100 89.56 16.73 4.09 60 81.54 78.73 8.87 
4.F2-P2xP1 400 53.83 498.91 22.34 320 62.96 496.19 22.28 
5.RC11-F1xP1 200 55.27 381.00 19.52 160 41.28 213.49 14.61 
6.RC21-P2xF1 200 82.45 162.73 12.76 160 68.70 323.21 17.96 

Anexo 1f. Promedios ( ), varianza fenotípica (V.Fen) y desviación estándar para el carácter 
peso de 1000 granos en las localidades CIAT y Jamundi 

_
x

Localidad CIAT Localidad Jamundi 
Generación   

n 
_
x  

 
V.Fen 

 
D.Estandar 

 
 n 

_
x  

 
V.Fen 

 
D.Estándar 

1.P1-FL1028-PL 100 26.50 2.03 1.42 60 25.26 2.38 1.54 
2.P2-Norin22-PC 100 25.77 6.25 2.50 60 23.71 5.45 2.33 
3.F1-P2xP1 100 26.58 4.26 2.06 60 24.50 17.17 4.14 
4.F2-P2xP1 398 26.95 13.15 3.63 317 24.68 17.47 4.18 
5.RC11-F1xP1 200 26.07 6.89 2.62 160 24.54 7.62 2.76 
6.RC21-P2xF1 200 26.38 22.58 4.75 158 25.93 12.93 3.60 
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ANEXO 2 

Anexo 2a. Distribución de frecuencias del número de macollas en seis generaciones en la 
localidad CIAT 

 

P1 F1 RC11 

RC21P2 F2 

Anexo 2b. Distribución de frecuencias del número de macollas en seis generaciones en la 
localidad Jamundi 

 

RC11 P1 F1 

RC21 P2 F2 
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Anexo 2c. Distribución de frecuencias del número de panículas en seis generaciones en la 
localidad CIAT 

 

P1 F1 RC11 

P2 F2 RC21

Anexo 2d. Distribución de frecuencias del número de panículas en seis generaciones en la 
localidad Jamundi 

 

P1 F1 RC11 

RC21 P2 F2 

 

 65



Anexo 2e. Distribución de frecuencias del número de ramificaciones primarias en seis 
generaciones en la localidad CIAT 

 

P1 F1 RC11 

P2 F2 RC21

 

Anexo 2f. Distribución de frecuencias del número de ramificaciones primarias en seis 
generaciones en la localidad Jamundi 

 

RC11 P1 F1 

RC21 P2 F2 

 66



Anexo 2g. Distribución de frecuencias del número de ramificaciones secundarias en seis 
generaciones en la localidad CIAT 

 

P1 F1 RC11 

P2 F2 RC21

Anexo 2h. Distribución de frecuencias del número de ramificaciones secundarias en seis 
generaciones en la localidad Jamundi 

 

P1 F1 RC11 

RC21 P2 F2 
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Anexo 2i. Distribución de frecuencias de % de esterilidad en seis generaciones en la 
localidad CIAT 

 

P1 F1 RC11 

P2 F2 RC21

Anexo 2j. Distribución de frecuencias de % de esterilidad en seis generaciones en la 
localidad Jamundi 

 

P1 F1 RC11 

RC21 P2 F2 
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Anexo 2l. Distribución de frecuencias del peso de 1000 granos en seis generaciones en la 
localidad CIAT 

 

P1 F1 RC11 

P2 F2 RC21

Anexo 2m. Distribución de frecuencias del peso de 1000 granos en seis generaciones en 
la localidad Jamundi 

 

P1 F1 RC11 

RC21 P2 F2 

 69


	ANEXOS
	1. INTRODUCCION
	2. OBJETIVOS
	2.1 General
	2.2 Específico

	3. MARCO TEORICO
	3.1  EL ARROZ (Oryza sativa L.)
	3.1.1 Clasificación botánica, origen, tipos y di
	3.1.2 Biología floral y sistemas de reproducción
	3.1.3 Producción, importancia económica y social
	3.1.4 Rendimientos del arroz

	3.2 Parámetros genéticos
	3.3 Respuestas a la selección
	3.4 Respuestas correlacionadas a la selección

	4. MATERIALES Y MÉTODOS
	4.1 Localización
	4.2 Obtención del material experimental
	4.3 Metodología empleada para la realización de 
	4.4 Conducción del experimento de campo
	4.4.1 Manejo Agronómico
	4.4.2 Toma de datos

	4.5 Metodologías para estimación de componentes 
	4.5.1 Componentes de medias \(Análisis de Varia�
	4.5.2 Componentes de varianza
	4.5.3 Heredabilidad en sentido estricto
	4.5.4 Grado medio de dominancia
	4.5.5 Número de genes involucrados
	4.5.6 Correlaciones entre caracteres


	5. RESULTADOS Y DISCUSIÓN
	5.1. Análisis de varianza
	5.1.1 Análisis combinado de las localidades CIAT�
	5.1.2 Análisis de varianza por localidad
	5.1.3 Caracterización de las diferentes generaci�

	5.2 Análisis de componentes de varianzas fenotíp
	
	
	
	Tabla 8. Comparaciones múltiplas de las diferent�
	Tabla 9. Estimaciones de los componentes de varia
	Tabla 10. Estimaciones de los componentes de vari




	5.3 Modelo genético
	
	
	
	Tabla 11. Comparaciones de las medias generaciona




	5.4 Correlaciones entre caracteres
	5.4.1 Correlaciones genéticas
	
	
	Tabla 12. Correlaciones genéticas entre longitud�



	5.4.2 Correlaciones fenotípicas
	
	
	Tabla 13. Correlaciones fenotípicas entre longit�



	5.4.3 Correlaciones ambientales
	
	
	Tabla 14. Correlaciones ambientales entre longitu





	6. CONCLUSIONES
	7. RECOMENDACIONES
	REFERENCIAS
	ANEXO 1
	
	
	
	
	
	
	Anexo1a. Promedios \(�\), varianza fenotípica�
	Anexo 1b. Promedios \(�\), varianza fenotípic�
	Anexo 1c. Promedios \(�\), varianza fenotípic�
	Anexo 1d. Promedios \(�\), varianza fenotípic�
	Anexo 1e. Promedios \(�\), varianza fenotípic�
	Anexo 1f. Promedios \(�\), varianza fenotípic�







	ANEXO 2
	
	
	
	
	
	
	Anexo 2a. Distribución de frecuencias del número
	Anexo 2b. Distribución de frecuencias del número
	Anexo 2c. Distribución de frecuencias del número
	Anexo 2d. Distribución de frecuencias del número
	Anexo 2e. Distribución de frecuencias del número
	Anexo 2f. Distribución de frecuencias del número
	Anexo 2g. Distribución de frecuencias del número
	Anexo 2h. Distribución de frecuencias del número
	Anexo 2i. Distribución de frecuencias de % de es�
	Anexo 2j. Distribución de frecuencias de % de es�
	Anexo 2l. Distribución de frecuencias del peso d�
	Anexo 2m. Distribución de frecuencias del peso d�








