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RESUMEN: Para resolver el problema de la identificacion de las m familias de hermanos completos que se llega a presentar
cuande una planta se debe polinizar con m machos segun el disefio Il, se ha propuesto; y se ha hecho, que cada hembra sea
autofecundada para que cada una de m plantas S, =& cruce con cada uno de los machos. En vitud de |2 conveniencia de
contar con estimacionas de componentes de varianza que permitan determinar el tipo de cultivar que mejor explote las carac-
teristicas genéticas de una poblacion o el método de seleccién que produzca el mayor avance genético, se investigaron dos
caracteristicas de la calidad de la estimacion de las varianzas aditiva y de dominancia mediante este disefio || madificado. Los
principales resultades fueran: (1) El disefie I| modificado permite una estimacion insesgada; (2) Cuando se basa en el cuadra-
do medio de machos, el estimador de la varianza aditiva no cambia; (3) Basandase en el cuadrada medio de hembras sola-
mente, el estimador de la varianza aditiva del modificade es més preciso gue el del disefio || convencional, ¥ (4) La varianza
de dominancia siempre es estimada con mayor preéisiﬁn &n &l diseflo Il modificade que en disedo || comvencional.

PALABRAS CLAVE: Varianza aditiva, varianza de dominancia, estimacién de compeonentes de varianza, pracisién de esti-
macidn, estimador insesgade,

VARIANCE COMPONENT ESTIMATION WITH S, MALES AND S, FEMALE LINES IN DESIGN II

SUMMARY: Ta solve the problem of the identification of the m full-sib families which can be presented when a single plant
must be paollinated by m male plants according to the design 11, it has been propesed to self pelinate each female parent so
that each of m femala 5, plantas be pollinated by each one of the males. Due to the convenience of having estimates of the
variance camponents leading to the plant breeder to the type of cultivar which best takes advantange of the genetic structure of
the population or to the selectien method with the highest expected genetic gain the quality of the estimatars from the modified
design Il was studied. Main results were; (1) Modified design || allows for unbiased estimators; (2) Using the mean sguare dus
to males to estimate the additive variance the estimator of the additive variance does nat change: (3) Using the mean square
due to females, the estimator of the additive variance of the modified design is mare pracise than the conventional desingn's,
and {4} The modified dasign yields an always more precise estimator for the dominance variance.
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INTRODUCCION

La conveniencia de contar con informacién sobre |a
importancia relativa de los tipos de accidn génica preva-
lecientes en las poblaciones de interés para el fitomejo-
rador estimularon la investigacién sobre el desarrollo de
los disefios de apareamiento que la produjeran. En este
contexto se generaron métodos para estimar efectos
génicos (e.g., Mather y Jinks, 1971, Griffing, 1956}
estimar wvarianzas genéticas (e.g., Wwarner 1952,
Comstock y Robinson, 1948, 1852; Griffing, 1956; Mar-
quez-Sanchez y Sahagun-Castellanos, 1994). Las es-
timaciones de los componentes de varianza geneticos
ademas de dar una idea de la importancia relativa de
los tipos de accibn génica, que a su vez son elementos

importantes a considerar en el tipo de variedad a desa-
rrollar, también permiten la estimacion de la heredabili-
dad de los caracteres y de la ganancia genética que se
esperaria si se aplicara una metodologia de seleccién u
ofra. Sin embargo, si la estimacion de componentes de
varianza ha de ser de valor debera ser insesgada y de
la mayor precision, ademas de ser simple en su aplica-
cigh. La practica de la estimacion de componentes de
varianza, por otro lado, en ocasiones no poco frecuen-
tes ha encontrado dificultades en la precision de los
estimadores, llegandose a presentar estimaciones ne-
gativas en las aplicaciones del disefio | de Carolina del
Morte (Marquez-Sanchez y Hallauer, 1970; Hallauer y
Miranda, 1981).
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Desde el punto de vista operativo, el disefio Il de
Carolina del Norte, al demandar la formacion de mf
familias de hermanos completos mediante el cruza-
miento de cada unc de m machos con cada una de f
hembras {siendo éstas las mismas para los m machos),
no puede ser aplicado en especies en que cada planta
produce inflorescencias gue no permiten la polinizacion
controlada por parte de varics machos. Esto puede
suceder en cullivos como la cebolla (Alum cepa),
girasol (Hefianthus annus L)y maiz (£ea mays L.}.

En particular, la baja precisian de los disefios | y I
de Carolina del Norte ha sido investigada en diversas
areas, De importancia singular en este estudio es la
determinacion del efecto de la endogamia de los pro-
genitores en la precision de la estimacion de compo-
nentes de varianza geneticos. Sahagin (1997) ha en-
contrado una relacion directa entre el coeficiente de
endogamia de los progenitores y la precision de los
estimadores del disefio |, En el disefio de familias inde-
pendientes, en cambio, Sahagan {1997, datos no publi-
cados) encontrd que esta relacion fue negativa, llegan-
do a ser imposible la estimacién de los componentes
de warianza genéticos cuando el coeficiente de endo-
gamia de todos los progenitores fue 1.0. Sin embarge,
este autor solo considerd el caso en que las hembras y
machos tienen el mismo coeficiente de endogamia.

Con el fin de resolver el problema gue para la apli-
cacion del disefio |l de Carolina del Norte presenta la
inflorescencia del maiz, Hallauer y Miranda {1981} pro-
pusieron que las f plantas hembras fueran autofecun-
dadas para que en cada linea S,, cada una de una de
m plantas hembras se cruzaran coh une de los m ma-
chos segun el disefio 1. Sin embargo, estos autores no
abordaron el problema de como hacer la estimacion
cuando se aplica esta modificacion ni del efecto gue
&sta tendria en |a precision; solo describen como reali-
zar la estimaciéon cuando el coeficiente de endogamia
de machos y hembras es cero.

Los resultados de los estudios que se han realizado
sobre el efecto de la endogamia en la precision de |a
estimacion de componentes de varianza {Sahagln,
1997; datos no publicados) han sugerido la hipotesis de
que la modificacion propuesta por Hallauer y Miranda
{1981) en el disefio || debe tener implicaciones tanto en
la forma de estimar los componentes de varianza como
en la calidad con que tal accion se realiza. El objetivo
del presente estudio tiene que ver con la prueba de
esta hipdtesis: Se pretende determinar como se debe
realizar la estimacién de la varianza aditiva y la de do-
minancia en el disefio || cuando las hembras utilizadas
en las cruzas son lineas 3, (de una autofecundacion).

Estrnacitn de.,

La determinacion del efecto del uso de hembras endo-
gamicas en la precision de la estimacién es otro objeti-
vo a alcanzar en esta investigacion.

TEORIA ¥ RESULTADOS
Poblacidn

El modelo de poblacion a que se hara referencia
sera el de una poblacién de individuos diploides v her-
mafroditas que se encuentran en equilibric Hardy-
Weinberg. Se analizara el modelo de un locus con ale-
los multiples y se consideraran ausentes la epistasis,
los efectos maternos y el ligamiento de caracteres que
afectan la varnable de interés.

Disefio Il de apareamiento

De origen, Comstock y Robinson {1948) se refirie-
ron a la aplicacion del disefio || comoe un procesc que
s€ inicia con la obtencion de una muestra aleatoria de
m machos y, en farma independiente, una de f hembras
de la poblacidén objeto de estudic. Posteriormente se
realiza la cruza de cada macho con cada una de las
hembras, formandose asi mf familias de hermanos
completos. Sin embargo, si la estructura floral de la
especie no permite (como en el maiz) la formacian de
estas cruzas, y lo que se hace es generar m hembras a
partir de la autofecundacion de cada hembra original-
mente muestreada, para gue sean polinizadas cada
una por unc de los m machos, se generara una nueva
situacion que amerita un analisis particular.

Analisis

Numerosos autores han presentade el analisis de
varianza (Cuadro 1) comespondiente a la informacion
generada por la evaluacion de las mf familias de un
disefio Il en un disefio experimental en bloques al azar
(v.g., Hallauer y Miranda, 1981; Marquez, 1983).

Con el fin de relacionar la informacian del Cuadro 1
con la estimacién de los componentes de varianza

genéticos [varianza aditiva {of ) y varianza de domi-

nancia [q% 11, s& hara referencia al resultado general
que establece que si X y £ son |os valores genotipicos
de dos individuos con cierta relacion de parentesco en
la poblacién, su covarianza es {Kempthorne, 1857):

- 2 2

COViX,Z) = 08 ¥ P oh i1
en donde ryz es el coeficiente de coancestria de los
individucs y p.; es la probabilidad de que cada alelo de
un individuo sea idéntico por descendencia a un y sélo
un alelo en el mismo locus del otro individuo,



CUADRO 1. Forma general del andlisis de varianza del disenio Il er un disefo de blogues al azar,

Fuente de variacién Grados de libertad

Cuadrados medios

Esperanza de cuadrados medios
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Fig. 1. Qrigen de los hemanos completos [a) ¥ medio hermanas (b)
an el disefna Il modificado.
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Para la modificacion del disefio || que aqui se estudia,
si X y Z son hermanos completos cuyos progenitores
son una hembra y un macho que tienen un coeficiente
de endogamia de 0.5 y 0.0, respectivamente
[{Figura 1 }a] se obtiene que

fez =) [P Ken = Zn ) + PR = Zo) + P& = Zn ) +
P(X,= Zn) ]
(M) + 0+ 0+ (B (1+Fg))
s
= "m
yaqueFe = ', ¥

Mz ;P[[xnrzzm}-{xh=zh}]+P|.|:xh:2m}'u
(Xn=2Zn}]

=L M) (1 +FR) ]
_B
- -'r15

yaqueFg =1;

Par lo tanto,

SMCERRVAL SEVAL S @

En esta derivacion, X, ¥ X, son los alelos que el
individuo X recibid de su padre y de su madre, respec-
tivamente. La notacion para el caso del individuo Z es
analoga. Fy, es el coeficiente de endogamia de R (una
hembra 5,}.

Respecto a los medios hermanos maternos que s&
generan en el disefio Il modificado, su origen se descri-
be en la Figura 1 (b). Para este caso, de acuerdo con
las propiedades de la coancestria (Kemptherne, 1957}

gz = () trr
= (N3 ) {1+ Fs)
= 3Jr1<5 Y

Pz = 0

por lo que la covarianza de medios hermanos matermos
es [Ecuacién (1}]

COV (MHY = (*hs ) oA (3)

Finalmente, para los medios hermanos patemnos,
que no involucran progenitores endogamicos, |a cova-
rianza es (Falconer, 1988)

COV (MH), = (*.2) o (4)

Con relacion a las familias o grupos de individuos
que se generan por la aplicacion del disefio |l, éstas
pueden ser visualizadas como de tres tipos: Hermanos
completos, medios hermanos maternas o medios her-
manos paterncs. Independientemente del tipo de gru-
pos que se considere, el valor genotipico del individuo |
del grupo i s& puede describir en |a forma

Yy= u+ G+ W, (5
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En este modelo, 1 es la media general, G, es el
efecto del grupo i y W; es el efecto del individuo j que
pertenece al grupo i. Por la naturaleza del muestren de
machos y hembras y por el origen de los individuos de
cada familia en el disefio I, los términos G, y W son
variables aleatorias independientes dentro de si v entre

si, con varianzas UEG y ':‘fn,,r(;- respectivamente,
Kempthorne (1957) demostrd que para |2,

COV (Y, Y} = ofa: (6)

es decir, la covarianza de los individuos dentro de los
grupos es igual a la varianza entre las medias de las
grupos. Aplicando este resultado (6) al caso de herma-
nos completos, medios hermanos maternos y medios
hermanos paternos, descritos en las ecuaciones {23, {3)
¥ (4), segin las esperanzas de los cuadrados medios
del Cuadro 1 resulta que, respectivamente,

chi + o + ok = (W] h + (%) B i
of = (%)or ¥ 8)
om = () ok ©)

En virtud de que se puede estimar a o, of va2,

a partir del Cuadro 1 y de que con s6lo uno o ambos de
los cuadrados medios de machos o de hembras se

puede hacer la estimacion de ni ¥ cé__ resulta intere-
sante estudiar las tres alternativas. Si sdlo se utilizara
el cuadrado medio debido a diferencias entre familias
de hembras para estimar |a varianza aditiva se tendrian
los estimadores

-2

Gar = 16 [H - (MH)]/(Brnm)  y {10)

1

&5 = 16 [(MH) - E]/(6m) (11)

5i, en cambio, se utilizara sdlo el cuadrado medio
debido a machos para estimar la varianza aditiva, los
estimadores serian

-2

Gam = 4[M - (MH)] ! (mnf) y (12

Gpm = 1B[{MH) - E]/(6m) (13)

Estimacion de ..

Finalmente, si en la estimacién de ci se usara la
informacién de los cuadrados medios de hembras y
machos se obtendrian estimadores de la forma

2

6a = 16[M + H - 2(MH)]/(4rnf+ 6rom)  y  (14)

= 2

Gp = 16[(MH) - E|/(6m) (15)

DISCUSION

Segun los resultados (10)-(15), una estimacian in-

sesgada de los componentes de varianza genéticos

(ni ¥ nf:,j mediante la autofecundacion de las hem-
bras del disefio |l para generar de cada una m hembras
5, para que cada una de ellas sea polinizada por uno
de los m machos, es posible. Sin embarge, la forma del
estimador de la varianza aditiva v de la de dominancia
difiere de las de los que se obtienen cuando el disefio Il
se aplica a una poblacion en donde el coeficiente de
endogamia de todos los progenitores es cero (v.g. Ha-
llaver y Miranda, 1981; Marquez, 1985). De hecho,
dependiendo de si usa sdélo uno o ambos de los cua-
drados medios debidos a machos y a hembras, el esti-
mador de la varianza aditiva en el disefio || modificado
también difiere [Ecuaciones (10), (12} y (14)]. El esti-
mador de la varianza de dominancia, en cambio, es el
mismo en las tres situaciones [Ecuaciones {11), {13),
(15)]. En efecto, con progenitares endogamicos y f=m,
si se utilizara sdlo la informacion de las hembras para
la estimacion de la varianza aditiva, los estimadores de
esta varianza y de la de dominancia, respectivamente,
son (Hallaver y Miranda, 1981, Marguez, 1985):

Ghto = 4[H - (MH)]/ (rmm) y (16)

obro =4 [(MH) - E]/ () (17)

Si en lugar de las hembras solo se utilizara la informa-

cidon de los machos, el estimador de nﬁ seria analogo
al de (18), solo se substituiria H por M.

En términos estadisticos, la comparacion de estos
estimadoeres [Ecuaciones (16) y {17}] con los corres-
pondientes [(usando sdlo el cuadrado medio de hem-
bras) que se obtuvieron en este estudio |Ecuaciones
{10 y (11}] puede hacer referencia al insesgo y a Ia
precision, Como en ambos casos los estimadores fue-



ron obtenidos por el método de momentes, todos de-
ben ser insesgados.

Respecto a la precision, la varianza de los estima-
dores de la varianza aditiva [usando solo el cuadrado
media de hembras (H})] del disedo Il modificado vy del
convencional son, respectivamente:

v{ede | = A0 [VeH) + VMRS mm)®

(18)

Yok ) = 16 [ViH) + VMH)]/ (ram ) (19)
Obviamente, el uso de lingas S, como hembras y
plantas S, como machos en el disefio Il permite |a ob-

tencién de estimadores de n‘i mas precisos que los
que se obtienen con el uso de plantas S; como hem-
bras y plantas S, como machos. Para |a varianza de
dominancia, con hembras S, se obluvo la misma supe-
rioridad sobre el disefio Il convencional que la obtenida
en la estimacien de la varianza aditiva; es decir, para

m=1,v(ade) = (225) vlagf}

Cuando salo se utiliza el cuadrado medio de ma-
chos para estimar a Gi el uso de lineas S, como
hembras en el disefio Il [Ecuacion {12)]. En el caso de
la varianza de dominancia, la relacién de magnitud fue
de la misma dimensién que la del caso anterior, es

decir, V{5Br,) = 2.25v(&5m}

Finalmente, si se usaran ambos cuadrados medios
[Ecuacidn (14)], con m = f el disefio modificado produ-
ce un estimader de la varianza aditiva de la forma

&% = 8M + H - 2(MH)]/ (5rm) (20)

cuya varianza, considerando gue la varianza de M es
igual a la varianza de H, es

V(a2 | = sa[2v(M) + 4v(MH)| t|25(mm)?]

=[512v(M) + 10.24V(MH))/ (mm)?. (21)

Desde luego, V(G2,) = V(55) ¥ VB3, )= VIGR):
La mayor precision que se obfiena con el uso de pro-
genitores endogamicos aqui encontrada no es del todo
sorpresiva; en estudios previos sobre el diseno |
{Sahagun, 1996) y el disefio de familias de medics

—
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hermanos maternos (Sahagun, 1997) se encontrd una

relacion positiva entre coeficiente de endogamia y pre-

cision de los estimadores de ﬁi y op. Mientras que

en esos estudios los niveles endogamicos fuercn igua-
les en hembras y machos, en el presente estudio fue-
ron 0.0y 0.5

Respecto a la comparacion de |as magnitudes de
V{&ﬂ y de v(aif] no puede determinarse en forma
tan categérica como en los dos casos anteriores. De-

pendiendo de los valores posibles de ci. m, fyr, para
algunas de sus combinaciones puede suceder gue

V[Exi] = V(&if] y para ofras puede ser |o opuesto. En
efecto. si la variable respuesta siguiera una distribucion
ci =0 y fz 2sucede

gue V(&i] » Vt&if]. Y, por el contrario con

normal, por ejemplo, con

mm of =ok + Nas+ mZgy f >3, V{&ﬁ;]:» V[&EA}

Sequn los resultados anteriores, el uso de progenito-
res endogamicos generade con el fin de resolver el
problema de caracter operativo por el cual no es posi-
ble aplicar el disefio |l en algunas especies, no stlo
resolvié tal problema sino que también impactd positi-
vamente la precision de la estimacion de la varianza
aditiva. Por otra parte. en un contexto mas general, 1a
pasibilidad de usar lineas endogamicas como hembras
y plantas S, como machos es un indicador de que en el
disefio Il v en otros disefios es posible utilizar progeni-
tores con diferentes niveles de endogamia, que ade-
mas de resolver problemas de poca precisian y de tipe
de inflorescencias, también puede utilizarse para resol-
ver el problema de una limitada produccion de semilla
para hacer evaluaciones en varios ambientes, en culti-
vos como el maiz. En efecto, cuando un disefio de
apareamiento implique la evaluacian de las progenies
de cruzas de plantas individuales Sy x Sy, cOmo &N el
disefio |, se podria obtener las mismas progenies si 5B
realizara la cruza Sy x S, (t= 1.2, 3, ) en donde [a
planta S, podria ser el macho (productor de polen) y 5
podria ser una muestra al azar de plantas de la linea
obtenida por autofecundacién en la generacion t. Por
ejemplo, si se fuera a realizar la cruza entre dos plantas
S, cuyos genotipos son: AA Y Ah, y Sise debe resol-
ver €l problema de una limitada cantidad de semilla
para la evaluacion se debe considerar que la progenie
de AA xAA, resulta equivalente a la de la cruza AA,
[(1A)AA, + (1208 A, + (114)AA] puesto que los arre-
glos gaméticos son los mismos en ambas Cruzas. Evi-
dentemente, con la sequnda cruza [la gue usa como
hembra a la linea S, de AA, se resolveria el pro-
blema.

Rawigla Crapingo Sarin Hortieallure 320 71-76, 1897
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CONCLUSIONES

En esta investigacion se ha estudiado |a estimacion
de los componentes de varianza geneticos de una po-
blacion con el disefio Il de Carolina del Norte con algu-
nas modificaciones:

Los machos son plantas S, y las hembras son li-
neas S;. Las principales conclusiones fueran:

1. El disefio Il modificade permite |la estimacion inses-
gada de la varianza aditiva y de |a varianza de domi-
nancia.

2. De los estimadores del disefio Il madificade el dnico
gue no cambia con respecto a los del disefio || con-
vencional es el de |a varianza aditiva que se basa en
el cuadrado medio debido a machos.

3. Los estimadores de la varianza aditiva del disefio 11
modificado que se basan en el cuadrade medio de
hembras son mas precisos que los estimadores de |a
varianza aditiva del disefio convencional.

4. La varianza de dominancia siempre es estimada con
mayor precision en el disefio || modificado que en el
disefio convencional,
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