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ABREVIATURAS Y SÍMBOLOS 

% v/v: porcentaje volumen en volumen definido como cantidad de mililitros que hay en 100   

mililitros de solución. 

% w/v: porcentaje masa en volumen definido como la cantidad en gramos de soluto por cada 

100 mililitros de solución. 

%REPC: porcentaje de RE en primera cosecha. 

𝛔𝒇
𝟐: variancia fenotípica. 

𝛔𝒆
𝟐: variancia ambiental. 

𝛔𝒈
𝟐: variancia genotípica. 

𝑿̅: Media general del ensayo. 

°Bx: grados Brix, cociente total de materia seca disuelta en un líquido expresado en 

porcentaje. 

°C: grados Celsius. 

a: zona de variación entre el rojo y el verde del espectro en el sistema color CIELAB. 

ACP: Análisis de Componentes Principales. 

AcT: acidez titulable en %. 

ADN: ácido Desoxirribonucleico. 

Ae: número efectivo de alelos. 

AEA: vector del ambiente promedio. 

ALT: altura de planta en cm. 

arctan: arco tangente. 

ARN: ácido ribonucleico. 

AV: ancho de vaina en cm. 

b:  zona de variación entre el amarillo y el azul del espectro en el sistema color CIELAB. 

BLUP: valor genotípico estimado como la mejor predicción lineal no sesgada. 

C: calibre del grano en cm. 
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Ca: contenido de clorofilas a en mgAl-1. 

Cb: contenido de clorofilas b en mgAl-1. 

CIELAB modelo cromático usado normalmente para describir todos los colores que puede 

percibir el ojo humano, desarrollado por la Commission Internationale d'Eclairage (Comisión 

Internacional de la Iluminación). 

cm: centímetros. 

CM: Cuadrados Medios. 

CP: componente principal. 

CRO: croma o saturación, parámetro de color del sistema Munsell. 

CTAB: bromuro de cetiltrimetilamonio. 

CV: Coeficiente de Variación. 

CVE: coeficiente de variabilidad ambiental. 

CVF: coeficiente de variabilidad fenotípica. 

CVG: coeficiente de variabilidad genotípica. 

DPC: días a primera cosecha. 

dpi: puntos por pulgada. 

DPSC: días entre primer y segunda cosecha. 

EDTA: ácido etilendiaminotetraacético. 

ESIM: índice de selección por valores propios (Eigen Selection Index Method). 

EST: Expressed sequence tag (Marcador de secuencia expresada). 

F: estadístico de distribución de probabilidad de Snedecor. 

F1: primera generación filial. 

F2: segunda generación filial. 

FAO: Food and Agriculture Oganization of the United Nations. 

FG: forma del grano. 

g: gramo. 

GGE-biplot: biplot genotipo por ambiente. 
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GL: grados de libertad. 

GT-biplot: biplot genotipo por variable. 

GYT-biplot: biplot genotipo por la combinación de variable por rendimiento. 

H: suma de cuadrados corregida como medida de variabilidad dentro de nodos em los Árboles 

de Clasificación. 

h2: heredabilidad en sentido amplio. 

He: Heterocigosidad esperada. 

hPa: hectopascal. 

HUE: tono, parámetro de color del sistema Munsell. 

IC: índice colorimétrico. 

ICOS: índice de cosecha en %. 

IGA: interacción genotipo por ambiente. 

IM: índice de madurez. 

IS: índice de selección propuesto por Smith. 

ISSR: Inter simple sequence repeat (Secuencias simples internas repetidas). 

km/h: kilómetros por hora. 

L: Luminancia o brillo de la muestra en el sistema color CIELAB. 

LV: largo de vaina en cm. 

m: metro. 

meq/mL: mili equivalentes por mililitro. 

MESIMGW: índice de selección por valores propios y moleculares (Genome Wide Molecular 

Eigen Selection Index Method). 

mg: miligramos. 

mgAl-1: catalizador en base a sales de nitrato de Al. 

min: minutos. 

ml: mililitros. 

MM: marcadores moleculares. 
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mm: milímetros. 

mM: milimolar. 

N: Normalidad, cantidad de equivalentes de soluto disueltos en 1 litro de solución. 

ng/µl: nanogramos por microlitros. 

NG/V: número de granos por vaina. 

ng: nanogramos. 

NG: número de granos por parcela. 

nM: nano molar. 

nm: nanómetro. 

NV: número de vainas por parcela. 

pb: pares de bases. 

PCR: Polymerase Chain Reaction o reacción en cadena de la polimerasa. 

pH: potencial de hidrógeno. 

PV: peso total de vainas por parcela en g. 

R: Rareza de cada genotipo. 

R2: Coeficiente de determinación. 

R2Aj: Coeficiente de determinación ajustado. 

RAPD: Random amplified polymorphic DNA (ADN polimórfico amplificado al azar). 

RE: rendimiento por parcela en g. 

REML: método de máxima verosimilitud restringida. 

RNasa: Ribonucleasa, enzima que cataliza la hidrólisis de ARN en componentes más 

pequeños. 

SBE: enzima de ramificación del almidón. 

seg: segundos. 

SH: Índice de Shannon. 

SRAP: Sequence related amplified polymorphism (Polimorfismo amplificado de secuencias 

relacionadas). 
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SSD: método Descendiente de semilla única. 

SSR: Simple sequence repeat (Microsatélites). 

SST: sólidos solubles totales en grados Brix. 

T: temperatura de anillado. 

t: tonelada (1.000 kilogramos). 

TBE: disolución tampón formada por Tris, borato y EDTA. 

UPOV: Unión Internacional para la Protección de Nuevas Variedades de Plantas. 

USA: Estados Unidos de América. 

V: voltio. 

VitC: contenido de vitamina C en mg/100g. 

W: estadístico de la prueba de normalidad de Shapiro-Wilk. 

xg: fuerza centrífuga. 

μg: microgramos. 

μl: microlitros. 

μM: micromolar. 
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RESUMEN 

Argentina produce en promedio 26.393,72 toneladas de arveja tipo rugoso (Pisum sativum L.), 

80% para enlatar o congelar y el 20% restante se comercializa como chaucha fresca. Las 

principales zonas de producción de arveja para consumo fresco son el sur de Santa Fe y norte 

de Buenos Aires y la zona este de Mendoza y San Juan. 

Es fundamental caracterizar la variabilidad genética en función de rasgos cualitativos y 

cuantitativos de interés y determinar las correlaciones entre ellos para luego definir diferentes 

estrategias de selección de parentales. El valor genotípico y la distancia genética son 

indicadores de utilidad para la selección de líneas puras de arveja a usar como progenitores 

en hibridaciones orientadas a generar variabilidad inicial en programas de mejoramiento. 

Se analizaron 24 variedades de arveja tipo rugoso, que fueron implantados en el Campo 

Experimental de la Facultad de Ciencias Agrarias de la UNR sito en Zavalla (33° S y 60° 53´O), 

en un diseño experimental en parcelas subdivididas en bloque completos al azar, con dos 

repeticiones bajo sistema de riego por goteo y dos repeticiones en secano y evaluados durante 

los años 2015 y 2016. Las parcelas experimentales se sembraron en surcos espaciados a 70 

cm, con 2 m de largo y una densidad estimada de 50 plantas por parcela. 

Se realizó la caracterización fenotípica tanto para caracteres productivos como de calidad de 

grano. El análisis de la variancia mostró diferencias significativas y altamente significativas 

entre variedades para todas las variables excepto para las variables FG y SST que fueron 

excluidas de análisis posteriores. Sólo para las variables NV, LV, AV, AcT, VitC y CRO no se 

registraron interacciones dobles o triple significativas, mientras que para el resto de las 

variables sí. 

El estudio de la IGA puso en evidencia que los distintos entornos de prueba generados tienen 

diferente capacidad informativa (entornos discriminantes) como representatividad según cuál 

sea la variable analizada, remarcando así la importancia de tener en cuenta su magnitud en 

el momento de evaluar diferentes genotipos como posibles parentales. El cálculo de los 

valores genotípicos mediante el procedimiento REML / BLUP permitió predecir los valores 

genéticos sin las influencias del ambiente y de la IGA. 

El cálculo de las correlaciones fenotípicas y genotípicas, así como su estudio mediante 

representaciones gráficas de los ACP con valores fenotípicos y genotípicos se comprueba 

que las variables morfoagronómicas (específicamente RE, NG, PV y NV) no están 

correlacionadas con las de calidad de grano (por ejemplo, las variables relativas al color). 

También se observó que las correlaciones genotípicas significativas fueron menores que las 

fenotípicas para los pares de variables: RE-NG, RE-PV, RE-NV, NG-PV, PV-NV y DPC-ICOS 
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mientras que para el resto de los pares de variables fueron mayores o similares, indicando 

una fuerte asociación entre los caracteres. 

Se realizó una caracterización molecular con 7 marcadores SSR y 6 SRAP que en total 

presentaron 121 bandas polimórficas y un porcentaje de loci polimórficos del 90%. El análisis 

de agrupamientos con estos datos permitió formar 6 grupos altamente diferenciados. 

La mayor distancia Euclídea con los valores fenotípicos se dio entre Bolero y Early Sweet 

(12,91) y con los valores genotípicos entre Rapid y Rois des Conserves (11,48). Con los datos 

de MM la mayor distancia de Roger-Modificada se dio entre las variedades Rois des 

Conserves y Super Scout (0,73) al igual que con la distancia de Gower (0,69) usando MM y 

datos morfoagronómicos. Esta última coincidencia puede deberse al desbalance entre la 

cantidad de datos morfoagronómicos y la de MM. 

Para la estrategia de cruzamientos entre variedades con la mayor distancia genética posible 

para generar una población segregante (F2) con alta variabilidad es preferible utilizar sólo los 

datos de los valores genotípicos que además pueden utilizarse en otras metodologías de 

selección de parentales. Para una estrategia de cruzamientos entre variedades sólo con 

características deseables para obtener una F2 con variabilidad, pero con una alta frecuencia 

de alelos favorables resultó más apropiado el índice de selección ESIM ya que permitió 

obtener una ganancia esperada favorable en la mayor cantidad de variables objetivo (ALT, 

%REPC, C e IC). El análisis de GTY biplot resultó adecuado para la estrategia de 

cruzamientos complementarios, ya que permitió identificar genotipos que además de buen RE 

se destacaron en una o más variable objetivo. 

La estrategia de selección de líneas de segundo ciclo es más eficiente en cuanto a costos y 

tiempo requerido, seguida por la estrategia de cruzamientos complementarios y por último la 

estrategia de cruzamientos entre variedades distantes. Sin embargo, para que un programa 

de mejoramiento se mantenga en el tiempo, es recomendable combinar todas estas 

estrategias utilizando por ejemplo la estrategia de cruzamientos distantes para generar líneas 

recombinantes que reúnan dos o más características de interés que posteriormente puedan 

ser usadas como parentales complementarios, al mismo tiempo que se obtienen las líneas de 

segundo ciclo. 
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ABSTRACT 

Argentina produces 26,393.72 tons of green pea (Pisum sativum L. The main areas of 

production are south of Santa Fe and north of Buenos Aires and the east of Mendoza and San 

Juan. 

Twenty-four cultivars of green pea were implanted in the Experimental Field of the FCA-UNR 

located in Zavalla (33 ° S and 60 ° 53'W), in a subdivided plots design with two repetitions 

under drip irrigation and two repetitions in dry land and evaluated during 2015 and 2016. The 

experimental plots were 2 m long rows spaced at 70 cm, with 50 plants per plot. 

The phenotypic characterization was carried out for both productive and grain quality 

characters. The analysis of variance showed significant and highly significant differences 

between varieties for all variables except for FG and SST. Significant double or triple 

interactions were identified for all characters except for NV, LV, AV, AcT, VitC and CRO. The 

calculation of the genotypic values using the REML / BLUP procedure allowed predicting the 

genetic values without the influences of the environment and the IGA. A molecular 

characterization was carried out with seven SSR markers and six SRAP that in total presented 

121 polymorphic bands and 90% of polymorphic loci of.  

The greatest Euclidean distance with phenotypic values was 12.91 (between Bolero and Early 

Sweet) and with genotypic values 11.48 (between Rapid and Rois des Conserves). With the 

MM data, the greatest Roger-Modified distance was 0.73 and with MM and morphoagronomic 

data the gretest Gower distance was 0.69 (both of them between Rois des Conserves and 

Super Scout).  

It is preferable to use genotypic values to select parents with the greatest possible genetic 

distance to generate a segregating population (F2) with high variability. For a strategy of 

crosses between elite parents to obtain an F2 with variability and high frequency of favorable 

alleles, the ESIM selection index was more appropriate since it allowed obtaining favorable 

expected gains in the target variables ALT, % REPC, C and IC. The GTY biplot analysis was 

adequate for the complementary crossing strategy, since it allowed the identification of 

genotypes that stood out in one or more target variable in addition to a good RE. For a 

successful breeding program is advisable to combine all these strategies 

As conclusion, genotypic values and genetic distances among them are useful indicators for 

the selection of parents to generate initial variability in breeding programs. 
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INTRODUCCIÓN 

Generalidades 

La arveja o guisante (Pisum sativum L.) es uno de los cultivos domesticados más antiguos del 

mundo. Se cree que el género se originó hace aproximadamente 10.000 años y hay registros 

de su cultivo que datan desde el año 700 antes de Cristo. Vavilov (1926), basado en la 

diversidad genética, consideró a Asia central, el Cercano Oriente, Abisinia y el Mediterráneo 

como el centro de origen. Se considera que Pisum se originó en Etiopía, donde se encontraron 

la mayoría de las subespecies y desde donde se habría extendido en tiempos prehistóricos a 

la región mediterránea, Europa Central y Cercano Oriente (Zohary y Hopf, 2000), y 

posteriormente al resto del mundo. 

Es la tercera leguminosa más cultivada, con presencia en zonas templadas de todo el mundo, 

constituyendo una importante fuente de proteínas de alta calidad tanto para la alimentación 

humana como en alimentación animal (Abi-Ghanem et al. 2011).  

El género Pisum pertenece a la familia Fabaceae y comprende dos o tres especies 

dependiendo de la clasificación utilizada. Así, Makasheva (1979) adoptó dos especies: P. 

fulvum y P. sativum; mientras que Maxted y Ambrose (2001), Smýkal et al. (2011) y Martin-

Sanz et al (2011) adoptaron tres especies: P. fulvum Sibth. & Sm.; P. abyssinicum A. Br. y P. 

sativum L.  

La especie cultivada Pisum sativum L. es diploide (2n = 14 cromosomas), estrictamente 

autógama, anual y herbácea. Esta especie presenta una amplia variabilidad y una enorme 

cantidad de variedades cultivadas debido a su popularidad como hortaliza desde épocas 

antiguas. Algunas referencias notables en la descripción del cultivo, así como en la 

clasificación de las variedades según su forma de consumo incluyen las obras de Hendrick 

(1928), Mateo Box (1955), Fourmont (1956) y Sneddon y Squibbs (1958). Según Ambrose 

(2008), los caracteres principales utilizados para agrupar variedades se relacionan con los 

tipos de semillas y vainas, los grupos de madurez y la altura del cultivo y reflejan la variación 

en los tipos de mercado.  

La inflorescencia es un racimo que surge de la axila de una hoja. El nodo más bajo en el que 

ocurre la iniciación de la flor es normalmente constante bajo un conjunto de condiciones dado 

y se usa para clasificar las variedades en tipos tempranos y tardíos. Los primeros cultivares a 

menudo son de flores simples o tienen algunas flores simples y dobles. Los cultivares tardíos 

son generalmente de doble / triple floración. Las flores son típicas papilionáceas con cáliz 

verde que consta de cinco sépalos unidos, cinco pétalos (uno difamado, dos alas y dos 

quillas). Los estambres están en condición diadelfa (9 + 1). Nueve filamentos se fusionan para 
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formar un tubo estaminal mientras que el décimo está libre en toda su longitud. El gineceo es 

monocarpelar, con óvulos (hasta 13) unidos alternativamente a las dos placentas. El estilo 

normalmente se dobla en ángulo recto con el ovario. El estigma es pegajoso. y receptivo al 

polen desde varios días antes de la antesis hasta un día o más después de que la flor se 

marchita. El polen es viable desde el momento de la dehiscencia de anteras hasta varios días 

después. 

Los frutos son vainas alargadas y oblongas de color verde generalmente. Las vainas son algo 

comprimidas y terminan en una pequeña curva. Los frutos presentan un número variable de 

semillas casi esféricas, cuyos tamaños también son variables. La presencia de las formas 

recesivas de alelos P y V da como resultado la pérdida parcial o completa de la capa de 

esclerénquima interior de la vaina responsable de dar rigidez a la pared de esta. La pérdida 

de esta capa sustenta el tipo de arveja “snow pea” o “mangetout”. La presencia del alelo 

recesivo del locus N da como resultado un engrosamiento de la capa de células media de la 

vaina que produce vainas de textura crujiente más gruesas del tipo “sugar snap”. Todos estos 

tipos de vainas son comestibles y se comercializan en fresco, pudiendo comercializarse las 

“sugar snap” como congeladas. 

Los granos pueden presentar color de cotiledón verde, amarillo o naranja. La presencia del 

alelo i, hace que las arvejas permanezcan verdes en lugar de su estado de tipo salvaje 

amarillo, mientras que la presencia del alelo Orc produce cotiledones naranjas. El gen i 

muestra un efecto epistático sobre el gen Orc. Se estableció dominancia incompleta y 

dominancia completa en los loci Orc e I, respectivamente (Haghnazari y Azimi, 2003). El 

contenido de proteínas está en el rango de 20 a 25%, habiendo diferencias de acuerdo a la 

zona y forma de producción. La arveja presenta deficiencia en aminoácidos azufrados (cistina 

y metionina). 

Las semillas tienen dos cotiledones, envueltos en una testa de tejido materno y se conocen 

unos cincuenta genes que influyen en su forma, tamaño y color (Ramos, 1996). Los alelos R 

y r codifican la enzima de ramificación del almidón (SBE) responsable de la producción de 

amilopectina a partir de la amilosa. La ausencia de producción de amilopectina significa que 

se produce menos almidón total. Cuando hay exceso de amilosa, el exceso de glucosa 1-P 

se transforma en sacarosa, por lo tanto, la pérdida de función en la proteína SBE1 producida 

por los genotipos rr da como resultado la reducción del almidón y una mayor concentración 

de azúcares que se encuentran en las arvejas rugosas también conocidas como “garden 

peas” o “english peas”, cuyos cotiledones poseen un menor contenido de almidón (entre 28% 

y 34%) pero mayor contenido de glucosa y dextrina. En este tipo de arvejas, los tegumentos 



Introducción 

19 
 

quedan totalmente adheridos a los cotiledones lo cual les confiere mayor aptitud para el 

congelado, son más dulces y se usan para grano verde (Gonzáles García, 2001). También, la 

velocidad de transformación de azúcares en almidón durante la madurez de la semilla ocurre 

más lentamente en estos cultivares, por lo tanto, presentan una fase más lenta de maduración 

al estado verde y facilitan la cosecha cuando los embriones están inmaduros y el endosperma 

líquido todavía está presente. Las formas dominantes de estos alelos producen semillas de 

tipo lisas, con cotiledones que poseen gran cantidad de hidratos de carbono con un contenido 

de almidón entre 44 al 49%, por lo cual se utilizan especialmente para grano seco. En la Figura 

1 pueden verse los diferentes tipos de arveja mencionados. 

 

Figura 1: Diferentes tipos de arveja (Pisum sativum L,) según su constitución genética 

 

 

 

La raíz es pivotante, con numerosas raicillas secundarias y terciarias, presentan nódulos que 

contienen bacterias del genero Rhizobium que fijan nitrógeno de manera simbiótica. En la 

Figura 2 puede apreciarse un esquema del crecimiento y desarrollo de una planta completa. 
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Figura 2: Crecimiento y desarrollo de una planta completa de Pisum sativum L. 

 

Fuente: http://www7.uc.cl/sw_educ/cultivos/legumino/arveja.htm 

Existen variedades de crecimiento determinado e indeterminado, dando lugar a tres tipos: 

enanas (altura menor a 70 cm), de medio enrame (entre 70 cm y 130 cm) y de enrame (altura 

mayor a 130 cm). Las variedades de enrame se producen en sistemas con tutorado, siendo 

la cosecha de forma manual y escalonada para tener una presencia en el mercado más 

prolongada. 

 

Figura 3: Producción de arveja verde para consumo fresco en sistema de tutorado y cosecha 

manual escalonada 

 

http://www7.uc.cl/sw_educ/cultivos/legumino/arveja.htm
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Las variedades enanas y de medio enrame se adaptan a sistemas de producción más 

extensivos, con cosecha mecánica y su posterior industrialización (congelado). 

 

Figura 4: Cosechadora de arveja rugosa para consumo fresco 

 

 

El tallo principal, que es hueco y muy delgado en la base, va engrosándose progresivamente 

hacia la parte alta; dependiendo del hábito de crecimiento del cultivar, puede emitir desde 6 

hasta más de 20 nudos vegetativos por planta. 

Sus hojas son compuestas y paripinadas, y consisten de estípulas basales grandes, seguidas 

generalmente de uno a tres pares de folíolos proximales y terminan en zarcillos ramificados. 

Las estípulas, de tamaño mayor que los foliolos, se insertan en la base del pecíolo de la hoja.  

Kujala en 1953 describió por primera vez una mutación espontánea recesiva de afila (af) en 

Finlandia; Solov’eva (1958) en Rusia y Goldenberg (1965) en Argentina reportaron más tarde 

fenotipos similares en mutaciones espontáneas de los cultivares Svoboda y Cuarentona, 

respectivamente. La mutación af conduce a la conversión de los folíolos en zarcillos de primer 

y segundo orden (Cote et al., 1992), mientras que las variedades que presentan los genes 

mutantes recesivos st en estado de homocigosis, muestran modificaciones en la forma y el 

tamaño de las estípulas (Blixt, 1972; Marx, 1987; Smith y Hake, 1994; Hofer y Ellis, 1998). 

Ambas mutaciones juntas producen plantas que sólo tienen zarcillos y estípulas muy 
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reducidas sin presencia de folíolos, haciendo que el canopeo superior sea más rígido y con 

mejor comportamiento frente al vuelco, al tiempo que permite una mayor cantidad de luz y 

circulación de aire, y reduciendo la incidencia de enfermedades foliares (Hedley y Ambrose, 

1981). Este tipo de arquitectura de planta facilita la cosecha mecánica, dando origen a las 

variedades “semiáfilas” más modernas (Snoad, 1974; Davies, 1977; Hedley y Ambrose, 1981, 

Ambrose, 2004) y si bien no produce disminución significativa de la actividad fotosintética, 

Burstin et al. (2007) y Bourion et al. (2010) descubrieron que posiblemente estaba asociado 

con rasgos desfavorables relativos a la fijación simbiótica de nitrógeno y a la estructura de las 

raíces.  

 

Figura 5: Tipos de hoja de Pisum sativum L.  

 

(A) foliosa, (B) tendrilless, (C) afila, (D) afila-tendril-less 

 

Los esfuerzos de mejoramiento para desarrollar nuevos cultivares han resultado en gran 

medida en la división del germoplasma de arveja en distintos grupos principalmente 

diferenciados por uso final y tipo de mercado (Zong et al. 2009; Burstin et al. 2015). En 

resumen, según la morfología del grano y el momento de su cosecha, las arvejas pueden 

clasificarse en: 

• Arveja verde (rugosas o “garden pea”), de las cuales se cosechan las vainas para el consumo 

humano como verdura fresca y los granos inmaduros para enlatar o congelar. 

• Arvejas secas (lisas o “field pea”), en parte para consumo humano, pero sobre todo para la 

alimentación animal.  
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Las arvejas verdes para consumo fresco presentan una constitución nutricional de: proteínas 

7,2 g, grasas 0,1 g, minerales 0,8 g, carbohidratos 15,8 g, calcio 20 mg, magnesio 34 mg, 

fósforo 139 mg, cobre 0,23 mg, azufre 95 mg, hierro 1,5 mg, riboflavina 0,01 mg, ácido 

nicotínico 0,8 mg y vitamina C 9,0 mg por cada 100 g de porción comestible (Sepehya et al. 

2015). No se han informado cantidades significativas de sustancias tóxicas o factores 

antinutricionales (Smart 1990). 

 

Producción mundial y nacional 

Según datos de la FAO (Food and Agriculture Organization of the United Nations [© FAO]), 

2020, la producción mundial de arveja verde para consumo en fresco ha ido incrementando 

tanto el área cosechada como el volumen cosechado en toneladas, llegando al año 2018 a 

valores de 2.743.867 ha cultivadas y 21.225.579 t cosechadas (Gráfico 1). Sin embargo, la 

pendiente de crecimiento de la recta del área cosechada es mayor que la de producción, 

indicando que las nuevas áreas de cultivo que se van sumando presentan una productividad 

menor. 

 

Gráfico 1: Producción/Rendimiento de arvejas verdes frescas en el Mundo 

 

 

Los países con mayor producción son China continental (con 8.066.133,32 t), India 

(3.054.833,2 t) y Estados Unidos (703.399,88 t); mientras que si se considera la producción 

por continente, Asia reúne el 79.3% de la producción global, seguida por Europa y América 

(Gráfico 2). 
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Gráfico 2: Proporción de producción de arvejas verdes frescas por región 

 

 

Argentina produce en promedio 26.393,72 toneladas. En 2018 se cultivaron 14.409 ha y se 

cosecharon 28.858 t, notándose también una tendencia al incremento de producción al igual 

que a nivel global (Gráfico 3), aunque en el caso de nuestro país, la producción en t aumentó 

más que el área cultivada posiblemente debido a la adopción de materiales mejorados con 

mayor potencial de rendimiento combinado con un mejor manejo del cultivo. 

 

Gráfico 3: Producción/Rendimiento de arvejas verdes frescas en Argentina 

 

 

 

Según De Bernardi (2016) en el segmento de legumbres procesadas en Argentina se 

destacan tres productos: harina de legumbres, arvejas congeladas y arvejas enlatadas. 
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Respecto a las conservas, la mayor producción se realiza con arvejas previamente remojadas 

que se elaboran a partir de granos secos y en menor medida, con arvejas verdes en conservas 

que son granos verdes inmaduros, enteros, sanos y limpios, extraídos de las vainas. Del total 

del volumen de arveja producido, aproximadamente el 90% de arvejas corresponde a grano 

seco de tipo liso, mientras que el 10% restante a grano verde o rugosas (8% para enlatar o 

congelar y el 2% restante se comercializa como chaucha fresca). 

Las principales zonas de producción de arveja para consumo fresco son el sur de Santa Fe y 

norte de Buenos Aires y la zona este de Mendoza y San Juan. 

 

Mejoramiento en arveja 

El objetivo general en cualquier esquema de mejoramiento consiste en maximizar la 

probabilidad de crear e identificar genotipos superiores que se convertirán en nuevos 

cultivares exitosos, es decir conteniendo todas las características / rasgos deseables 

necesarios para su uso en un sistema de producción específico y para un nicho o mercado 

también específico. 

Los cambios climáticos que se experimentan en muchas regiones del mundo solo aumentan 

el grado de dificultad en el desafío de obtener nuevos cultivares superadores a los ya 

existentes. 

El sistema más comúnmente utilizado para desarrollar cultivares de línea pura en especies 

autógamas consiste en hibridar artificialmente dos o más líneas parentales homocigóticas 

seleccionadas, dejar autofecundar la primera generación filial heterocigótica (F1) para obtener 

semilla F2 y continuar avanzando mediante su endocría natural hacia la homocigosis. Cuando 

se considera que se ha llegado a la homocigosis práctica, aproximadamente en las 

generaciones F6 o la F7, se comienza la evaluación de los productos obtenidos para 

determinar su potencial comercial. Durante el avance generacional se puede aplicar selección 

para ir reduciendo la cantidad de productos obtenidos (método Genealógico o “pedigree”) o 

bien llegar al final del proceso conservando la mayor cantidad de variabilidad genética posible 

para luego efectuar la selección previa multiplicación de semillas (método Descendiente de 

semilla única o SSD). 

Otro método ampliamente usado para mejorar una variedad de arveja, es la retrocruza para 

introducir un solo carácter deseado, como resistencia a enfermedades o variables de calidad 

desde materiales menos adaptados a materiales élite.  
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Existe también, una larga historia de inducción de mutaciones con agentes mutagénicos 

químicos o radioactivos para producir nuevas variedades ampliando la variabilidad existente 

(Burstin et al., 2018, Marsy et al., 2019) aunque la radiación ionizante y la mayoría de los 

preparados químicos usados no están permitidos en la Agricultura Ecológica (Messmer et al., 

2015) y debe analizarse su aceptación en los mercados objetivo antes de considerar su 

utilización. 

Los productos finales son líneas puras, aunque en arveja verde pueden ser mezcla de dos 

isolíneas (verde y amarilla) ya que el producto final se cosecha a estado inmaduro (cuando el 

color del cotiledón aún no es evidente) y por lo tanto no se hace purificación. 

Sin embargo, antes de poder elegir la metodología a aplicar, es necesario definir claramente 

los objetivos que se desean alcanzar con el programa de mejoramiento. Según Brown y 

Caligari (2008) el mejorador deberá preguntarse primero qué caracteres de calidad pueden 

ser de mayor importancia cuando los nuevos lanzamientos se encuentran en una etapa 

comercial y para qué tipo de sistema agrícola se desarrollará el cultivar, antes de poder definir 

qué tipo de cultivar se debe desarrollar.  

Los objetivos generales de los mejoradores siempre serán el rendimiento, la calidad y la 

consistencia, así como resistencias al estrés biótico y abiótico. El aumento de rendimiento en 

el cultivo comercial de arvejas verdes frescas implica maximizar la proporción de embriones 

en desarrollo del tamaño deseado en la etapa correcta de desarrollo. Esto se ha abordado 

mediante una serie de estrategias que incluyen la selección de un alto número de flores por 

nudo (Gritton, 1986; Sanwal et al., 2016; Devi et al., 2018) para lograr un mayor número de 

vainas por planta como una metodología más útil que aumentar número de granos por vaina.  

Otro aspecto importante es la eficacia en la cosecha del producto, minimizando los costos y 

las pérdidas. Con el avance en la tecnología aplicada al cultivo en las últimas décadas se 

produjeron importantes cambios en el ideotipo de planta que se pretende conseguir mediante 

mejoramiento vegetal. Por ejemplo, con la mecanización de la cosecha ha habido una 

marcada reducción en la altura de planta hasta valores cercanos al metro para arvejas rugosas 

e incluso menores para las lisas (Singh G et al., 2003) y se ha buscado una mayor uniformidad 

de la etapa de desarrollo de la semilla o las vainas. 

Los rasgos de calidad y los cambios posteriores a la cosecha representan la categoría final 

de desafíos para los mejoradores (Ambrose, 2008). Una forma de abordar esta problemática 

es aumentar los parámetros de calidad del producto que llega al consumidor. Hay dos tipos 

principales de calidad de uso final: 
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• Organoléptico: aceptación del consumidor o preferencia de sabor, tamaño, textura y color.  

• Químico: donde la calidad se determina mediante análisis químicos del producto cosechado.  

Sin embargo, la mejora de la calidad en arveja enfrenta el desafío adicional de que en la 

mayoría de las etapas de un esquema de mejoramiento solo hay cantidades limitadas de 

material disponible para realizar pruebas, además de la complicación adicional en el caso de 

las arvejas de tipo rugoso, de que muchas de las pruebas de calidad disponibles son 

destructivas o requieren de la cosecha en etapas de inmadurez de los granos que se necesitan 

para producir la próxima generación para la selección. 

La calidad del grano para consumo fresco depende en una gran medida del grado de madurez 

al momento de la cosecha ya que, si se ha iniciado el proceso de llenado, la misma disminuye 

(Drijfhout 1972). Los parámetros más importantes en este sentido son el calibre del grano, el 

color y el sabor dulce. 

La variabilidad genética presente en las colecciones de trabajo del género Pisum es amplia y 

ha sido estudiada y descripta por numerosos autores a lo largo del tiempo (Blixt, 1974; Hoey 

et al., 1996; Ramesh y Tewatia, 2002; Kumar y Jain, 2003; Sharma et al., 2003; Singh G et 

al., 2003; Singh M et al., 2003 entre otros). Es el requisito previo de cualquier programa de 

mejoramiento efectivo, y en caso de no estar presente, la variabilidad genética se crea 

utilizando diferentes técnicas. Sin embargo, es inútil proceder a la variabilidad artificial si existe 

naturalmente en la población (Ramesh y Tewatia, 2002; Chaudhary y Sharma, 2003; Kumar 

et al., 2003; Sharma et al., 2003; Kumar AVR y Sharma, 2006). En arveja hay importantes 

colecciones de diversidad genética con más de 98.000 accesiones en bancos de 

germoplasma nacionales en al menos 15 países, con muchas otras colecciones más 

pequeñas en todo el mundo (Coyne et al., 2011; Smýkal et al., 2011; Smýkal et al., 2012). El 

estrechamiento de la base genética asociado con la mejora no ha sido tan grave en este 

cultivo como en algunos otros, al considerar colectivamente todos los materiales 

resguardados en las colecciones de trabajo de todos los programas de mejoramiento, se ha 

retenido mucha diversidad (Tar'an et al. 2005; Smýkal et al. 2011). Sin embargo, los alelos 

críticos para diferentes usos finales y ambientes de cultivo como pueden ser af, st, y r se han 

mantenido en sus respectivos programas de mejoramiento (Holdsworth et al.2017) y la 

diversidad genética dentro de los programas de mejoramiento individuales puede ser 

restrictivamente estrecha (Baranger et al. 2004; Jha et al. 2013) por no estar presentes en 

ellos alelos novedosos y favorables presentes en germoplasma silvestre (Hance et al. 2004). 

Para poder utilizar toda esta variabilidad existente, es fundamental caracterizarla en función 

de los rasgos cualitativos y cuantitativos de interés y determinar las correlaciones entre ellos. 
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Tradicionalmente, la diversidad de germoplasma ha sido evaluada por descriptores 

morfológicos, que siguen siendo el único tipo de marcador legítimo aceptado por la Unión 

Internacional para la Protección de Nuevas Variedades de Plantas (UPOV), principalmente 

aquellos relacionados con la morfología de vainas (largo, ancho, color, forma, etc.); hojas 

(presencia de zarcillos, número y forma de folíolos, tipo de borde), estípulas y tallos entre 

otros. Aunque los caracteres morfológicos representan la acción de numerosos genes y, por 

lo tanto, contienen un alto valor de información, pueden ser poco confiables debido a la fuerte 

influencia ambiental cuando presentan baja heredabilidad. En contraste, los marcadores 

moleculares representan con precisión la variación genética subyacente y ahora dominan la 

diversidad genética. Actualmente, para cultivos autógamos, se recopilan datos de varias 

fuentes tales como observaciones de experimentos de campo, marcadores moleculares y 

pruebas de calidad en laboratorios. 

En este sentido, se han publicado varios estudios que utilizan descriptores morfológicos y 

rasgos agronómicos (Singh y Singh, 2005, Sardana, 2007, Nisar et al., 2008, Smýkal et al., 

2008, Esposito et al., 2009, Ghobary, 2010, Singh et al., 2011, Fikresilassie, 2012, Kosev y 

Mikić, 2012, Tiwari y Lavanya, 2012, Govardhan et al., 2013, Smýkal et al., 2013, Afreen et al. 

2017, Bashir et al., 2017) encontrándose que varias variables estaban fuertemente 

correlacionados, y como resultado, un número más reducido de ellas era suficiente para 

evaluar la diversidad morfológica. En cuanto a marcadores moleculares también son 

numerosos los trabajos que describen la diversidad genética presente en arveja, por ejemplo, 

Espósito et al. (2007) utilizando SRAP; Sarıkamış et al. (2010), Mishra et al. (2012), Xu et al. 

(2012), Jain et al. (2014), Nisar (2017) y Sharma (2017) utilizando EST-SSR y Gangadhar y 

Mishra (2016) utilizando EST-SSR, SSR, RAPD, e ISSR. 

Una vez establecidos los objetivos del programa y evaluada la variabilidad existente, surge el 

interrogante ¿qué padres darán la mejor progenie para una mayor eficiencia en la selección 

de cultivares para la explotación comercial? Las decisiones erróneas en la selección de los 

padres tendrán consecuencias importantes para el éxito del programa de mejoramiento. 

Según Brown y Caligari (2008), en un contexto comercial directo y para un objetivo a corto 

plazo, una estrategia simple y efectiva es cruzar a los mejores padres fenotípica y 

genéticamente y seleccionar entre su progenie. Dicha estrategia se denomina “obtención de 

líneas de segundo ciclo” y se basa en que el material de partida así obtenido presenta una 

alta frecuencia de alelos favorables y por lo tanto es más factible derivar a partir de él 

materiales comerciales. En este caso, el alto rendimiento, así como la amplia adaptabilidad y 
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estabilidad de cada genotipo han sido las características principales que se tienen en cuenta 

para la elección de parentales (Bertan et al. 2007). 

Otra estrategia consiste en combinar progenitores con características complementarias. Por 

ejemplo, utilizar como parentales una línea de baja calidad y alto rendimiento con una línea 

de alta calidad, pero bajo rendimiento lo cual, en teoría, podría permitir la selección de un 

recombinante de alta calidad y alto rendimiento.  

Una posibilidad adicional es evaluar qué tan diversos son los genotipos a nivel fenotípico y de 

ADN y, por lo tanto, evaluar su nivel de diferencia (distancia genética) para usar como padres 

aquellos más divergentes. Analizar la diversidad genética entre los posibles parentales juega 

un papel importante en el fitomejoramiento porque los híbridos entre líneas de origen diverso 

generalmente muestran una heterosis mayor que aquellas estrechamente relacionadas 

(Singh, 1986) y posibilitan obtener la recombinación deseable en las generaciones 

segregantes (Uddin y Choudhury, 1994). La selección de padres basada en la divergencia 

genética ha tenido éxito en varios cultivos como por ejemplo lino (Ashana y Pandey, 1980), té 

(Yao et al. 2008) y festuca alta (Amini et al. 2011) aunque se ha demostrado en varias 

oportunidades que los cruzamientos que involucran a padres que pertenecen a grupos de 

divergencia media también pueden exhibir heterosis significativa y positiva en arveja seca 

(Espósito et al. 2014) y en arveja fresca (Saha et al. 2016). 

El método más simple para seleccionar individuos superiores como progenitores a hibridar es 

elegirlos en función de su propia performance, siendo este el procedimiento más eficiente que 

cualquier otro para caracteres altamente heredables (Falconer, 1989). Sin embargo, la 

eficiencia de la selección fenotípica en la discriminación entre individuos superiores disminuye 

a medida que disminuye la heredabilidad, y se vuelve muy ineficiente para variables con 

valores bajos de heredabilidad (Hesse, 1975; Hansche, 1983; Falconer, 1989). 

Otros procedimientos de selección de parentales son los basados en pruebas de progenie 

(Pepper y Namkoong, 1978; Cotterill y James, 1984), en estimaciones de aptitud combinatoria 

(Gordon, 1980; Cox y Frey, 1984; Fasahat et al. 2016), y en la predicción directa de los valores 

genotípicos (Henderson, 1975, 1984; White y Hodge, 1989; Ye et al., 2004). Son metodologías 

más confiables que la selección basada únicamente en el fenotipo, y especialmente 

adecuados para clasificar a los individuos superiores por caracteres con baja heredabilidad 

(Falconer, 1989). 

Según Bauer y Léon (2018) el uso de valores genotípicos en la selección de parentales es 

superior a las estrategias de selección convencionales, donde la selección a menudo se basa 

en varias variables que están correlacionados entre sí, analizando cada variable 



Introducción 

30 
 

individualmente lo cual puede producir un sesgo, especialmente si la selección se basa en 

niveles de corte independientes. Por ejemplo: después de la selección de líneas basadas en 

una variable, las líneas que quedan por considerar para una segunda variable no representan 

una muestra aleatoria de toda la población parental (Pollak et al. 1984; Im et al. 1989). 

Según Cerón-Rojas y Sahagún-Castellanos (2005), la selección de genotipos basada en la 

evaluación simultánea de dos o más caracteres se ha hecho, principalmente, de acuerdo con 

el índice de selección desarrollado por Smith en 1936 como una combinación lineal de los 

valores fenotípicos de los caracteres de interés, aunque sus requerimientos incluyen la 

asignación, frecuentemente subjetiva, de los pesos económicos de los valores genotípicos de 

los caracteres involucrados en la selección. 

Piepho y Möhring (2006) y Piepho et al. (2008) recomendaron para la selección de parentales 

en cultivos anuales, el uso de valores genotípicos estimados como la mejor predicción lineal 

no sesgada usando el método de máxima verosimilitud restringida REML/ BLUP (por su sigla 

en inglés) de múltiples caracteres en la construcción de los índices de selección propuestos 

por Smith (1936) y Hazel (1943), ya que estos permiten tener en cuenta la relación genética 

entre las líneas como un factor aleatorio en el modelo estadístico. 

Sin embargo, para el mejoramiento de autógamas, el coeficiente de consanguinidad 

ampliamente utilizado en el mejoramiento animal tiene una aplicación muy limitada 

especialmente cuando la información de pedigrí no está completa. En este sentido, Bauer et 

al. (2006) compararon tres estrategias de selección basadas en BLUP que incluían efectos 

ambientales, efectos ambientales y datos genealógicos y efectos ambientales y similitudes 

genéticas con la selección comúnmente utilizada por medias ajustadas y encontraron una 

estrecha asociación entre el coeficiente de consanguinidad y las similitudes genéticas y 

llegaron a la conclusión que en la predicción de los valores genotípicos BLUP de los cultivos 

autógamos, la sustitución de la matriz de parentesco basada en el coeficiente de 

consanguinidad con una matriz que contiene similitudes genéticas basada en marcadores 

moleculares podría ser una alternativa útil en situaciones donde faltan datos de pedigrí y / o 

la intensidad de selección es alta. Esta misma conclusión fue propuesta para triticale por Tams 

et al. (2005). 
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HIPÓTESIS Y PREDICCIONES 

El valor genotípico y la distancia genética son indicadores de utilidad para la selección de 

líneas puras de arveja a usar como progenitores en hibridaciones orientadas a generar 

variabilidad inicial en programas de mejoramiento. 

 

 

 

OBJETIVO GENERAL: 

 Generar nuevas variedades que demuestren buenos rendimientos y calidad en nuestras 

condiciones agroecológicas que sean superadoras de las variedades que actualmente 

dispone el productor. 
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OBJETIVOS ESPECÍFICOS 

 Caracterizar fenotípicamente el germoplasma presente en la colección activa de arveja 

“tipo rugoso” de la Cátedra de Mejoramiento Vegetal y Producción de Semillas tanto 

para caracteres productivos como de calidad en función del uso final del producto. 

 Calcular los componentes de variancia, coeficientes de variabilidad genotípica (CVG), 

fenotípica (CVF) y ambiental (CVE) y la heredabilidad en sentido amplio para valorar 

la posibilidad de obtener respuesta a la selección en las distintas variables. 

 Estudiar la presencia de interacción genotipo x ambiente (IGA) y determinar la calidad 

de los distintos entornos de prueba generados. 

 Calcular los méritos genéticos de cada genotipo para cada variable por medio del mejor 

predictor lineal insesgado (BLUP) 

 Estudiar las correlaciones fenotípicas y genotípicas entre variables mediante los 

correspondientes coeficientes de correlación y mediante el análisis gráfico de los 

biplots generados en el Análisis de Componentes Principales. 

 Comparar las metodologías de Análisis de Conglomerados en base a la distancia 

Euclidea y de Árboles de Clasificación para conformar grupos de variedades con 

características homogéneas que presenten utilidad en un programa de mejoramiento. 

 Caracterizar molecularmente el germoplasma presente en la misma colección activa 

mediante marcadores SRAP y SSR. 

 Aplicar la metodología de Análisis de Agrupamiento y de Escalamiento 

multidimensional en base a la distancia de Roger Modificada. 

 Proponer variedades para actuar como progenitores en hibridaciones tendientes a 

formar materiales de partida en programas de mejoramiento mediante la determinación 

de sus valores genotípicos y diferentes índices de similitud y distancia genética 
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CAPÍTULO 1:  

 

Evaluación de la variabilidad existente en materiales de arveja tipo rugoso y 

determinación de sus valores genotípicos 
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1. OBJETIVOS ESPECÍFICOS 

 Caracterizar fenotípicamente el germoplasma presente en la colección activa de arveja 

“tipo rugoso” de la Cátedra de Mejoramiento Vegetal y Producción de Semillas tanto 

para caracteres productivos como de calidad en función del uso final del producto. 

 Calcular los componentes de variancia, coeficientes de variabilidad genotípica (CVG), 

fenotípica (CVF) y ambiental (CVE) y la heredabilidad en sentido amplio para valorar 

la posibilidad de obtener respuesta a la selección en las distintas variables. 

 Estudiar la presencia de interacción genotipo x ambiente (IGA) y determinar la calidad 

de los distintos entornos de prueba generados. 

 Calcular los méritos genéticos de cada genotipo para cada variable por medio del 

mejor predictor lineal insesgado (BLUP) 

 Estudiar las correlaciones fenotípicas y genotípicas entre variables mediante los 

correspondientes coeficientes de correlación y mediante el análisis gráfico de los 

biplots generados en el Análisis de Componentes Principales. 

 Comparar las metodologías de Análisis de Conglomerados en base a la distancia 

Euclidea y de Árboles de Clasificación para conformar grupos de variedades con 

características homogéneas que presenten utilidad en un programa de mejoramiento. 

 Caracterizar molecularmente el germoplasma presente en la misma colección activa 

mediante marcadores SRAP y SSR. 

 Aplicar la metodología de Análisis de Agrupamiento y de Escalamiento 

multidimensional en base a la distancia de Roger Modificada. 
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2. MATERIALES Y MÉTODOS 

2.1 Material vegetal 

Se analizaron 24 variedades de arveja tipo rugoso (Tabla 1.1), que fueron implantados en el 

Campo Experimental de la Facultad de Ciencias Agrarias de la UNR sito en Zavalla (33° S y 

60° 53´O) y fueron evaluados durante los años 2015 y 2016. 

Tabla 1.1: Listado de materiales utilizados 

Nombre común País de origen Procedencia 

Accord USA USDA 635187+ 

American Wonder Inglaterra JIC 318* 

Avon Francia JIC 1414 

Bolero USA USDA 635202 

Cuarentona Argentina USDA 162692 

Dante USA USDA 595591 

Duke of Albany Inglaterra JIC 313 

Early Perfection 1322 USA JIC 520 

Early Sweet USA USDA 635190 

Eaton Inglaterra JIC 1767 

Filigreen - af Alemania JIC 1772 

Granada USA USDA 595579 

Green Sugar USA USDA 642175 

Gypsy USA USDA 595575 

Leo USA USDA 595573 

Multiviral resistent USA JIC 2619 

Panga Zambia JIC 2310 

Rapid Hungría JIC 622 

Rois des Conserves Francia JIC 350 

Superscout USA USDA 601010 

Suttons Early Giant Inglaterra JIC 300 

Telephone Gold Straw Inglaterra JIC 1720 

Trianon Francia JIC 1214 

Withan Wonder Suecia JIC 31 

*JI: John Innes Centre, Norwich, UK.  

+USDA: Plant Germplasm Introduction and Testing, USA.  
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2.2 Caracterización morfológica y agronómica 

2.2.1 Ambientes de evaluación y diseño experimental 

El diseño experimental utilizado fue en parcelas subdivididas en bloque completos al azar, 

con dos repeticiones bajo sistema de riego por goteo y dos repeticiones en secano y 

evaluados durante los años 2015 y 2016. Las parcelas experimentales se sembraron en 

surcos espaciados a 70 cm, con 2 m de largo y una densidad estimada de 50 plantas por 

parcela.  

La preparación de la cama de siembra se realizó con labranza convencional y la semilla fue 

curada, previamente a la siembra, con un preparado a base de los principios activos 

Fludioxonil y Metalaxil-M (marca comercial MAXIM ® XL del grupo Syngenta).  

El control de malezas se realizó mediante la aplicación de 3-(3,4-diclorofenil)-1-metoxi-1-metil-

urea (nombre comercial LINURON 48% SC) al momento de la siembra y una aplicación de 

Imazetapir 10,59 % (marca comercial PIVOT® H de Basf) durante el período desde cuarta 

hoja verdadera y previo a floración.  

El control de plagas como chinche verde (Nezara viridula) y pulgones de la arveja 

(Acyrthosiphon pisum) y verde del duraznero (Myzus persicae) se realizó mediante la 

aplicación de Imidacloprid (marca comercial CONFIDOR® 70 WG de Bayer). 

 

Gráfico 1.1: Distribución comparativa de precipitaciones durante 2015 y 2016 

 

Se registraron durante el año 2015 un total de lluvias un 30.7% superior al año 2016, con 

precipitaciones acumuladas durante el período de cultivo (junio a noviembre) de 472 mm en 

comparación a los 131.9 mm acumulados en 2016. Este hecho ocasionó que la 

disponibilidad hídrica durante el primer año de ensayo fuera excesiva, requiriéndose la 

implementación de riego por goteo sólo al momento de la siembra y posteriormente durante 
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el mes de septiembre, al momento de inicio de floración. Durante el año 2016, el riego por 

goteo se implementó en el ensayo correspondiente en el período de junio a octubre. 

 

Tabla 1.2: Características climáticas del año 2015 

MES T. MEDIA T. MÁX T. MÍN VIENTO 
PRESIÓN 

MEDIA 
LLUVIA 

Enero 25.3 °C 34.9 °C 14.6 °C 5.4 km/h 1010.3 hPa 316 mm 

Febrero 24.7 °C 32.3 °C 15.5 °C 5.9 km/h 1010.8 hPa 108.2 mm 

Marzo 23.3 °C 32.4 °C 13.1 °C 4.2 km/h 1012.8 hPa 205.4 mm 

Abril 21.2 °C 29.9 °C 12.2 °C 4.6 km/h 1013.8 hPa 74.4 mm 

Mayo 17.3 °C 27.1 °C 7.6 °C 4.3 km/h 1015.7 hPa 79.2 mm 

Junio 14.1 °C 27.7 °C 2.8 °C 4.9 km/h 1016.2 hPa 13.6 mm 

Julio 12.9 °C 27.7 °C 2.4 °C 5.1 km/h 1016.2 hPa 41 mm 

Agosto 15.5 °C 28.6 °C 6.1 °C 7 km/h 1012.6 hPa 166 mm 

Septiembre 15.6 °C 26.3 °C 5.1 °C 6.9 km/h 1014.3 hPa 36.6 mm 

Octubre 17.2 °C 30 °C 6.7 °C 7.7 km/h 1015.3 hPa 65.6 mm 

Noviembre 21.2 °C 30.6 °C 11.7 °C 6.3 km/h 1010.9 hPa 149.2 mm 

Diciembre 25.2 °C 33.8 °C 17.1 °C 5.5 km/h 1008.3 hPa 142.4 mm 

 

Tabla 1.3: Características climáticas del año 2016 

MES T. MEDIA T. MÁX T. MÍN VIENTO 
PRESIÓN 

MEDIA 
LLUVIA 

Enero 26.8 °C 34.9 °C 19.1 °C 5.8 km/h 1009.5 hPa 103.2 mm 

Febrero 26.9 °C 33.7 °C 20.2 °C 4.5 km/h 1009.9 hPa 91.6 mm 

Marzo 20.5 °C 33.5 °C 11.8 °C 2.3 km/h 1013.8 hPa 13.2 mm 

Abril 17.7 °C 33.6 °C 9.9 °C 3.5 km/h 1010.9 hPa 109.6 mm 

Mayo 11.9 °C 18.6 °C 6 °C 2.2 km/h 1019.8 hPa 7.6 mm 

Junio 9.7 °C 19.2 °C 2.5 °C 1.7 km/h 1020.6 hPa 16.2 mm 

Julio 11.6 °C 14.7 °C 5.1 °C 0.3 km/h 1018.9 hPa 0.025 mm 

Agosto 15 °C 19.4 °C 6.7 °C 5.7 km/h 1023.2 hPa 0 mm 

Septiembre 14.5 °C 22 °C 8 °C 13.7 km/h 1020.6 hPa 24.8 mm 

Octubre 17.9 °C 29.8 °C 6.8 °C 3.3 km/h 1011.3 hPa 10.4 mm 

Noviembre 20.5°C 28°C 13.7°C 12.3km/h 1013.7hPa 80.51 mm 

Diciembre 24.2°C 31.9°C 17.5°C 12km/h 1009.9hPa 137.92 mm 
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2.2.2 Caracteres morfo agronómicos 

 Rendimiento total de granos en g (RE): medido como la suma del peso de granos 

cosechados durante tres cosechas, recolectando en cada una de ellas las vainas en 

el punto óptimo de madurez, cuando el grano alcanza su máximo tamaño y presenta 

un contenido promedio de humedad de 72 a 74% pero antes que se produzca la etapa 

de acumulación de almidón y proteínas (las vainas se muestran abultadas y llenas, 

pero de color verde intenso). 

 Número total de granos producidos por parcela (NG) 

 Peso total de vainas en g (PV) 

 Número de vainas totales por parcela (NV) 

 Número de granos por vaina (NG/V) 

 Calibre promedio de grano en mm (C) 

 Forma del grano (FG): relación entre el diámetro mayor y el menor del grano, indicando 

valores cercanos a 1 una forma esférica 

 Largo de vaina en cm (LV) 

 Ancho de vaina en cm (AV) 

 Índice de cosecha (ICOS): calculado como la razón entre el peso total de granos y el 

peso total de vainas enteras 

 Altura promedio de planta en cm (ALT) 

 Días a primera cosecha (DPC), desde el momento de la siembra hasta el momento de 

la primera cosecha  

 Días entre la primera y segunda cosecha (DPSC): contando la cantidad de días entre 

ambas cosechas 

 Porcentaje del rendimiento total producido en la primera cosecha (%REPC) 

 

2.2.3 Caracteres de calidad de grano 

Del total de granos cosechados en cada parcela experimental se reservó una muestra de 

300g, que fueron escaldadas en agua hirviendo durante 90 segundos y congeladas en freezer 

de -18° para posteriormente realizar las siguientes determinaciones: 

2.2.3.1 Sólidos Solubles Totales (SST) 

Se determinó sobre gotas tomadas del jugo de la arveja, midiendo por lectura directa en el 

refractómetro con escala entre 0 y 30°Bx (Bernal, 1993). Se utilizó un refractómetro marca 

Green Tech y se realizaron 3 lecturas por parcela experimental. 
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2.2.3.2 Acidez Titulable (AcT) 

Se utilizó el protocolo descripto por la A.O.A.C. (2000) método 942.15, determinando la acidez 

titulable como porcentaje de ácido málico. 

A 25 g del producto molido en un vaso de precipitado se añadieron 500 ml de agua destilada. 

La mezcla se filtró mediante papel de filtro. Del filtrado se tomaron 100 ml (correspondiendo a 

5 g de la muestra original) y adicionándose 5 gotas de fenolftaleína al 1% como indicador para 

realizar, mediante titulación con una solución de hidróxido de sodio 0.1 N valorada, la 

determinación de la acidez titulable. 

Titulación: Se adicionó gota por gota la solución de hidróxido de sodio y girando lentamente 

el matraz Erlenmeyer con la muestra. Cuando se produjo el viraje hacia el color rosa se 

detiene la incorporación del hidróxido de sodio 0.1N y se continuó con la agitación del frasco 

durante 15 segundos hasta que el color sea permanente. .  

La acidez titulable se calculó como peso en gramos del ácido ascórbico por cada 100 g de 

jugo de arveja, mediante la siguiente ecuación:  

 

 

Dónde: AcT = Acidez Total; VNaOH = Volumen (mL) NaOH utilizado; NNaOH= Normalidad 

(0,1 meq/mL); Peq/g= El peso equivalente del ácido mayoritario en la hortaliza 

(0.006704g/meq para el ácido málico); W = peso en gramos de la muestra titulada.  

2.2.3.3 Índice de madurez (IM) 

Se calculó como la relación entre el contenido de solidos solubles totales y la acidez total 

(Villalba et al., 2006).  

 

 

2.2.3.4 Potencial de hidrógeno (pH) 

A 10 mililitros de jugo de arveja de cada material, se le midió en forma directa el pH a 

temperatura ambiente con un potenciómetro (Hanna Instrument, Modelo Checker) A.O.A.C. 

(2000) método 981.12.  

AcT = (100 x VNaOH x NNaOH x Peq/p) / W 

IM = SST / AcT 
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2.2.3.5 Contenido de vitamina C (VitC) 

El contenido de vitamina C se calculó por yodometría según la metodología propuesta por 

Ciancaglini et al. (2001) como contenido de ácido ascórbico, utilizando como agente oxidante 

una disolución de yodo 24,1 mM y como indicador una disolución de almidón 1% (w/v) recién 

preparada. La muestra a titular se preparó mezclando 25 g arvejas molidas en un vaso de 

precipitado con 500 ml de agua destilada. La mezcla se filtró a través de papel de filtro. Del 

filtrado se tomaron 25 ml y se le añadieron 0,25 ml de HCl (15% v/v) y 0,25 ml de almidón (1% 

w/v) que actúa como indicador. 

Titulación: Se adicionó gota por gota la solución de yodo 24,1 nM, al mismo tiempo que se 

agita lentamente el matraz Erlenmeyer con la muestra. Cuando el color vira hacia el azul 

intenso se detiene el proceso, pero continuando con la agitación durante 15 segundos hasta 

obtener una coloración permanente. En caso contrario, se adiciona cada vez una gota extra 

de yodo 24,1 nM. Si el color permanece, se da por terminada la titulación. 

La cantidad de vitamina C en la muestra se calculó en mg/100g utilizando la siguiente fórmula: 

mg

100g
= 0,424 × 

Volumen yodo consumido

volumen de la muestra
×  2000 

Donde: 

El volumen de yodo consumido es el volumen añadido al Erlenmeyer desde la bureta al titular 

la muestra de arvejas. 

El volumen de la muestra es el volumen de filtrado puesto en el Erlenmeyer con una 

concentración de vitamina C desconocida. 

2.2.3.6 Color 

Todos los parámetros de color utilizados como indicadores de calidad, según fuera propuesto 

por Nleya et al. (2014), fueron medidos sobre imágenes digitales de 600 dpi tomadas con un 

escáner Samsung CLX 3300 en muestras de 50 granos de arveja por cada parcela 

experimental, utilizando para ello el software Tomato Analyzer (TA) (Rodríguez et al. 2010). 

Los parámetros calculados fueron: 

 2.2.3.6.1 Índice colorimétrico (IC) 

El índice de color fue obtenido por la expresión propuesta por Jiménez-Cuesta et al. (1981) 

para colores en el espectro del verde:  
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Donde L, a, y b son los parámetros del sistema color CIELAB. El parámetro L proporciona un 

valor de la Luminancia o brillo de la muestra. El parámetro a indica la zona de variación entre 

el rojo y el verde del espectro. El parámetro b se refiere a la zona de variación entre el amarillo 

y el azul del espectro (Figura 1.1).  

 

Figura 1.1: Modelo CIElab de determinación del color 

 

El IC por sus características de variación puede utilizarse como variable de control de la 

calidad organoléptica de alimentos:  

  Si IC* es negativo (-40 a -20), su valor relaciona los colores que van desde el azul-

violeta al verde profundo.  

  Si IC* es negativo (-20 a -2), su valor relaciona los colores que van del verde profundo 

al verde amarillento.  

  Si IC* está entre -2 a +2, representa el amarillo verdoso.  

  Si IC* es positivo (+2 a +20), se relaciona con los colores que van desde el amarillo 

pálido al naranja intenso.  

  Si IC* es positivo (+20 a +40), se relaciona con los colores que van desde el naranja 

intenso al rojo profundo. 

2.2.3.6.2 Atributos de color del sistema Munsell 

Se evaluaron los atributos de tono (HUE), valor (L) y croma (CRO) o saturación del sistema 

Munsell (Figura 1.2) 

IC = (1.000 x a) / (L x b) 
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Figura 1.2: Atributos de color del sistema Munsell 

 

calculados como: 

Tono (HUE) = arctan(b/a) 

Croma (CRO) = (a2 + b2)1/2 

El ángulo HUE define cada color puro y sus mezclas en un continuo que va desde 0º a 359º 

(Figura 1.3): 

 

Figura 1.3: Valores de HUE (en grados) y sus correspondientes colores 

 

 

2.2.3.7 Contenido de clorofilas 

Para la determinación del contenido de clorofilas totales de la biomasa se utilizó el método 

espectrofotométrico propuesto por Hansmann (1973). 

La muestra (2 g) se trituró y suspendió en un volumen determinado (10 ml) de acetona-agua 

al 90% (v/v) como disolvente extractor de los pigmentos. Se agitó y se dejó reposar en la 

oscuridad a 4 ºC durante 24 h. Después de este periodo se llevó a temperatura ambiente, se 

repuso el disolvente evaporado y se centrifugó a 2700xg durante 5 minutos. Se midió la 

densidad óptica del sobrenadante a 665, 645 y 630 nm, comprobando la ausencia de turbidez 

y partículas en suspensión, con un espectrofotómetro marca Perkin Elmer Lambda Bio+. 

Como blanco se utilizó el propio disolvente. 
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Cálculos: 

Para la cuantificación se utilizó la ecuación propuesta por Parsons y Strickland (1963): 

 

 

 

 

Donde Ca y Cb son las concentraciones de clorofila a y b respectivamente, y D.O. es la 

densidad óptica medida. 

 

2.3 Análisis estadístico 

2.3.1 Análisis de Variancia 

Se comprobó el supuesto de distribución normal por medio de la prueba de Shapiro-Wilk 

(Shapiro y Wilk, 1965) para cada variable utilizando el programa InfoStat (Di Rienzo et al. 

2015), comprobándose que todas ellas cumplen con dicho supuesto. El Análisis de la 

Variancia se realizó mediante un diseño de parcelas subdivididas en bloques completos al 

azar, asignándose a la parcela principal el año de evaluación, a la subparcela el nivel de riego 

y a la sub-subparcela el efecto de la variedad según el modelo estadístico: 

 

 

 

variando: i=1 a 2 j=1 a 2 k=1 a 2 h=1 a 24 

Donde μ es la media general del experimento, τi representa el efecto de la i-ésima repetición; 

βj representa el efecto del j-ésimo año; (τβ)ij representa los efectos de la interacción repetición 

– año (Error a); γk representa los efectos del k-ésimo riego; (βγ)ik representa los efectos de la 

interacción año – riego; (τβγ)ijk representa los efectos de la interacción riego – año – repetición 

(Error b); δh representa los efectos de la h-ésima variedad; (βδ)jh representa los efectos de la 

interacción año – variedad; (γδ)kh representa los efectos de la interacción variedad – riego; 

(βγδ)jkh representa los efectos de la interacción año – variedad – riego; y εijkh representa el 

error experimental (Error c). Los componentes de variancia (Tabla 1.4) se calcularon según la 

metodología propuesta por Li y Klotz (1978): 

Ca (mgAl-1) = 11,6 x D.O. 665 - 1,31 x D.O. 645 - 0,14 x D.O. 630 

Cb (mgAl-1) = 20,7 x D.O. 645 - 4,34 x D.O. 665 - 4,42 x D.O. 630 

yijkh=μ+τi+βj+(τβ)ij+γk+(βγ)ik+(τβγ)ijk+δh+(βδ)jh+(γδ)ih+(βγδ)jkh+εijkh 
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Tabla 1.4: Componentes de variancias 

Fuente de Variación  CM Componentes de Variancia  

Repetición CM1 σ
2 

+ hσ
2

θ + khσ
2

γ + jkhiσ
2

iep  

Año  CM2 σ
2 

+ hσ
2

θ + khσ
2

γ + iσ
2

ARV + ikσ
2

AV + ihσ
2

AR + ikhσ
2

A  

Error (a) CM3 σ
2 

+ hσ
2

θ + khσ
2

γ  

Riego  CM4 σ
2 

+ hσ
2

θ + iσ
2

ARV + ijσ
2

RV + ihσ
2

AR + ijhσ
2

R  

AñoxRiego  CM5 σ
2 

+ hσ
2

θ + iσ
2

ARV + ihσ
2

AR  

Error (b) CM6 σ
2 

+ hσ
2

θ  

Variedad  CM7 σ
2 

+ iσ
2

ARV + ijσ
2

RV + ikσ
2

AV + ijkσ
2

V  

AñoxVariedad  CM8 σ
2 

+ iσ
2

ARV + ikσ
2

AV  

RiegoxVariedad  CM9 σ
2 

+ iσ
2

ARV + ijσ
2

RV  

AñoxRiegoxVariedad  CM10 σ
2 

+ iσ
2

ARV  

Error (c) CM11 σ
2 

 

 

Donde: 

σ𝑓
2 =  σ𝑔

2 +  σ𝑔𝑥𝑒
2 + σ𝑒

2 

σ𝑔
2 = σ𝑉

2 =
𝐶𝑀7 − 𝐶𝑀8 − 𝐶𝑀9 + 𝐶𝑀10

8
 

σ𝐴𝑉
2 =

𝐶𝑀8 − 𝐶𝑀10

4
 

σ𝑅𝑉
2 =

𝐶𝑀9 − 𝐶𝑀10

4
 

σ𝐴𝑅𝑉
2 =

𝐶𝑀10 − 𝐶𝑀11

2
 

σ𝑒
2 = 𝐶𝑀11 

Con estos datos se calcularon los coeficientes de variabilidad genotípica (CVG), fenotípica 

(CVF) y ambiental (CVE) expresados como porcentajes de la media según (Burton, 1952):  

𝐶𝑉𝐺 =
√𝜎2g

𝑋̅
 100 
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𝐶𝑉𝐹 =
√𝜎2f

𝑋̅
 100 

𝐶𝑉𝐸 =
√𝜎2amb

𝑋̅
 100 

siendo 𝑋̅ la media genera del ensayo 

La heredabilidad en sentido amplio (h2) fue calculada como: 

ℎ2 =
𝜎2g

𝜎2f
100 

 

2.3.2 Estudio de la Interacción Genotipo por ambiente (IGA) en la evaluación de la 

variabilidad 

Para aquellas variables que mostraron IGA significativa se realizó un estudio de GGE-biplot 

según la metodología propuesta por Yan et al., (2000) y Yan (2001) utilizando el programa 

GEA-R (Pacheco et al., 2016a). Se consideró cada combinación año-riego como un ambiente 

distinto, obteniéndose así 4 ambientes: ambientes 1 y 3 parcelas sin riego de los años 2015 y 

2016 respectivamente y ambientes 2 y 4 parcelas con riego de dichos años respectivamente. 

Para evaluar las relaciones entre los diferentes ambientes o entornos de prueba se graficaron 

las diferentes variables usando el modelo GGE, sin escalado y SVP = CMP (GH biplot) con 

trazado del vector del ambiente promedio AEA (Yan 2001) que pasa por el centro de origen y 

el ambiente medio. 

 

2.3.3 Análisis de correlaciones 

Los coeficientes de correlación fenotípicos fueron calculados mediante la fórmula de Pearson 

(Conover, 1999) como: 

𝑟𝑗𝑘 =
𝑆𝑗𝑘

√𝑆𝑗 
2𝑆𝑘  

2

=  
(∑ (𝑥𝑖𝑗 − 𝑥̅𝑗)(𝑥𝑖𝑘 − 𝑥̅𝑘)𝑛

𝑖=1 )/(𝑛 − 1)

√((∑ (𝑥𝑖𝑗 − 𝑥̅𝑗)
2𝑛

𝑖=𝑙 ) /(𝑛 − 1) ) ((∑ (𝑥𝑖𝑘 − 𝑥̅𝑘)2𝑛
𝑖=𝑙 )/(𝑛 − 1) )

 

donde 𝑆𝑗𝑘 es la covarianza entre la variable j y la variable k, 𝑆𝑗 
2 y 𝑆𝑘  

2  son las varianzas de las 

variables j y k respectivamente.  

Los coeficientes de correlación genética fueron calculados mediante las ecuaciones de 

Cooper et al. (1996):  
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𝑝
𝑔=

𝜎g(jj´)̅̅ ̅̅ ̅̅ ̅̅ ̅

𝜎g(j)𝜎g(j´)̅̅ ̅̅ ̅̅ ̅̅ ̅̅ ̅̅ ̅̅ ̅

 

Donde 𝜎g(jj´)̅̅ ̅̅ ̅̅ ̅̅  es la media aritmética de todas las covariancias genotípicas de a pares entre 

ambientes y 𝜎g(j)𝜎g(j´)̅̅ ̅̅ ̅̅ ̅̅ ̅̅ ̅̅ ̅̅  es el promedio aritmético. 

 

2.3.4 Valores genotípicos 

Con los datos obtenidos se realizó el cálculo del mérito genético por medio del mejor predictor 

lineal insesgado (BLUP) según el modelo propuesto por Robinson (1991):  

𝑦 = 𝑋𝛽 + 𝑍𝑢 + 𝑒 

donde: 

y es un vector de n variables medidas, 

β es un vector de p parámetros desconocidos de efectos fijos 

X y Z son matrices conocidas 

u y e son vectores de q y n respectivamente variables no observadas de efectos aleatorio de 

manera tal que se cumpla que E(u) = 0, E(e) = 0 y  

𝑉𝑎𝑟 ⌊
𝑢
𝑒 

⌋ =  [
𝐺 0
0 𝑅

] 𝜎2 

siendo G y R matrices definidas y positivas y σ2 es una constante también positiva. 

BLUP es un procedimiento de estimación bajo el enfoque de modelo lineal mixto (Searle et al. 

1992) ya que los genotipos parentales o las líneas endogámicas de élite se tratan como fijos 

y los efectos ambientales y la interacción genotipo-ambiente se tratan de forma aleatoria, el 

modelo mixto se considera el enfoque más apropiado (Balzarini et al. 2002). Se utilizó el 

programa META-R (Multi Environment Trial Analysis with R for Windows.) Version 6.0 

(Alvarado et al., 2016). 

De este modo, la combinación de los valores promedios obtenidos con los valores predichos 

mediante BLUP, son los valores genotípicos. 

VG = m + bi, 

donde m es la media general del estudio y bi es el valor predicho del genotipo i. 

Para obtener una mayor precisión en el análisis de los datos, los siguientes análisis 

estadísticos se realizaron tanto con los datos fenotípicos como con los valores genotípicos, 

para el total de variables y para el grupo de variables morfoagronómicas y el conjunto de 
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calidad de grano por separado. Para todos estos análisis se utilizó el programa InfoStat (Di 

Rienzo et al. 2015): 

 

2.3.5 Análisis de Componentes Principales 

Se realizó un Análisis de Componentes Principales (ACP) para estudiar la interdependencia 

de las variables métricas y encontrar una representación gráfica óptima de la estructura de 

variación entre las variedades presentes en este ensayo.  

Se retuvieron las componentes principales con un autovalor igual o superior a 1 según el 

criterio sugerido por Guttman (1954) y adaptado por Kaiser (1961) conocido como criterio de 

Guttman-Kaiser y se realizaron gráficos de las variables en función de las dos primeras 

Componentes Principales. 

 

2.3.6 Análisis de Conglomerados  

Se realizó un Análisis de Conglomerados utilizando las distancias Euclídeas y el método 

jerárquico de encadenamiento promedio tanto para genotipos como para variables calculando 

la distancia ente genotipos o variables como: 

𝑑(𝐴𝐵)𝐶 =
∑  𝑖 ∑ 𝑑𝑖𝑗𝑗

n𝐴𝐵𝑛𝐶
 

 

donde dij es la distancia entre el objeto i, que pertenece al conglomerado AB y el objeto j que 

pertenece a al conglomerado C, siendo la sumatoria sobre todos los posibles pares de objetos 

entre dos conglomerados y donde n(AB) y nC son los números de objetos en los 

conglomerados AB y C respectivamente. Los resultados obtenidos fueron representados 

mediante dendrogramas y Mapas de Calor, asignándole un gradiente de color según los 

valores de intervalos calculados para cada variable en función de los valores de diferencias 

mínimas significativas. 

 

2.3.7 Árboles de Clasificación 

Se construyeron los Árboles de Clasificación usando la suma de cuadrados corregida como 

medida de variabilidad dentro de nodos (H) y un tamaño de 5 como mínimo para continuar la 

partición del nodo. 
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2.4 Caracterización molecular 

2.4.1 Extracción de ADN 

Hojas jóvenes de cada una de las líneas estudiadas fueron recolectadas y almacenadas en 

freezer a -80 °C. El ADN genómico total se extrajo partiendo de 0,10 g de tejido vegetal usando 

el método CTAB (cetyltrimethylammonium bromide) descripto por Doyle y Doyle (1990) con 

las siguientes modificaciones: 1) luego de llevar a cabo la precipitación del ADN las muestras 

se dejaron a -20 °C por 30 minutos 2) los últimos lavados se realizaron con etanol al 70 % y, 

3) el pellet obtenido se resuspendió en agua destilada. Luego de un tratamiento con RNasa, 

se evaluó la cantidad y calidad del ADN por electroforesis en geles de agarosa al 1 %. Se 

comparó la intensidad de las bandas con un estándar de ADN (100 ng/µl) analizando las 

imágenes digitales de los geles con el programa GelAnalyzer v2010. 

Todas las técnicas moleculares se llevaron a cabo en el Laboratorio de Biología Molecular de 

la Facultad de Ciencias Agrarias de la U.N.R., ubicada en la localidad de Zavalla, Provincia 

de Santa Fe.  

 

2.4.2 Marcadores tipo SSR 

Se utilizaron 12 combinaciones de cebadores de microsatélites desarrolladas para arveja por 

Burstin y Loridon (Burstin et al. 2001; Loridon et al. 2005) (Tabla 1.5); ya que fueron los que 

permitieron obtener amplificaciones óptimas, en cuanto a la obtención de producto de la 

Reacción en Cadena de la Polimerasa (PCR) y el polimorfismo. 

La reacción de PCR (25μl volumen final) consistió en 4 μl de ADN genómico, 0,5 μl de dNTPs, 

0,5 μl de cada cebador, 0,75 μl de MgCl2, 2,5 μl de solución amortiguadora Taq ADN 

polimerasa y 0,2 μl de Taq ADN polimerasa (PB-L, Productos Bio-Lógicos®). Las 

amplificaciones se llevaron a cabo en un termociclador MyCyclerTM (BIO-RAD), el cual fue 

programado para 5 min de desnaturalización a 94ºC, 35 ciclos de 3 pasos: 30 seg a 94º C, 30 

seg a la temperatura de hibridación correspondiente a cada marcador molecular y 30 seg a 

72ºC, para lograr la desnaturalización, hibridación y extensión respectivamente y terminando 

con un paso final de elongación de 5 min a 72ºC.   
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Tabla 1.5: Secuencias de los cebadores microsatélites utilizados, sus temperaturas de 

anillado (T) grupo de ligamiento al que pertenecen. 

 

Nombre 
Secuencia cebadores 

directos 

Secuencia cebadores 

reversos 
T (°C) 

Grupo de 

ligamient

o AD148 gaaacatcattgtgtcttcttg ttccatcacttgattgataaac 54 II 

AA200 accgaagagcatttttcctaag tccatcagttccctaattcact 61 VI 

AA18 ctgtagaccaagccaaaagat tgagacacttttgacaaggagg 61 I 

AA278 ccaagaaaggcttatcaacagg tgcttgtgtcaagtgatcagtg 61 III 

AA335 acgcacacgcttagatagaaat atccaccataagttttggcata 61 VI 

AB23 tcagcctttatcctccgaacta gaacccttgtgcagaagcatta 61 V 

AC58 tccgcaatttggtaacactg cgtccatttcttttatgctgag 61 V 

AD56 gaaacattggttgaagagcgag gttgtcgcgtgaacacaagtaa 61 VI 

AA5 tgccaatcctgaggtattaacacc catttttgcagttgcaatttcgt 61 III 

AA23 ttagcttgaagctcacacaag acactagctactacaaatgaaggc 61 IV 

D21 tattctcctccaaaatttcctt gtcaaaattagccaaattcctc 51 I 

AD61 ctcattcaatgatgataatccta atgaggtacttgtgtgagataaa 54 IV 

Los productos de amplificación fueron separados en geles de agarosa al 2,5 % p/v realizando 

corridas electroforéticas de 1,5 horas a 100 V constantes y se los visualizó mediante tinción 

con SYBR® Safe (Thermo Fisher Scientific®, Waltham, MA, EEUU) siguiendo la metodología 

propuesta por Kumari et al. (2013). 

Los datos de microsatélites fueron codificados en una tabla a dos vías de clasificación de 

individuos por alelos siguiendo la metodología propuesta por Bruno y Balzarini (2009) para 

comparaciones de perfiles moleculares individuales. Los tamaños de las bandas se estimaron 

en base a un marcador de ADN de peso molecular de 100 pb a 1000 pb CienMarker 

(Biodynamics). 

 

2.4.3 Marcadores tipo SRAP 

La técnica SRAP se basa en la utilización de 2 cebadores: directo, de 17 bases ricas en GC, 

y reverso, de 18 bases ricas en AT. 

Se seleccionaron para caracterizar el conjunto total de materiales experimentales un total de 

6 combinaciones SRAP (me2-em1, me3-em5, me4-em2, me5-em2, me5-em4, me5-em5) 

generadas a partir de 4 cebadores directos y 4 reversos (Tabla 1.6).  
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Tabla 1.6: Secuencia de cebadores SRAP utilizados. 

Nombre Secuencia cebadores directos Nombre Secuencia cebadores reversos 

me2 5’-TGAGTCCAAACCGGAGC-3’ em1 5’-GACTGCGTACGAATTAAT-3’ 

me3 5’-TGAGTCCAAACCGGAAT-3’ em2 5’-GACTGCGTACGAATTTGC-3’ 

me4 5’-TGAGTCCAAACCGGACC-3’ em4 5’-GACTGCGTACGAATTTGA-3’ 

me5 5’-TGAGTCCAAACCGGAAG-3’ em5 5’-GACTGCGTACGAATTGCA-3’ 

 

La reacción de PCR (20 μl volumen final) consistió en 15 ng de ADN genómico, 0,2 mM de 

dNTPs, 0,5 μM de cada cebador, 1,5 mM de MgCl2, 1X de solución amortiguadora Taq ADN 

polimerasa y 1 unidad (U) de Taq ADN polimerasa (InvitrogenTM, 5U/µl). 

Las amplificaciones se llevaron a cabo en un termociclador MyCyclerTM (BIO-RAD). El 

protocolo de ciclado fue de: 5 min a 94 °C; 5 ciclos de tres pasos: 1 min a 94 °C, 1 min a 35 

°C y 1 min a 72 °C; en los siguientes 35 ciclos la temperatura de hibridación se elevó a 50 °C; 

finalizando con un paso de elongación de 10 min a 72 °C. 

Los productos de amplificación fueron mezclados con 15 μl de solución amortiguadora de 

siembra (98 % (v/v) de formamida, 10 mM de EDTA, 0,01 % (m/v) de azul de bromofenol y 

0,01 % (m/v) de xylene cyanol) y resueltos por electroforesis en geles desnaturalizantes de 

poliacrilamida al 6 % (m/v), de dimensiones de 0,15 x 340 x 500 mm, a 100 W durante un 

tiempo variable de entre 3,5 a 4 horas dependiendo del avance del frente de corrida, previa 

desnaturalización de los productos a 94 °C por 5 minutos. 

La visualización de los productos de PCR se realizó mediante tinción con nitrato de plata al 

1% (m/v) siguiendo el protocolo de Bassam et al. (1991). 

Se analizó cada combinación SRAP buscando bandas polimórficas entre los genotipos. Se 

asignó un valor de “1” para la presencia de banda y “0” para la ausencia de la misma. Los 

tamaños de las bandas se estimaron en base a un marcador de ADN de peso molecular de 

100 pb a 1000 pb CienMarker (Biodynamics). 

 

2.4.4 Análisis estadístico 

La comparación de perfiles individuales se realizó utilizando la distancia geométrica de 

Rogers-modificada: 

𝑀𝑅𝑥𝑦 =  √
∑ ∑ (𝑝𝑙𝑎𝑥 − 𝑝𝑙𝑎𝑦)2𝑛𝑙

𝑎=1
𝐿
𝑙=1

2𝐿
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donde plax es la frecuencia estimada del alelo a en el locus l en el genotipo x; L es el 

número de loci y nl es el número de alelos en el locus l. 

 

2.4.4.1 Índices de diversidad: 

* Porcentaje de loci polimórficos: 

𝑃 =
𝑛𝑝𝑗

𝑛𝑡𝑜𝑡𝑎𝑙
 

donde npj es el número de loci polimórficos y ntotal es el número total de loci 

* Número efectivo de alelos: 

𝐴𝑒= ∑  
1

1 − ℎ𝑙
 =  ∑

1

∑ 𝑝𝑖
2

𝐿

𝑙=1

𝐿

𝑙=1

 

donde pi es la frecuencia del i-ésimo alelo en un locus y hl es la heterocigosidad en el locus. 

* Heterocigosidad esperada: 

𝐻𝑒 =
1

𝐿
∑ ℎ𝑗

𝐿

𝑗=1

 

donde hj es la heterocigosidad por locus y L es el número total de locus. 

Índice de Shannon: 

𝑆𝐻 =  − ∑ 𝑝̂𝑎

𝐴

𝑎=1

𝑙𝑜𝑔(𝑝̂𝑎) 

donde 𝑝̂𝑎 es la frecuencia estimada del alelo a en la población y A es el número total de alelos. 

* Rareza de un genotipo: 

Definida como la especificidad promedio de los alelos de cada genotipo 

𝑅𝑗 =  ∑ 𝑝𝑖𝑗

2

𝑖=1

𝑆𝑖 

estando la Especificidad del marcador en cada alelo determinada por: 

𝑆𝑖 =  ∑
𝑝𝑖𝑗

𝑁𝑝𝑖

𝑁

𝑗=1

𝑙𝑜𝑔2 (
𝑝𝑖𝑗

𝑝𝑖
) 
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donde: 

N es el número total de genotipos 

𝑝𝑖𝑗 es la frecuencia alélica de i-ésimo alelo en el genotipo j 

𝑝𝑖 =  
1

𝑁
∑ 𝑝𝑖𝑗

𝑁
𝑗  es la frecuencia media del i-ésimo alelo en la población. 

 

2.4.4.2 Análisis de Agrupamiento 

Con los datos de los marcadores SSR y SRAP en conjunto se realizó un Análisis de 

Agrupamiento mediante el método de la variancia mínima de Ward donde la distancia entre 

grupos es: 

𝐷𝐾𝐿 =  
‖𝑥̅𝐾 −  𝑥̅𝐿‖2

1
𝑁𝐾

+  
1

𝑁𝐿

 

siendo 𝑥̅𝐾 y 𝑥̅𝐿 los vectores medios del K-ésimo y el L-ésimo grupo respectivamente; NK y NL 

los números de observaciones en dichos grupos respectivamente y ‖ 𝑥̅‖ es la raíz cuadrada 

de la suma de cuadrados de los elementos de x.  

Se calculó la diversidad dentro de cada grupo como: 

𝐻𝑠  =  
1

𝐿
 ∑ 𝐻𝑠𝑙𝑗

𝐿

𝑗=1

 

donde 

𝐻𝑠𝑙  = 1 −  ∑ 𝑝𝑠𝑖
2  

siendo psi la frecuencia del i-ésimo alelo en cada locus del s-ésimo grupo. 

La diversidad entre grupos o estadístico F de Wright se calculó como: 

𝐹𝑆𝑇 =  
𝐷𝑆𝑇

𝐻𝑒
 

donde DST = He – HS es la diversidad entre individuos dentro de cada grupo y He es la 

Heterocigosidad esperada. 

Para todos los análisis de los datos moleculares se utilizó el programa estadístico BIO-R 

(Biodiversity Analysis with R for Windows.) Version 1.0 (Pacheco et al., 2016b). 
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3. RESULTADOS 

3.1 Caracterización morfológica y agronómica 

Análisis de la Variancia 

 Los caracteres analizados presentaron distribución normal, con valores del estadístico W 

cercanos a 1 (W > 0,86) excepto la variable acidez titulable (AcT) que presentó una 

distribución con sesgo positivo y por lo tanto fue normalizada mediante transformación 

logarítmica (Tabla 1.7). 

Tabla 1.7: Prueba de normalidad para las variables analizadas 

Variable W* 

RE 0,89 

NG 0,86 

PV 0,89 

NV 0,93 

NG/V 0,94 

C 0,97 

FG 0,98 

LV 0,94 

AV 0,89 

ICOS 0,98 

ALT 0,93 

DPC 0,86 

DPSC 0,92 

%REPC 0,93 
 

Variable W* 

SST 0,98 

LOG10_AcT 0,96 

IM 0,98 

pH 0,97 

VitC 0,97 

L 0,94 

a 0,94 

b 0,94 

HUE 0,93 

CRO 0,94 

IC 0,94 

Ca 0,98 

Cb 0,96 
 

RE: rendimiento por parcela en g; NG: número de granos por parcela; PV: peso total de vainas 

por parcela en g; NV: número de vainas por parcela; NG/V: número de granos por vaina; C: 

calibre del grano en cm; FG: forma del grano; LV: largo de vaina en cm; AV: ancho de vaina 

en cm; ICOS: índice de cosecha en %; ALT: altura de planta en cm; DPC: días a primera 

cosecha; DPSC: días entre primera y segunda cosecha, %REPC: porcentaje de RE en primer 

cosecha, SST: sólidos solubles totales en grados Brix; AcT: acidez titulable en %; IM: índice 

de madurez; pH: potencial de hidrógeno; VitC: contenido de vitamina C en mg/100g; L 

(luminosidad), a, y b son parámetros del sistema color CIELAB; HUE (tono) y CRO (croma o 

saturación) son parámetros de color del sistema Munsell; IC: índice colorimétrico; Ca y Cb: 

contenido de clorofilas a y b respectivamente en mgAl-1.  
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Los valores promedios y los desvíos estándares para cada variedad junto con el valor medio 

general, el coeficiente de variación y el valor de la diferencia mínima significativa para cada 

variable analizada se muestran en la Tabla 1 del Anexo. El Análisis de la Variancia para las 

variables morfo agronómicas (Tabla 1.8) no mostró diferencias significativas entre variedades 

para la variable FG, mientras que fueron significativas (p<0,01) para las variables NG/V y 

%REPC y altamente significativas (p<0,001) para el resto de las variables. Las diferencias 

entre años de evaluación fueron significativas (p<0,05) para C, ALT y DPSC; significativas 

(p<0,01) para FG y DPC mientras que para el resto de las variables no se encontraron 

diferencias significativas. En cuanto a la fuente de variación riego, las diferencias fueron 

significativas (p<0,05) para C y altamente significativas (p<0,001) para DPC. 

La interacción doble Variedad - Año fue significativa (p<0,05) para RE y NG/V, significativa 

(p<0,01) para NG, C, ICOS y %REPC y altamente significativa (p<0,001) para PV, ALT y DPC. 

La interacción doble Variedad – Riego sólo fue significativa (p<0,05) para C y altamente 

significativa (p<0,001) para DPSC y %REPC. La interacción triple fue significativa (p<0,01) 

para NG, C, ICOS y ALT y altamente significativa (p<0,001) para %REPC. 

Para el grupo de variables de calidad de grano el Análisis de Variancia (Tabla 1.9) mostró que 

las diferencias entre variedades fueron no significativas para SST, significativas (p<0,05) para 

VitC y altamente significativas (p<0,001) para el resto de la variables, Las diferencias entre 

años de evaluación sólo fueron significativas (p<0,05) para AcT e IM; mientras que las 

diferencias entre Riego fueron significativas (p<0,05) para AcT, pH, IM y VitC; significativas 

(p<0,01) para L e IC y altamente significativas (p<0,001) para Ca y Cb. 

La interacción doble Variedad – Año fue significativa (p<0,05) para pH y b; significativas 

(p<0,01) para a, HUE, Ca y Cb y altamente significativas (p<0,001) para L e IC. La interacción 

doble Variedad – Riego fue significativa (p<0,05) para IM y a; significativa (p<0,01) para L, 

HUE e IC y altamente significativa (p<0,001) para pH. La interacción triple fue significativa 

(p<0,05) para a, HUE e IC y altamente significativa (p<0,001) para pH. 

Las variables FG y SST fueron excluidas de posteriores análisis por no presentar variabilidad. 
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Tabla 1.8: Grados de libertad (GL), Cuadrados Medios (CM), valores de prueba F de Snedecor, Coeficiente de determinación (R2), 

Coeficiente de determinación ajustado (R2Aj) y Coeficiente de Variación (CV) en el Análisis de la Variancia para las variables morfo 

agronómicas  

 
GL RE 

 
NG 

 
PV 

 
NV 

 
NG/V 

 

F.V.  CM F CM F CM F CM F CM F 

Año 1 11130464,84 19,29 46962082,29 15,00 46048890,73 28,2 1296397,7 31,5 1,9 8,5 

Error (a) 1 576946,51 5,26* 3130562,96 5,3* 1633609,14 4,74* 41130,5 2,9 0,2 0,2 

Riego 1 2169925,30 2,44 11395310,88 2,62 9026099,52 4,1 402859,6 5,4 0,1 0,0 

Riego*Año 1 444554,70 0,50 3879833,57 0,89 3262590,12 1,5 54377,4 0,7 13,7 4,1 

Error (b) 2 889190,22 8,1*** 4351660,72 7,36*** 2184806,07 6,33*** 75182,8 5,32** 3,4 3,02* 

Variedad 23 357313,53 3,26*** 2513740,92 4,25*** 1330380,89 3,86*** 65686,2 4,65*** 2,6 2,31** 

Riego*Variedad 23 60597,35 0,55 401632,08 0,68 259817,78 0,8 9492,0 0,7 1,3 1,2 

Año*Variedad 23 207430,37 1,89* 1418237,30 2,4** 845379,03 2,45*** 45431,8 3,2 2,1 1,88* 

Var*Año*Riego 23 158883,01 1,45 1181653,79 2** 484372,87 1,4 10838,1 0,8 1,1 1,0 

Error  92 109768,81 
 

591044,14 
 

344893,25 
 

14136,6 
 

1,1 
 

R²  0,77 
 

0,79 
 

0,8 
 

0,8 
 

0,64 
 

R²Aj  0,53 
 

0,56 
 

0,6 
 

0,6 
 

0,3 
 

CV  48,37 
 

50,22 
 

44,7 
 

42,0 
 

20,0 
 

RE: rendimiento por parcela en g; NG: número de granos por parcela; PV: peso total de vainas por parcela en g; NV: número de vainas 

por parcela; NG/V: número de granos por vaina 

*: Diferencias significativas al 5% de probabilidad, p<0,05 

**: Diferencias significativas al 1% de probabilidad, p<0,01 

***: Diferencias significativas al 0,1% de probabilidad, p<0,001 
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Tabla 1.8: continuación 

 
C 

 
FG 

 
LV 

 
AV 

 
ICOS 

 

F.V. CM F CM F CM F CM F CM F 

Año 14,61 471,1* 0,00 3481** 1,45 24,4 0,0 7,9 31,2 1,5 

Error (a) 0,03 0,27 0,00 0,00 0,06 0,1 0,0 0,0 20,9 0,8 

Riego 2,97 18,01* 0,0019 2,83 1,28 2,35 0,0049 0,07 37,44 1,28 

Riego*Año 0,82 4,98 0,000042 0,06 4,3 7,86 0,08 1,21 188,36 6,43 

Error (b) 0,16 1,44 0,00068 1,34 0,55 0,76 0,07 1,78 29,28 1,12 

Variedad 5,05 44,05*** 6,50E-04 1,26 8,94 12,37*** 0,24 6,18*** 160,84 6,18*** 

Riego*Variedad 0,19 1,68* 4,20E-04 0,83 0,81 1,12 0,05 1,29 21,91 0,84 

Año*Variedad 0,26 2,27** 4,60E-04 0,9 0,76 1,05 0,05 1,2 60,49 2,32** 

Var*Año*Riego 0,26 2,22** 0,00054 1,05 0,7 0,97 0,02 0,51 50,27 1,93** 

Error  0,11 
 

0,00051 
 

0,72 
 

0,04 
 

26,04 
 

R² 0,93 
 

0,53 
 

0,8 
 

0,71 
 

0,75 
 

R²Aj 0,86 
 

0,02 
 

0,59 
 

0,39 
 

0,48 
 

CV 3,36 
 

2,11 
 

12,32 
 

16,2 
 

9,87 
 

C: calibre del grano en cm; FG: forma del grano; LV: largo de vaina en cm; AV: ancho de vaina en cm; ICOS: índice de cosecha en %  

*: Diferencias significativas al 5% de probabilidad, p<0,05 

**: Diferencias significativas al 1% de probabilidad, p<0,01 

***: Diferencias significativas al 0,1% de probabilidad, p<0,001 
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Tabla 1.8: continuación 
 

ALT 
 

DPC 
 

DPSC 
 

%REPC 
 

F.V. CM F CM F CM F CM F 

Año 1290,65 169,82* 4033,33 48400** 0,88 169* 1325,68 43,05 

Rep*Año 7,6 0,05 0,08 4,20E-03 0,01 6,70E-04 30,79 0,1 

Riego 9887,15 10,44 161,33 15488*** 9,63 2,32 1835,28 3,73 

Riego*Año 3006,75 3,17 99,19 9522*** 2,3 0,55 3224,32 6,56 

Año>Riego*Rep 947,39 6,82** 0,01 5,30E-04 4,15 0,53 491,62 1,67 

Variedad 6076,17 43,77*** 322,19 16,36*** 34,66 4,43*** 608,65 2,07** 

Riego*Variedad 223,71 1,61 29,68 1,51 26,76 3,42*** 907,03 3,08*** 

Año*Variedad 420,89 3,03*** 74,57 3,79*** 8,53 1,09 703,7 2,39** 

Variedad*Año*Riego 280,3 2,02** 30,95 1,57 6,04 0,77 1016,57 3,46*** 

Error 138,81 
 

19,69 
 

7,83 
 

294,12 
 

R² 0,93 
 

0,89 
 

0,71 
 

0,76 
 

R²Aj 0,86 
 

0,78 
 

0,4 
 

0,49 
 

CV 12,99 
 

3,94 
 

34,95 
 

38,65 
 

ALT: altura de planta en cm; DPC: días a primer cosecha; DPSC: días entre primer y segunda cosecha, %REPC: porcentaje de RE en 

primer cosecha, GL: grados de libertad 

*: Diferencias significativas al 5% de probabilidad, p<0,05 

**: Diferencias significativas al 1% de probabilidad, p<0,01 

***: Diferencias significativas al 0,1% de probabilidad, p<0,001 
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Tabla 1.9: Grados de libertad (GL), Cuadrados Medios (CM), valores de prueba F de Snedecor, Coeficiente de determinación (R2), 

Coeficiente de determinación ajustado (R2Aj) y Coeficiente de Variación (CV) en el Análisis de la Variancia para las variables de calidad 

de grano 
 

GL SST 
 

AcT 
 

pH 
 

IM 
 

VitC 
 

F.V.  CM F CM F CM F CM F CM F 

Año 1 0,71 1,23 0,15 354,7* 3,37 40,39 84086,7 481,25* 1320,22 57,65 

Rep*Año 1 0,57 0,31 4,20E-04 0,02 0,08 2,28 174,73 0,01 22,9 0,09 

Riego 1 5,17 9,47 0,15 41,91* 2,24 39,2* 51964,23 47,64* 313,27 16,85* 

Riego*Año 1 0,33 0,6 2,80E-04 0,08 1,05 18,29* 130,58 0,12 2141,81 115,23** 

Año>Riego*Rep 2 0,55 0,3 3,60E-03 0,19 0,06 1,57 1090,74 0,09 18,59 0,07 

Variedad 23 2,86 1,56 0,08 4,04*** 0,18 4,79*** 33976,13 2,89*** 462,52 1,72* 

Riego*Variedad 23 1,56 0,85 0,01 0,74 0,08 2,28*** 19519,95 1,66* 200,64 0,75 

Año*Variedad 23 2,1 1,14 0,02 0,78 0,06 1,72* 10175,11 0,87 406,03 1,51 

Variedad*Año*Riego 23 2,23 1,21 0,02 1,19 0,09 2,54*** 17222,02 1,46 303,25 1,13 

Error 92 1,84 
 

0,02 
 

0,04 
 

11762,44 
 

269,03 
 

R²  5,60E-01 
 

0,65 
 

0,83 
 

0,65 
 

0,59 
 

R²Aj  8,00E-02 
 

0,27 
 

0,65 
 

0,27 
 

0,15 
 

CV  18,09 
 

8,18 
 

2,66 
 

27,53 
 

26,26 
 

SST: sólidos solubles totales en grados Brix; AcT: acidez titulable en %; IM: índice de madurez; pH: potencial de hidrógeno; VitC: contenido 

de vitamina C en mg/100g 

*: Diferencias significativas al 5% de probabilidad, p<0,05 

**: Diferencias significativas al 1% de probabilidad, p<0,01 

***: Diferencias significativas al 0,1% de probabilidad, p<0,001 
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Tabla 1.9: continuación 
 

L 
 

a 
 

b 
 

HUE 
 

CRO 
 

F.V. CM F CM F CM F CM F CM F 

Año 11,08 25,8 18,68 11,46 1,05 4,66 935,89 8,91 3,24 113,78 

Rep*Año 0,43 1,49 1,63 5,05* 0,22 1,01 105,02 5,47* 0,03 0,16 

Riego 9,84 112,29** 0,77 1,5 0,6 0,85 52,54 1,56 0,48 0,82 

Riego*Año 10,49 119,75** 0,12 0,23 0,88 1,25 1,37 0,04 0,95 1,62 

Año>Riego*Rep 0,09 0,3 0,51 1,59 0,7 3,15* 33,7 1,75 0,59 3,35* 

Variedad 3,14 10,89*** 5,73 17,75*** 5,63 25,36*** 349,01 18,17*** 3,81 21,67*** 

Riego*Variedad 0,61 2,1** 0,6 1,86* 0,33 1,51 39,13 2,04** 0,24 1,34 

Año*Variedad 0,76 2,62*** 0,68 2,11** 0,41 1,85* 39,2 2,04** 0,26 1,49 

Variedad*Año*Riego 0,35 1,22 0,59 1,83* 0,27 1,19 35,13 1,83* 0,23 1,33 

Error 0,29 
 

0,32 
 

0,22 
 

19,21 
 

0,18 
 

R² 0,84 
 

8,70E-01 
 

0,88 
 

0,87 
 

0,87 
 

R²Aj 0,68 
 

7,30E-01 
 

0,76 
 

0,73 
 

0,73 
 

CV 0,93 
 

34,97 
 

6,05 
 

4,27 
 

5,2 
 

L (luminosidad), a, y b son parámetros del sistema color CIELAB; HUE (tono) y CRO (croma o saturación) son parámetros de color del 

sistema Munsell 

*: Diferencias significativas al 5% de probabilidad, p<0,05 

**: Diferencias significativas al 1% de probabilidad, p<0,01 

***: Diferencias significativas al 0,1% de probabilidad, p<0,001 
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Tabla 1.9: continuación 
 

IC 
 

Ca 
 

Cb 
 

F.V. CM F CM F CM F 

Año 98,76 8,22 5,20E-01 0,09 0,44 2,7 

Rep*Año 12,02 6,16** 5,65E+00 1,87 0,16 0,27 

Riego 5,58 1,47 8,76E+01 1703,88*** 29,91 229,81*** 

Riego*Año 0,72 0,19 6,35E+01 1234,48*** 10,36 79,6** 

Año>Riego*Rep 3,8 1,95 0,05 0,02 0,13 0,22 

Variedad 36,36 18,65*** 32,76 10,87*** 6,03 10,07*** 

Riego*Variedad 4,14 2,12** 4,68 1,55 0,93 1,55 

Año*Variedad 4,81 2,47*** 7,12 2,36** 1,22 2,04** 

Variedad*Año*Riego 3,19 1,64* 3,92 1,3 0,73 1,22 

Error 1,95 
 

3,01 
 

0,6 
 

R² 0,87 
 

8,20E-01 
 

0,82 
 

R²Aj 0,74 
 

6,30E-01 
 

0,62 
 

CV 35,65 
 

16,99 
 

20,28 
 

IC: índice colorimétrico y Ca, Cb: contenido de clorofilas a y b respectivamente en mgAl-1 

*: Diferencias significativas al 5% de probabilidad, p<0,05 

**: Diferencias significativas al 1% de probabilidad, p<0,01 

***: Diferencias significativas al 0,1% de probabilidad, p<0,001 

 

Coeficientes de variación y heredabilidad 

En la Tabla 1.10 pueden verse los valores medios; variancias fenotípica, genética y ambiental; 

coeficientes de variación fenotípico, genético y ambiental; valores de heredabilidad en sentido 

amplio y la relación CVG/CVF. 

Como puede observarse, la variancia fenotípica fue mayor que la genética para todas las 

variables siendo la diferencia entre ambas muy alta para las variables %REPC, NG/V, VitC y 

DPSC; baja para las variables C, ALT, LV, DPC y todas las variables relativas al color de 

grano. Al comparar la variancia genética con la variancia ambiental se observa que es mayor 

para las variables C, ALT, LV, DPC, a, b, HUE, CRO, IC y Ca pero presenta menores valores 

que la ambiental para el resto de las variables. Las variables C y ALT son las que muestran 

las mayores diferencias. 
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El coeficiente de variación fenotípica calculado (CVF) varió entre 1,5 y 67,7; presentando 

valores bajos (<10%) las variables L, pH, DPC, HUE, C y CRO y valores altos (>50%) IC, a, 

NG y %REPC.  

Tabla 1.10: Media general del ensayo (𝑋̅) variancias fenotípica (σ𝑓
2), genotípica (σ𝒈

2 ) y 

ambiental ( σ𝒆
2); coeficientes de variabilidad fenotípico (CVF), genético (CVG) y ambiental 

(CVE) y heredabilidad en sentido amplio (h2). 

 
Media 𝛔𝒇

𝟐 CVF 𝛔𝒈
𝟐  CVG 𝛔𝒆

𝟐 CVE h2 CVG/CVE 

RE 685,0 116218,5 49,8 31021,1 25,7 109768,8 48,4 0,27 0,53 

NG 1530,7 925784,2 62,9 234440,7 31,6 591044,1 50,2 0,25 0,63 

PV 1314,3 377449,1 46,7 88694,6 22,7 344893,3 44,7 0,23 0,51 

NV 283,4 16836,7 45,8 2700,1 18,3 14136,6 42,0 0,16 0,44 

NG/V 5,3 1,2 20,8 0,03 3,3 1,1 20,0 0,02 0,16 

C 10,1 0,8 8,7 0,6 7,7 0,1 3,3 0,78 2,35 

LV 6,9 1,7 19,1 1,0 14,6 0,7 12,3 0,58 1,18 

AV 1,2 0,1 20,1 0,02 11,6 0,04 16,4 0,33 0,70 

ICOS 51,7 47,2 13,3 16,1 7,8 26,0 9,9 0,34 0.79 

ALT 90,7 909,4 33,2 714,0 29,5 138,8 13,0 0,79 2,27 

DPC 112,7 50,5 6,3 31,1 5,0 19,7 3,9 0,62 1,26 

DPSC 9,0 9,1 33,5 0,7 9,1 7,8 31,1 0,07 0,29 

%REPC 44,4 551,6 52,9 1,8 3,0 294,1 38,7 0,00 0,08 

AcT 1,7 0,0 10,0 0,01 5,5 0,02 8,3 0,30 0,66 

pH 7,2 0,1 3,7 0,02 1,8 0,04 2,8 0,23 0,64 

IM 393,9 12688,6 28,6 2687,9 13,2 11762,4 27,5 0,21 0,48 

VitC 62,5 288,9 27,2 19,9 7,1 269,0 26,3 0,07 0,27 

L 57,4 0,7 1,5 0,3 0,9 0,3 0,9 0,37 0,96 

a 1,6 1,1 64,6 0,6 48,7 0,3 34,7 0,57 1,40 

b 7,8 0,9 12,0 0,6 10,3 0,2 6,0 0,70 1,71 

HUE 102,6 67,4 8,0 38,2 6,0 19,2 4,3 0,57 1,41 

CRO 8,1 0,6 9,8 0,4 8,2 0,2 5,3 0,71 1,57 

IC 3,9 7,0 67,7 3,8 49,9 2,0 35,6 0,54 1,40 

Ca 10,2 6,3 24,6 3,1 17,3 3,0 17,0 0,49 1,02 

Cb 3,8 1,2 29,0 0,6 19,9 0,6 20,3 0,47 0,98 

RE: rendimiento; NG: número de granos; PV: peso total de vainas; NV: número de vainas; 

NG/V: número de granos por vaina; C: calibre; LV: largo y AV: ancho de vaina; ICOS: índice 

de cosecha;  ALT: altura de planta; DPC: días a primera cosecha; DPSC: días entre primera 
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y segunda cosecha, %REPC: porcentaje de RE en primera cosecha, AcT: acidez titulable; IM: 

índice de madurez; pH: potencial de hidrógeno; VitC: contenido de vitamina C; L (luminosidad), 

a, b, HUE (tono) y CRO (croma): parámetros de color; Ca y Cb: contenido de clorofilas a y b 

respectivamente. 

El coeficiente de variación genética (CVG) varió entre 0,9% y 49,9% mostrando los mayores 

valores a e IC (con 49,9% y 48,7% respectivamente) mientras que el resto de las variables 

presentaron valores intermedios a bajos. El coeficiente de variación ambiental (CVE) varió 

entre 0,9% y 50,6%; siendo el valor más alto el de NG (50,6%).  

Puede observarse que %REPC, NG/V, VitC, DPSC, NV, IM, PV y RE presentan una baja 

relación entre los coeficientes CVG y CVE; NG, pH, AcT, AV e ICOS presentan relación 

intermedia, mientras que el resto de las variables presenta una relación cercana o superior a 

uno, siendo las más altas para C (2,25) y ALT (2,27). 

Los valores de heredabilidad fueron muy altos (>0,8) para C y ALT; altos (entre 0,6 y 0,79) 

para HUE, a, LV, DPC, CROMA y b; moderados (entre 0,4 y 0,59) para L, Cb, Ca e IC; 

mientras que fueron muy bajos (<0,4) para el resto de las variables 

Estudio de la IGA en la evaluación de la variabilidad 

Para las variables que presentaron al menos uno de los componentes de la interacción 

genotipo x ambiente (IGA) significativo, se realizó un análisis de GGE biplot con la finalidad 

de evaluar a los distintos ambientes o entornos de prueba en cuanto a su capacidad de 

discriminar entre genotipos y de ser representativos de la variabilidad presente en el conjunto 

de datos. Las variables NV, LV, AV, AcT, VitC y CRO no mostraron IGA significativa y no se 

incluyeron en esta sección. 

En los Gráficos 1.2 a 1.5 pueden verse las representaciones de los GGE biplot para las 

distintas variables junto con el vector AEA que pasa por el ambiente promedio y el centro de 

origen. En dichos gráficos, los ángulos obtusos entre los vectores de los ambientes muestran 

una correlación negativa, como es el caso entre los ambientes 1 y 4 para NG/V (Gráfico 1.4 

D) y 1 y 2 para %REPC e IM (Gráfico 1.4 E y F respectivamente), indicando la amplitud del 

mismo en este último caso que además de la correlación negativa existe una fuerte interacción 

de cruce.  

Los ángulos rectos muestran que no hay correlación entre los ambientes como en el caso de 

2 y 3 para DPSC (Gráfico 1.2 B); 3 y 4 para pH (Gráfico 1.2 C); 2 y 4 para NG (Gráfico 1.4 B); 

1, 2 y 4 para PV (Gráfico 1.4 C) y 2 y 3 para L (Gráfico 1.5 B). Para el resto de los casos los 

ángulos agudos muestran correlación positiva entre ambientes.  



Capítulo 1 – Resultados 

63 
 

Cuando la correlación positiva entre ambientes es muy estrecha indica que esos ambientes 

proporcionan la misma información y que se puede llegar a las mismas conclusiones 

considerando el análisis en sólo uno de ellos. Este es el caso entre los ambientes 1 y 2 para 

PV; 1 y 3 para NG (Gráfico 1.4 C y B respectivamente) y 3 y 4 para las variables DPC (Gráfico 

1.2 B), IM, HUE y a (Gráfico 1.4 F, I y H respectivamente).  
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Gráfico 1.2: Relaciones entre ambientes en análisis de GGE blipot (variables con ambiente 1 como más representativo) 

 

 
ALT: altura de planta; DPSC: días entre primer y segunda cosecha, pH: potencial de hidrógeno; b parámetros de color y Ca contenido de 

clorofila a 
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Gráfico 1.3: Relaciones entre ambientes en análisis de GGE blipot (variables con ambiente 2 como más representativo) 

 

 
DPC: días a primera cosecha: ICOS: índice de cosecha.  
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Gráfico 1.4: Relaciones entre ambientes en análisis de GGE blipot (variables con ambiente 3 como más representativo) 

 

 

RE: rendimiento por parcela en g; NG: número de granos por parcela; PV: peso total de vainas por parcela en g; NG/V: número de granos 

por vaina; ICOS: índice de cosecha en %; %REPC: porcentaje de RE en primera cosecha. 
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Gráfico 1.4 continuación 

 

 

a y HUE (tono): parámetros de color; IC: índice de color 
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Gráfico 1.5: Relaciones entre ambientes en análisis de GGE blipot (variables con ambiente 4 como más representativo) 

 

 

C: calibre de grano; L (luminosidad): parámetro de color; Cb: contenido de clorofila b. 
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Sin embargo, para decidir cuál entorno de prueba elegir entre ambientes correlacionados se 

debe tener en cuenta además la capacidad para discriminar genotipos que poseen. La 

longitud del vector ambiente (que une el centro de origen con el marcador del ambiente) define 

el poder discriminante de dicho ambiente. Así, vectores largos marcan ambientes 

discriminantes mientras que vectores cortos marcan ambientes poco discriminantes que no 

brindan mayor información sobre los genotipos. El ambiente 1 resultó poco discriminante para 

las variables RE, NG, PV (Gráfico 1.4 A, B y C) y Cb (Gráfico 1.5 C); el ambiente 2 fue poco 

discriminante para pH (Gráfico 1.2 C); el 3 para DPC (Gráfico 1.3 A) y el 4 para DPSC (Gráfico 

1.2 B), DPC (Gráfico 1.3 A) y %REPC e IM (Gráfico 1.4 E y F). Para la variable ICOS resultaron 

poco discriminantes los ambientes 1, 2 y 3 (Gráfico 1.3 B). 

Otra característica importante del ambiente o entorno de prueba donde se evalúan los 

genotipos es su representatividad y para conocerla se evalúa el ángulo que forma el vector 

ambiente con el vector AEA. En este caso los ambientes cuyos vectores forman ángulos 

pequeños con el vector AEA son representativos mientras que ángulos mayores indican 

ambientes poco representativos.  

En la Tabla 1.11 pueden verse los porcentajes totales explicados por el modelo utilizado para 

cada variable que variaron entre 71,00% y 96,46% obteniéndose así una buena 

representación y el ambiente o entorno de prueba ideal para hacer selección (discriminante y 

más representativo) en cada variable. 

El entorno de prueba 2 (año 1 con riego) resultó el mejor ambiente de selección sólo para las 

variables ICOS y DPC mientras que el 4 (año 2 con riego) lo fue para C, L y Cb. El entorno de 

prueba 1 (año 1 secano) resultó el mejor ambiente de selección para ALT, pH, Ca, DPSC y b 

mientas que el entorno 3 (año 2 secano) lo fue para el resto de las variables. 
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Tabla 1.11: Proporción de variabilidad explicada (%) y ambiente ideal de selección por variable 

Variable % (PC1 + PC2) 
Ambiente 

selección 

 
Variable 

% (PC1 + 

PC2) 

Ambiente 

selección 

ALT 94,64 1  IC 91,42 3 

pH 73,05 1  RE 87,28 3 

Ca 84,25 1  PV 91,11 3 

DPSC 89,23 1  NG/V 71,00 3 

b 94,23 1  IM 74,13 3 

ICOS 83,63 2  a 92,32 3 

DPC 96,46 2  C 94,69 4 

NG 87,90 3  L 89,11 4 

%REPC 72,54 3  Cb 83,82 4 

HUE 91,50 3     

RE: rendimiento; NG: número de granos; PV: peso total de vainas; NG/V: número de granos 

por vaina; C: calibre; ICOS: índice de cosecha; ALT: altura de planta; DPC: días a primera 

cosecha; DPSC: días entre primera y segunda cosecha, %REPC: porcentaje de RE en 

primera cosecha; IM: índice de madurez; pH: potencial de hidrógeno; L (luminosidad), a, b, 

HUE (tono): parámetros de color; Ca y Cb: contenido de clorofilas a y b respectivamente. 

Análisis de correlaciones entre variables 

En las tablas 1.12a, 1.12b y 1.12c se muestran las correlaciones fenotípicas de las variables 

analizadas mientras que en las tablas 1.13a, 1.13b y 1.13c se muestran las correlaciones 

genotípicas. En ellas, los valores coloreados fueron significativos, mientras que los valores sin 

colorear no fueron significativos. Analizando las correlaciones fenotípicas y genotípicas de las 

variables morfo-agronómicas entre sí (tablas 1.12a y 1.13a respectivamente) puede verse que 

las correlaciones genotípicas significativas fueron menores que las fenotípicas para los pares 

de variables: RE-NG, RE-PV, RE-NV, NG-PV, PV-NV y DPC-ICOS mientras que para el resto 

de los pares de variables fueron mayores. En el caso de las variables de calidad de grano 

(tablas 1.12b y 1.13b) las correlaciones genotípicas fueron similares o superiores que las 

fenotípicas para todos los pares de variables que dieron resultados significativos.  

Analizando las correlaciones entre las variables morfoagronómicas con las de calidad de 

grano (tablas 1.12c y 1.13c) se observa que las correlaciones genotípicas son similares o 

superiores a las fenotípicas excepto en los casos de las correlaciones de %REPC con los 

parámetros de color a, b, HUE, CRO e IC donde las correlaciones fenotípicas fueron 

significativas y con valores intermedios mientras que las genotípicas fueron no significativas. 



Capítulo 1 – Resultados 

71 
 

Tabla 1.12a: Correlaciones Fenotípicas de las variables morfo-agronómicas entre sí 

Traits RE NG PV NV NG/V C LV AV ICOS ALT DPC DPSC 

NG 0,78*** 
           

PV 0,97*** 0,75*** 
          

NV 0,68*** 0,89*** 0,71*** 
         

NG/V 0,29 0,14 0,22 -0,14 
        

C -0,03 -0,51** 0,03 -0,49* 0,03 
       

LV 0,09 -0,32 0,10 -0,46* 0,50** 0,69*** 
      

AV -0,19 -0,58** -0,11 -0,62*** 0,15 0,86*** 0,61*** 
     

ICOS 0,29 0,21 0,09 0,09 0,46* -0,31 -0,02 -0,47* 
    

ALT 0,35 0,16 0,46* 0,28 0,02 0,41* 0,27 0,24 -0,14 
   

DPC 0,62*** 0,46* 0,62*** 0,52** 0,32 -0,06 0,26 -0,27 0,43* 0,40* 
  

DPSC -0,48* -0,26 -0,49*** -0,19 -0,36 -0,01 -0,31 -0,02 -0,17 0,08 -0,57** 
 

%REPC -0,09 0,01 -0,17 0,00 0,17 -0,30 0,02 -0,26 0,38 -0,18 0,45* -0,17 

RE: rendimiento por parcela en g; NG: número de granos por parcela; PV: peso total de vainas por parcela en g; NV: número de vainas 

por parcela; NG/V: número de granos por vaina; C: calibre del grano en cm; LV: largo de vaina en cm; AV: ancho de vaina en cm; ICOS: 

índice de cosecha en %; ALT: altura de planta en cm; DPC: días a primer cosecha; DPSC: días entre primer y segunda cosecha, %REPC: 

porcentaje de RE en primer cosecha, 

*: significativo al 5% de probabilidad, p<0,05 

**: significativo al 1% de probabilidad, p<0,01 

***: significativo al 0,1% de probabilidad, p<0,001 
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Tabla 1.12b: Correlaciones Fenotípicas de las variables de calidad de grano entre sí 
 

AcT IM pH VitC L a b HUE CRO IC Ca 

IM -0,95*** 
          

pH -0,46* 0,38 
         

VitC 0,14 -0,05 -0,12 
        

L 0,27 -0,33 0,00 0,12 
       

a 0,19 -0,27 -0,56** -0,01 0,53** 
      

b 0,15 -0,23 -0,44* 0,03 0,47* 0,94*** 
     

HUE -0,15 0,22 0,55** 0,01 -0,50** -0,99*** -0,95*** 
    

CRO 0,14 -0,24 -0,41* 0,03 0,43* 0,91*** 0,99*** -0,92*** 
   

IC 0,18 -0,24 -0,55** 0,00 0,53** 0,99*** 0,95*** -0,99*** 0,91*** 
  

Ca -0,24 0,31 0,04 -0,21 -0,89*** -0,48* -0,37 0,43* -0,33 -0,47* 
 

Cb -0,19 0,26 0,09 -0,19 -0,89*** -0,57** -0,47* 0,53** -0,44* -0,56** 0,95*** 

AcT: acidez titulable en %; IM: índice de madurez; pH: potencial de hidrógeno; VitC: contenido de vitamina C en mg/100g; L (luminosidad), 

a, y b son parámetros del sistema color CIELAB; HUE (tono) y CRO (croma o saturación) son parámetros de color del sistema Munsell; IC 

es el índice colorimétrico y Ca y Cb: contenido de clorofilas a y b respectivamente en mgAl-1 

*: significativo al 5% de probabilidad, p<0,05 

**: significativo al 1% de probabilidad, p<0,01 

***: significativo al 0,1% de probabilidad, p<0,001 
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Tabla 1.12c: Correlaciones fenotípicas entre las variables morfo-agronómicas y las de calidad de grano 

Traits RE NG PV NV NG/V C LV AV ICOS ALT DPC DPSC %REPC 

AcT -0,30 -0,16 -0,25 -0,20 -0,17 0,14 0,04 0,26 -0,52** -0,19 -0,44* 0,37 -0,24 

IM 0,21 0,15 0,14 0,16 0,21 -0,18 -0,08 -0,26 0,53** 0,11 0,33 -0,33 0,31 

pH 0,67*** 0,35 0,65*** 0,39 0,3 0,12 0,34 -0,05 0,33 0,23 0,73*** -0,54** 0,21 

VitC -0,11 -0,23 -0,11 -0,26 0,06 0,42 0,36 0,44 -0,16 0,27 -0,17 0,19 0,09 

L 0,07 -0,01 0,16 0,10 0,02 0,30 0,10 0,34 -0,43* 0,21 0,02 -0,11 -0,21 

a -0,07 0,05 0,05 0,11 -0,29 0,03 -0,31 0,09 -0,47* 0,27 -0,36 0,22 -0,59** 

b 0,01 0,13 0,15 0,21 -0,29 0,00 -0,3 0,06 -0,50** 0,36 -0,29 0,25 -0,55** 

HUE 0,05 -0,09 -0,07 -0,16 0,28 0,01 0,33 -0,04 0,43* -0,28 0,33 -0,21 0,58** 

CRO 0,03 0,13 0,17 0,21 -0,29 0,00 -0,27 0,06 -0,49** 0,38 -0,27 0,28 -0,55** 

IC -0,07 0,07 0,05 0,14 -0,29 0,01 -0,32 0,08 -0,48* 0,27 -0,35 0,20 -0,58** 

Ca 0,00 0,21 -0,08 0,11 0,03 -0,47* -0,13 -0,59** 0,45* -0,18 0,10 0,11 0,24 

Cb -0,01 0,17 -0,11 0,05 -0,01 -0,46* -0,17 -0,54** 0,45* -0,36 -0,01 0,09 0,21 

RE: rendimiento por parcela en g; NG: número de granos por parcela; PV: peso total de vainas por parcela en g; NV: número de vainas 

por parcela; NG/V: número de granos por vaina; C: calibre del grano en cm; LV: largo de vaina en cm; AV: ancho de vaina en cm; ICOS: 

índice de cosecha en %; ALT: altura de planta en cm; DPC: días a primera cosecha; DPSC: días entre primera y segunda cosecha, %REPC: 

porcentaje de RE en primera cosecha, AcT: acidez titulable en %; IM: índice de madurez; pH: potencial de hidrógeno; VitC: contenido de 

vitamina C en mg/100g; L (luminosidad), a, y b son parámetros del sistema color CIELAB; HUE (tono) y CRO (croma o saturación) son 

parámetros de color del sistema Munsell; IC es el índice colorimétrico y Ca, Cb: contenido de clorofilas a y b respectivamente en mgAl-1 

*: significativo al 5% de probabilidad, p<0,05 

**: significativo al 1% de probabilidad, p<0,01 

***: significativo al 0,1% de probabilidad, p<0,001  
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Tabla 1.13a: Correlaciones genotípicas de las variables morfo-agronómicas entre sí 

Traits RE NG PV NV NG/V C LV AV ICOS ALT DPC DPSC 

NG 0,74***            

PV 0,96*** 0,73***           

NV 0,41* 0,95*** 0,43*          

NG/V 0,99*** -0,26 0,99*** -0,68***         

C -0,05 -0,80*** 0,06 -0,84*** 0,04        

LV 0,06 -0,65*** 0,10 -0,97*** 1,00*** 0,74***       

AV -0,36 -0,99*** -0,29 -0,99*** 0,29 0,96*** 0,63***      

ICOS 0,36 0,20 0,15 0,02 0,88*** -0,40* -0,13 -0,64***     

ALT 0,41 0,13 0,62*** 0,35 0,08 0,44* 0,29 0,28 -0,25    

DPC 0,99*** 0,78*** 0,99*** 0,99*** 0,66*** -0,06 0,26 -0,31 0,27 0,47*   

DPSC -0,99*** -0,65*** -0,99** -0,55** -0,97*** -0,07 -0,41* -0,11 -0,11 0,11 -0,63***  

%REPC -0,02 0,01 -0,07 0,00 0,17 -0,10 0,02 -0,21 0,28 -0,18 0,32 -0,17 

RE: rendimiento por parcela en g; NG: número de granos por parcela; PV: peso total de vainas por parcela en g; NV: número de vainas 

por parcela; NG/V: número de granos por vaina; C: calibre del grano en cm; LV: largo de vaina en cm; AV: ancho de vaina en cm; ICOS: 

índice de cosecha en %; ALT: altura de planta en cm; DPC: días a primer cosecha; DPSC: días entre primer y segunda cosecha, %REPC: 

porcentaje de RE en primer cosecha, 

*: significativo al 5% de probabilidad, p<0,05 

**: significativo al 1% de probabilidad, p<0,01 

***: significativo al 0,1% de probabilidad, p<0,001 
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Tabla 1.13b: Correlaciones genotípicas de las variables de calidad de grano entre sí 
 

AcT IM pH VitC L a b HUE CRO IC Ca 

IM -0,99*** 
          

pH -0,57*** 0,42* 
         

VitC 0,78*** -0,02 -0,13 
        

L 0,32 -0,34 0,23 0,24 
       

a 0,24 -0,36 -0,58*** 0,13 0,61*** 
      

b 0,18 -0,32 -0,46* 0,12 0,57*** 0,96*** 
     

HUE -0,15 0,31 0,56*** -0,11 -0,60*** -1,00*** -0,97*** 
    

CRO 0,16 -0,31 -0,44* 0,08 0,53** 0,95*** 1,00*** -0,96*** 
   

IC 0,24 -0,34 -0,54** 0,14 0,63*** 0,99*** 0,97*** -1,00*** 0,96*** 
  

Ca -0,27 0,43* -0,17 -0,69*** -0,99*** -0,53** -0,48** 0,49* -0,45* -0,54** 
 

Cb -0,25 0,40* 0,01 -0,82*** -0,98*** -0,65*** -0,58*** 0,61*** -0,55*** -0,66*** 0,97*** 

AcT: acidez titulable en %; IM: índice de madurez; pH: potencial de hidrógeno; VitC: contenido de vitamina C en mg/100g; L (luminosidad), 

a, y b son parámetros del sistema color CIELAB; HUE (tono) y CRO (croma o saturación) son parámetros de color del sistema Munsell; IC 

es el índice colorimétrico y Ca, Cb: contenido de clorofilas a y b respectivamente en mgAl-1 

*: significativo al 5% de probabilidad, p<0,05 

**: significativo al 1% de probabilidad, p<0,01 

***: significativo al 0,1% de probabilidad, p<0,001 

  



Capítulo 1 – Resultados 

76 
 

Tabla 1.13c: Correlaciones genotípicas entre variables morfo-agronómicas y de calidad de grano 

 RE NG PV NV NG/V C LV AV ICOS ALT DPC DPSC %REPC 

AcT -0,50** -0,27 -0,40* -0,43* -0,55** 0,20 0,06 0,35 -0,85*** -0,22 -0,69*** 0,47* -0,24 

IM 0,37 0,28 0,18* 0,41* 0,99*** -0,26 -0,10 -0,44* 0,99*** 0,16 0,65*** -0,51** 0,31 

pH 0,99*** 0,59*** 0,94*** 0,99*** 0,70*** 0,13 0,44* -0,09 0,55** 0,28 0,99*** -0,78*** 0,21 

VitC -0,46* -0,94*** -0,44* -0,99*** 0,99*** 0,98*** 0,99*** 0,99*** -0,69*** 0,99*** -0,69*** 0,71*** 0,09 

L 0,25 0,13 0,41* 0,28 0,13 0,37 0,03 0,24 -0,58*** 0,18 -0,11 -0,07 -0,21 

a -0,12 0,06 0,03 0,16 -0,82*** 0,07 -0,38 0,02 -0,58*** 0,26 -0,38 0,32 0,07 

b -0,03 0,15 0,19 0,33 -0,88*** 0,01 -0,34 0,00 -0,59*** 0,36 -0,29 0,31 0,01 

HUE 0,10 -0,10*** -0,05 -0,22 0,81*** -0,02 0,40 0,03 0,50** -0,27 0,33 -0,27 0,39 

CRO 0,01 0,17*** 0,24 0,36 -0,88*** 0,01 -0,31 0,01 -0,59*** 0,39 -0,27 0,32 0,25 

IC -0,15 0,06*** 0,01 0,17 -0,87*** 0,05 -0,40* 0,00 -0,59*** 0,25 -0,37 0,30 -0,08 

Ca 0,16 0,47**** 0,06 0,47* 0,30 -0,54** -0,09 -0,59*** 0,61*** -0,08 0,18 0,09 0,24 

Cb 0,11 0,43**** 0,01 0,40* 0,28 -0,51** -0,16 -0,54** 0,57*** -0,31 0,01 0,12 0,21 

RE: rendimiento por parcela en g; NG: número de granos por parcela; PV: peso total de vainas por parcela en g; NV: número de vainas 

por parcela; NG/V: número de granos por vaina; C: calibre del grano en cm; LV: largo de vaina en cm; AV: ancho de vaina en cm; ICOS: 

índice de cosecha en %; ALT: altura de planta en cm; DPC: días a primera cosecha; DPSC: días entre primera y segunda cosecha, %REPC: 

porcentaje de RE en primera cosecha; AcT: acidez titulable en %; IM: índice de madurez; pH: potencial de hidrógeno; VitC: contenido de 

vitamina C en mg/100g; L (luminosidad), a, y b son parámetros del sistema color CIELAB; HUE (tono) y CRO (croma o saturación) son 

parámetros de color del sistema Munsell; IC es el índice colorimétrico y Ca, Cb: contenido de clorofilas a y b respectivamente en mgAl-1 

*: significativo al 5% de probabilidad, p<0,05 

**: significativo al 1% de probabilidad, p<0,01 

***: significativo al 0,1% de probabilidad, p<0,001 
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En la tabla 2 del anexo se muestran los valores genotípicos predichos mediante BLUP, el valor 

medio general, el coeficiente de variación y la diferencia mínima significativa para cada 

variable.  

Análisis de Componentes Principales 

Se realizó un Análisis de Componentes principales (ACP) tomando todas las variables en 

conjunto y usando los valores fenotípicos medios. En la Tabla 1.14 puede observarse que las 

primeras 8 CP presentan autovalores superiores a 1 y son las CP retenidas según el criterio 

Guttman-Kaiser; en conjunto explican un 80% de la variancia. Las dos primeras CP explican 

en conjunto un porcentaje bajo (39%) de la variancia. 

Tabla 1.14: Autovalores y proporción de variancia explicada para cada componente principal 

(valores fenotípicos) 

Lambda Valor Proporción Prop 

Acum 

Lambda Valor Proporción Prop 

Acum 

1 5,43 0,22 0,22 13 0,51 0,02 0,93 

2 4,26 0,17 0,39 14 0,37 0,01 0,95 

3 2,81 0,11 0,50 15 0,33 0,01 0,96 

4 2,00 0,08 0,58 16 0,28 0,01 0,97 

5 1,70 0,07 0,65 17 0,21 0,01 0,98 

6 1,32 0,05 0,70 18 0,17 0,01 0,99 

7 1,27 0,05 0,75 19 0,14 0,01 0,99 

8 1,12 0,04 0,80 20 0,08 0 1 

9 0,90 0,04 0,83 21 0,06 0 1 

10 0,83 0,03 0,87 22 0,01 0 1 

11 0,61 0,02 0,89 23 0,01 0 1 

12 0,59 0,02 0,91 24 0,00 0 1 

 

En la Tabla 1.15 se muestran las correlaciones de cada variable original con cada CP retenido. 

Las celdas coloreadas marcan los mayores valores absolutos. El coeficiente de correlación 

cofenética puede ser utilizado como una medida de la calidad de la reducción lograda y en 

este caso dicho coeficiente fue de 0,973. Como puede verse, las variables relativas al color 

del grano a, b, HUE, CRO e IC tienen correlación con CP1, siendo intermedia a alta para CRO 

(0,72) pero muy altas para el resto, y solo HUE presenta una correlación negativa (-0,91). 

Para CP1, la otra variable que presenta correlación es DPC, con un valor negativo de -0,47.  
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Tabla 1.15 Correlación de cada variable original con cada CP retenido (valores fenotípicos) 

Variables CP 1 CP 2 CP 3 CP 4 CP 5 CP 6 CP 7 CP 8 

RE -0,36 0,88 -0,03 0,03 -0,01 0,05 -0,06 -0,07 

NG -0,31 0,86 -0,21 0,03 0,02 0,02 0,11 -0,08 

PV -0,30 0,90 0,00 0,07 -0,05 0,00 -0,11 0,01 

NV -0,23 0,84 -0,27 0,04 0,10 -0,04 -0,10 -0,01 

NG/V -0,18 0,22 0,30 -0,09 -0,07 0,17 0,74 -0,08 

C -0,02 0,14 0,73 0,11 -0,26 -0,09 -0,21 0,10 

LV -0,10 0,05 0,70 0,08 -0,23 0,40 0,24 -0,04 

AV 0,22 0,05 0,76 0,14 -0,25 0,14 0,08 0,03 

ICOS -0,34 0,05 -0,18 -0,25 0,30 0,37 0,27 -0,38 

ALT 0,17 0,39 0,23 -0,15 -0,15 0,38 -0,20 0,11 

DPC -0,47 0,45 0,08 -0,20 0,46 0,17 -0,07 0,21 

DPSC 0,17 0,11 -0,19 0,46 -0,36 -0,11 -0,04 -0,41 

%REPC -0,15 -0,42 0,09 -0,28 0,41 0,19 0,05 0,45 

AcT 0,21 0,06 0,06 0,82 0,38 -0,01 0,12 0,17 

IM -0,21 -0,08 -0,10 -0,77 -0,45 -0,03 -0,15 -0,14 

pH -0,49 0,30 0,26 -0,27 -0,02 -0,43 0,11 0,27 

VitC -0,13 0,01 0,15 0,10 -0,10 0,45 -0,54 0,05 

L 0,40 -0,01 0,11 -0,02 0,46 0,27 -0,27 -0,26 

a 0,92 0,16 -0,14 -0,16 0,01 0,14 0,07 -0,03 

b1 0,80 0,40 -0,13 -0,06 -0,12 -0,05 0,06 0,27 

HUE -0,91 -0,19 0,17 0,18 0,01 -0,13 -0,09 0,00 

CRO 0,72 0,43 -0,11 -0,02 -0,15 -0,09 0,06 0,33 

IC 0,92 0,19 -0,15 -0,17 0,01 0,13 0,07 -0,01 

Ca -0,43 -0,16 -0,58 0,17 -0,39 0,33 0,07 0,30 

Cb -0,42 -0,21 -0,57 0,25 -0,34 0,35 0,10 0,23 

RE: rendimiento por parcela; NG y NV: número de granos y vainas por parcela; PV: peso total 

de vainas por parcela; NG/V: número de granos por vaina; C: calibre del grano; LV AV: largo 

y ancho de vaina; ICOS: índice de cosecha; ALT: altura de planta; DPC: días a primera 

cosecha; DPSC: días entre primera y segunda cosecha, %REPC: porcentaje de RE en 

primera cosecha, AcT: acidez titulable; IM: índice de madurez; pH: potencial de hidrógeno; 

VitC: contenido de vitamina C; L, a, y b parámetros del sistema CIELAB; HUE y CRO: 

parámetros del sistema Munsell; Ca y Cb: contenido de clorofilas a y b respectivamente. 
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Para la CP2, las variables que muestran alta correlación son RE, NG, PV y NV; y correlación 

baja la variable ALT; todas ellas de signo positivo. Con la CP3 presentan correlaciones 

intermedias a altas de signo positivo: C, LV y AV e intermedias de signo negativo los dos tipos 

de clorofila Ca y Cb. La CP4 presenta correlaciones altas con AcT e IM siendo esta última 

negativa, y correlación intermedia a baja con DPSC. La CP5 mostró correlación intermedia 

con L (0,46) mientras que la CP6 no mostró correlación con ninguna variable en particular. El 

resto mostraron correlaciones con NG/V de 0,74 y VitC de -0,54 para CP7 e ICOS de -0,38 y 

%REPC de 0,45 para la CP8. 

Al graficar las variables en función de las CP1 y CP2 (Gráfico 1.6) puede verse que las 

variables RE, NG, PV y NV presentan vectores con ángulos agudos entre ellas lo cual indica 

que están fuertemente correlacionadas en forma positiva, esto puede verificarse al mirar los 

valores de dichas correlaciones en la Tabla 1.12a.  

Gráfico 1.6: Representación de todas las variables en función de las CP1 y CP2 (valores 

fenotípicos) 

 

RE: rendimiento por parcela; NG y NV: número de granos y vainas por parcela; PV: peso total 

de vainas por parcela; NG/V: número de granos por vaina; C: calibre del grano; LV AV: largo 

y ancho de vaina; ICOS: índice de cosecha; ALT: altura de planta; DPC: días a primera 

cosecha; DPSC: días entre primera y segunda cosecha, %REPC: porcentaje de RE en 

primera cosecha, AcT: acidez titulable; IM: índice de madurez; pH: potencial de hidrógeno; 

VitC: contenido de vitamina C; L, a, y b parámetros del sistema CIELAB; HUE y CRO: 

parámetros del sistema Munsell; Ca y Cb: contenido de clorofilas a y b respectivamente. 
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Del mismo modo, las variables CRO, b, a, e IC también muestran correlaciones positivas entre 

sí, pero negativas con HUE al mostrar un ángulo prácticamente llano con ellas (Tabla 1.12b). 

El ángulo cercano a 90° que muestra el grupo de las variables RE, NG, PV y NV con las 

variables relativas al color de grano demuestra que dichas variables no están correlacionadas, 

esto puede verificarse en la tabla 1.12c, donde ninguna de estas correlaciones fue 

significativa. El resto de las variables presentan vectores de menor longitud, lo cual indica que 

tuvieron contribuciones menores en la representación realizada. 

Al realizar el ACP usando los valores genotípicos y todas las variables, puede verse que 

reteniendo 7 CP se alcanza una proporción acumulada de variancia explicada de 0,88 

(Tabla 1.16) y que con las dos primeras CP se logra explicar un 50% de la variancia total, 

siendo estos porcentajes mayores que los logrados utilizando los valores fenotípicos. 

Tabla 1.16: Autovalores y proporción de variancia explicada para cada componente principal 

(valores genotípicos) 

Lambda Valor Proporción Prop 

Acum 

Lambda Valor Proporción Prop 

Acum 

1,00 7,26 0,29 0,29 13,00 0,15 0,01 0,99 

2,00 5,11 0,20 0,50 14,00 0,08 0,00 0,99 

3,00 4,05 0,16 0,66 15,00 0,06 0,00 1,00 

4,00 1,74 0,07 0,73 16,00 0,05 0,00 1,00 

5,00 1,67 0,07 0,79 17,00 0,03 0,00 1,00 

6,00 1,06 0,04 0,84 18,00 0,02 0,00 1,00 

7,00 1,00 0,04 0,88 19,00 0,01 0,00 1,00 

8,00 0,84 0,03 0,91 20,00 0,01 0,00 1,00 

9,00 0,69 0,03 0,94 21,00 0,00 0,00 1,00 

10,00 0,52 0,02 0,96 22,00 0,00 0,00 1,00 

11,00 0,35 0,01 0,97 23,00 0,00 0,00 1,00 

12,00 0,31 0,01 0,98 24,00 0,00 0,00 1,00 

 

En la Tabla 1.17 se muestran las correlaciones de las variables con las CP retenidas. Las 

celdas coloreadas marcan los mayores valores absolutos. La correlación cofenética fue en 

este caso de 0,993. Analizando las correlaciones puede verse que ahora la CP1 presenta 

correlaciones intermedias a altas con ICOS, pH, Ca y Cb (negativas) y L (positiva); correlación 

baja y positiva con DPSC y correlaciones altas con el resto de las variables relativas al color 

de grano, siendo ésta negativa únicamente para HUE. 
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Tabla 1.1:7 Correlación de cada variable original con cada CP retenido (valores genotípicos) 

Variables CP1 CP2 CP3 CP4 CP5 CP6 CP7 

RE -0,33 0,79 0,28 -0,18 0,19 0,10 0,00 

NG -0,25 0,83 -0,22 -0,29 0,14 0,17 0,00 

PV -0,20 0,83 0,32 -0,19 0,26 0,04 0,00 

NV -0,15 0,87 -0,25 -0,25 0,12 -0,19 0,00 

NG/V -0,37 0,07 0,42 0,09 -0,15 0,75 0,00 

C 0,26 -0,30 0,79 0,10 0,23 -0,16 0,00 

LV -0,17 -0,27 0,81 0,01 0,17 0,25 0,00 

AV 0,36 -0,43 0,74 0,05 0,13 0,00 0,00 

ICOS -0,65 0,15 -0,10 0,29 -0,28 0,27 0,00 

ALT 0,18 0,40 0,42 0,26 0,60 -0,14 0,00 

DPC -0,54 0,57 0,36 -0,03 -0,02 -0,10 0,00 

DPSC 0,39 -0,37 -0,41 0,01 0,34 -0,08 0,00 

%REPC 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 1,00 

AcT 0,47 -0,37 -0,03 -0,75 0,11 0,17 0,00 

IM -0,51 0,26 -0,03 0,76 -0,10 -0,12 0,00 

pH -0,59 0,43 0,48 -0,08 -0,15 -0,27 0,00 

VitC 0,15 -0,28 0,36 0,14 0,49 0,08 0,00 

L 0,61 0,30 0,44 -0,16 -0,45 -0,06 0,00 

a 0,89 0,34 -0,14 0,17 -0,03 0,13 0,00 

b 0,84 0,42 -0,15 0,16 0,10 0,09 0,00 

HUE -0,86 -0,38 0,17 -0,20 0,02 -0,14 0,00 

CRO 0,82 0,42 -0,14 0,15 0,16 0,09 0,00 

IC 0,89 0,36 -0,15 0,17 -0,04 0,11 0,00 

Ca -0,62 -0,13 -0,55 0,09 0,45 0,15 0,00 

Cb -0,66 -0,21 -0,55 -0,01 0,36 0,10 0,00 

RE: rendimiento por parcela; NG y NV: número de granos y vainas por parcela; PV: peso total 

de vainas por parcela; NG/V: número de granos por vaina; C: calibre del grano; LV AV: largo 

y ancho de vaina; ICOS: índice de cosecha; ALT: altura de planta; DPC: días a primera 

cosecha; DPSC: días entre primera y segunda cosecha, %REPC: porcentaje de RE en 

primera cosecha, AcT: acidez titulable; IM: índice de madurez; pH: potencial de hidrógeno; 

VitC: contenido de vitamina C; L, a, y b parámetros del sistema CIELAB; HUE y CRO: 

parámetros del sistema Munsell; Ca y Cb: contenido de clorofilas a y b respectivamente. 
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La CP2 muestra las mismas correlaciones con RE, NG, PV y NV que antes, pero con valores 

levemente menores y correlación intermedia con DPC. La CP3 muestra correlaciones 

intermedias a altas y positivas con C, LV y AV mientras que la CP4 muestra correlaciones 

intermedias a altas con Act (negativa) e IM (positiva). La CP5 muestra correlaciones 

intermedias ALT (0,60) y VitC (0,49); la CP6 se correlaciona con NG/V (0,75) y la CP7 con 

%REPC (1,00). 

Al graficar las variables en función de las CP1 y CP2 (Gráfico 1.7) se ve que el grupo de 

variables compuesto por RE, NG, PV y NV no presenta correlación con las variables relativas 

al color de grano, sin embargo al verificar los valores de las correlaciones genotípicas de estas 

variables (Tabla 1.13c) se ve que NG presentó correlaciones altamente significativas con 

HUE, CRO e IC aunque de muy bajo valor (-0,10; 0,17 y 0,06 respectivamente) por lo que 

pueden despreciarse; mientras que PV presentó una correlación intermedia a baja con L 

(0,41) pero con una significancia con p<0,05. 

Gráfico 1.7: Representación de todas las variables en función de las CP1 y CP2 (valores 

genotípicos) 

 

RE: rendimiento por parcela; NG: número de granos por parcela; PV: peso total de vainas por 

parcela; NV: número de vainas por parcela; NG/V: número de granos por vaina; C: calibre del 

grano; LV: largo de vaina; AV: ancho de vaina; ICOS: índice de cosecha; ALT: altura de planta; 

DPC: días a primera cosecha; DPSC: días entre primera y segunda cosecha, %REPC: 

porcentaje de RE en primera cosecha; AcT: acidez titulable; IM: índice de madurez; pH: 

potencial de hidrógeno; VitC: contenido de vitamina C; L (luminosidad), a, b, HUE (tono) y 

CRO (croma) parámetros de color; IC es el índice colorimétrico y Ca y Cb: contenido de 

clorofilas a y b respectivamente. 
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Puede verse también en el gráfico que este grupo de variables presenta correlaciones 

positivas con ph y negativas con VitC, lo cual se verifica en la Tabla 1.13c; y correlaciones 

positivas con DPC y negativas con DPSC, C, LV y AV (Tabla 1.13a) aunque para las tres 

últimas variables dichas correlaciones solo fueron significativas con NG y NV. Las variables 

ALT, NG/V, LV, VitC, C, DPSC, IM, L y %REPC fueron representadas con vectores más cortos 

indicando que sus contribuciones a la representación de este gráfico fueron menores y que 

para una mejor interpretación de ellas es necesario realizar gráficos de otras CP. 

También se realizaron ACP de los grupos de variables morfo-agronómicas y de calidad de 

grano por separado, tanto con los valores fenotípicos como con los genotípicos. 

En la tabla 1.18 se muestran los autovalores del ACP de las variables morfo-agronómicas con 

valores fenotípicos. Puede verse que reteniendo 4 CP se explica un 72% de la variación total, 

y que las dos primeras CP explican en conjunto un 50% de dicha variación. La correlación 

cofenética para este análisis fue de 0,950. 

Tabla 1.18: Autovalores y proporción de variancia explicada para cada componente principal 

utilizando las variables morfo-agronómicas (valores fenotípicos) 

Lambda Valor Proporción Prop Acum 

1 4,14 0,32 0,32 

2 2,37 0,18 0,50 

3 1,73 0,13 0,63 

4 1,14 0,09 0,72 

5 0,94 0,07 0,79 

6 0,7 0,05 0,85 

7 0,57 0,04 0,89 

8 0,51 0,04 0,93 

9 0,4 0,03 0,96 

10 0,25 0,02 0,98 

11 0,17 0,01 0,99 

12 0,07 0,01 1 

13 0,01 6,00E-04 1 

 

En la Tabla 1.19 se presentan las correlaciones de las variables con cada CP retenido. En ella 

puede verse que la CP1 tuvo correlaciones altas y positivas con las variables RE, NG, PV y 

NV; la CP2 presentó correlaciones altas con LV y AV, intermedia a alta con C y baja con ALT; 

la CP3 presentó correlaciones intermedias y positiva con DPSC e intermedias y negativas con 
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DPC, %REPC e ICOS; por último la CP4 presentó una correlación intermedia y positiva con 

NG/V. 

Tabla 1.19: Correlación de cada variable morfo-agronómica original con cada CP retenido 

(valores fenotípicos) 

Variables CP1 CP2 CP3 CP4 

RE 0,96 0,05 0,03 -0,02 

NG 0,93 -0,12 0,05 0,15 

PV 0,95 0,10 0,11 -0,12 

NV 0,89 -0,20 0,12 -0,11 

NG/V 0,24 0,33 -0,37 0,67 

C 0,06 0,74 0,05 -0,21 

LV 0,05 0,81 -0,25 0,17 

AV -0,09 0,85 0,03 0,01 

ICOS 0,22 -0,29 -0,50 0,44 

ALT 0,30 0,38 -0,04 -0,35 

DPC 0,58 -0,09 -0,57 -0,26 

DPSC 0,05 0,00 0,69 0,36 

%REPC -0,35 -0,14 -0,67 -0,21 

RE: rendimiento por parcela; NG: número de granos por parcela; PV: peso total de vainas por 

parcela; NV: número de vainas por parcela; NG/V: número de granos por vaina; C: calibre del 

grano; LV: largo de vaina; AV: ancho de vaina; ICOS: índice de cosecha; ALT: altura de planta; 

DPC: días a primera cosecha; DPSC: días entre primera y segunda cosecha, %REPC: 

porcentaje de RE en primera cosecha 

Al graficar las variables en función de las dos primeras CP (Gráfico 1.8) puede verse que las 

correlaciones altas y positivas entre las variables RE, NG, PV y NV se sigue manifestando al 

igual que en los análisis anteriores, agregándose las correlaciones también altas y positivas 

con DPC, DPSC, ICOS y ALT, sin embargo, en la tabla 1.12a estas dos últimas variables no 

muestran correlaciones significativas. 

Las variables C, AV y LV presenta en el gráfico ángulos cercanos a 90° con el grupo de 

variables de RE, NG, PV y NV lo cual indicaría que no hay correlación entre estas variables; 

sin embargo en la Tabla 1.13a se muestra que C y AV tienen correlaciones intermedias y 

negativas con NG y NV y LV presenta el mismo tipo de correlación con NV. 
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Gráfico 1.8: Representación de las variables morfo-agronómicas en función de las CP1 y CP2 

(valores fenotípicos) 

 

RE: rendimiento; NG: número de granos; PV: peso total de vainas; NV: número de vainas; 

NG/V: número de granos por vaina; C: calibre del grano; LV: largo y AV: ancho de vaina; 

ICOS: índice de cosecha; ALT: altura de planta; DPC: días a primera cosecha; DPSC: días 

entre primera y segunda cosecha, %REPC: porcentaje de RE en primera cosecha 

 

En el estudio de las variables morfo-agronómicas usando los valores genotípicos, reteniendo 

4 CP se logra explicar el 81% de la variación presente (Tabla 1.20) y las dos primeras CP 

explican un 60% de la variancia, siendo estos porcentajes mayores que los logrados con los 

valores fenotípicos. La correlación cofenética para este análisis fue de 0,968. 
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Tabla 1.20: Autovalores y proporción de variación explicada para cada componente principal 

utilizando las variables morfo-agronómicas (valores genotípicos) 

Lambda Valor Proporción Prop 

Acum 

Lambda Valor Proporción Prop 

Acum 

1 4,64 0,36 0,36 8 0,24 0,02 0,98 

2 3,10 0,24 0,60 9 0,11 0,01 0,99 

3 1,77 0,14 0,73 10 0,07 0,01 0,99 

4 1,00 0,08 0,81 11 0,05 3,70E-03 1 

5 0,89 0,07 0,88 12 0,03 2,00E-03 1 

6 0,65 0,05 0,93 13 3,60E-03 2,80E-04 1 

7 0,44 0,03 0,96     

 

La Tabla 1.21 muestra las correlaciones de las variables morfo-agronómicas originales con 

las CP retenidas.  

En ella puede verse que la CP1 además de las correlaciones con RE, NG, PV y NV (que son 

altas y positivas al igual que con los valores fenotípicos) presenta correlación intermedia a alta 

con DPC (0,73) e intermedia a baja y negativa con DPSC (-0,47) 

La CP2 no se correlaciona en este caso con ALT pero sí con C, LV y AV siendo todas estas 

correlaciones altas y positivas. La CP3 se correlaciona con NG/V e ICOS de manera positiva 

y con ALT, negativa. La CP4 se correlaciona únicamente con %REPC. 
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Tabla 1.21: Correlación de cada variable original con cada CP retenido (valores genotípicos) 

Variables CP1 CP2 CP3 CP4 

RE 0,87 0,34 -0,11 0,00 

NG 0,91 -0,17 -0,14 0,00 

PV 0,84 0,39 -0,27 0,00 

NV 0,88 -0,25 -0,35 0,00 

NG/V 0,23 0,48 0,65 0,00 

C -0,43 0,79 -0,25 0,00 

LV -0,19 0,88 0,23 0,00 

AV -0,58 0,72 -0,19 0,00 

ICOS 0,39 -0,09 0,72 0,00 

ALT 0,25 0,52 -0,56 0,00 

DPC 0,73 0,37 0,17 0,00 

DPSC -0,47 -0,42 -0,34 0,00 

%REPC 0,00 0,00 0,00 1,00 

RE: rendimiento; NG: número de granos; PV: peso total de vainas; NV: número de vainas; 

NG/V: número de granos por vaina; C: calibre del grano; LV: largo y AV: ancho de vaina; 

ICOS: índice de cosecha; ALT: altura de planta; DPC: días a primera cosecha; DPSC: días 

entre primera y segunda cosecha, %REPC: porcentaje de RE en primera cosecha 

 

En el Gráfico 1.9 se representan las variables en función de las dos primeras CP. En él puede 

verse que la variable RE tiene correlaciones altas y positivas con PV y DPC y altas pero 

negativa con DPSC; también se aprecia que las correlaciones con NG y NV son positivas, 

pero de menor valor que con las ya mencionadas y que no presenta correlaciones con las 

variables LV, AV y C. Todo esto se verifica observando los valores de las correlaciones 

genotípicas presentados en la Tabla 1.13a.  

También puede verificarse que la correlación entre NG y NV es alta y positiva, sin embargo, 

en el gráfico se muestra además una correlación alta y positiva de NG con ICOS que no puede 

verificarse con los datos de la Tabla. Esto último puede deberse a que la representación de 

esta variable en este gráfico no es buena y debería ser analizada mediante la representación 

de las CP1 y CP3. 
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Gráfico 1.9: Representación de las variables morfo-agronómicas en función de las CP1 y CP2 

(valores genotípicos) 

 

RE: rendimiento; NG: número de granos; PV: peso total de vainas; NV: número de vainas; 

NG/V: número de granos por vaina; C: calibre del grano; LV: largo y AV: ancho de vaina; 

ICOS: índice de cosecha; ALT: altura de planta; DPC: días a primera cosecha; DPSC: días 

entre primera y segunda cosecha, %REPC: porcentaje de RE en primera cosecha 

Para el estudio del ACP de las variables relativas a la calidad de grano usando valores 

fenotípicos, reteniendo 4 CP se logra explicar un 82% de la variabilidad (Tabla 1.22) y las dos 

primeras CP explican en conjunto un 57% de variabilidad.  

La correlación cofenética para este análisis fue de 0,985. 

En la Tabla 1.23 pueden verse las correlaciones entre las variables originales y las CP. 
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Tabla 1.22: Autovalores y proporción de variación explicada para cada componente principal 

utilizando las variables de calidad de grano (valores fenotípicos) 

Lambda Valor Proporción Prop 

Acum 

1 4,97 0,41 0,41 

2 1,87 0,16 0,57 

3 1,76 0,15 0,72 

4 1,22 0,1 0,82 

5 0,93 0,08 0,9 

6 0,63 0,05 0,95 

7 0,36 0,03 0,98 

8 0,16 1,00E-02 0,99 

9 0,08 1,00E-02 1 

10 1,00E-02 7,00E-04 1 

11 4,30E-03 3,60E-04 1 

12 1,20E-03 9,90E-05 1 

 

Tabla 1.23: Correlación de cada variable original con cada CP retenido (valores fenotípicos) 

Variables CP1 CP2 CP3 CP4 

AcT 0,21 0,90 0,10 0,21 

IM -0,23 -0,90 -0,03 -0,20 

pH -0,39 -0,28 -0,41 0,56 

VitC -0,13 0,08 0,06 -0,53 

L 0,41 0,23 -0,23 -0,54 

a 0,95 -0,13 0,13 -0,11 

b 0,88 -0,14 0,17 0,29 

HUE -0,94 0,16 -0,16 0,06 

CRO 0,80 -0,13 0,18 0,37 

IC 0,95 -0,14 0,14 -0,10 

Ca -0,47 -0,09 0,83 0,04 

Cb -0,47 0,01 0,84 0,00 

AcT: acidez titulable; IM: índice de madurez; pH: potencial de hidrógeno; VitC: contenido de 

vitamina C; L (luminosidad), a, b, HUE (tono) y CRO (croma) parámetros de color; IC es el 

índice colorimétrico y Ca, Cb: contenido de clorofilas a y b respectivamente. 
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Puede verse que la CP1 presenta correlaciones altas y positivas con a, b, CRO e IC y alta 

negativa con HUE. La CP2 se correlaciona con AcT (0,90) e IM (-0,90); la CP3 presenta 

correlación con los contenidos de clorofilas Ca y Cb y la CP4 presenta correlaciones 

intermedias y positiva con pH e intermedias y negativas con VitC y L. 

En el Gráfico 1.10 puede verse que las variables a, b, IC y CRO están positivamente 

correlacionadas entre sí y negativamente correlacionadas con HUE y que la variable AcT tiene 

una elevada correlación negativa con IM, lo cual se verifica en la Tabla 1.13b. El resto de las 

variables no tuvieron buena representación en este gráfico. 

Gráfico 1.10: Representación de las variables de calidad de grano originales en función de 

CP1 y CP2 (valores fenotípicos) 

 

AcT: acidez titulable; IM: índice de madurez; pH: potencial de hidrógeno; VitC: contenido de 

vitamina C; L (luminosidad), a, y b parámetros del sistema color CIELAB; HUE (tono) y CRO 

(croma) parámetros del sistema Munsell; IC es el índice colorimétrico y Ca, Cb: contenido de 

clorofilas a y b respectivamente. 

 

El ACP de las variables de calidad de grano utilizando los valores genotípicos muestra que 

reteniendo 4 CP se explica un 94% de la variabilidad y que las dos primeras CP explican en 

conjunto un 69% de la variabilidad (Tabla 1.24). Este análisis presentó una correlación 

cofenética máxima (1,00) indicando que el modelo reducido representa los datos originales 

con exactitud. 
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Tabla 1.24 Autovalores y proporción de variancia explicada para cada componente principal 

utilizando las variables de calidad de grano (valores genotípicos) 

Lambda Valor Proporción Prop Acum 

1 6,31 0,53 0,53 

2 2,01 0,17 0,69 

3 1,96 0,16 0,86 

4 1,02 0,08 0,94 

5 0,46 0,04 0,98 

6 0,1 0,01 0,99 

7 0,07 0,01 0,99 

8 0,04 3,10E-03 1 

9 0,02 1,90E-03 1 

10 3,90E-03 3,30E-04 1 

11 1,20E-03 1,00E-04 1 

12 1,70E-04 1,40E-05 1 

 

En la Tabla 1.25 se muestran las correlaciones de las variables originales con las CP 

retenidas. Puede verse que la CP1 presenta correlaciones altas y positivas con a, b, CRO e 

IC; alta y negativa con HUE; intermedia a alta y positiva con L e intermedia a alta y negativa 

con Cb. 

La CP2 presenta correlaciones intermedias con pH (positiva) y Cb (negativa); la CP3 presenta 

correlaciones altas con AcT (positiva) e IM (negativa) y por último la CP4 presenta una 

correlación alta y positiva con VitC. 
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Tabla 1.25: Correlación de cada variable original con cada CP retenido (valores genotípicos) 

Variables CP 1 CP 2 CP 3 CP 4 

AcT 0,34 -0,19 0,90 -0,14 

IM -0,41 0,13 -0,85 0,23 

pH -0,43 0,69 -0,28 -0,20 

VitC 0,04 0,04 0,27 0,95 

L 0,71 0,64 0,11 -0,06 

a 0,95 -0,19 -0,18 -0,01 

b 0,92 -0,22 -0,24 0,00 

HUE -0,94 0,21 0,23 0,01 

CRO 0,89 -0,23 -0,24 0,00 

IC 0,96 -0,18 -0,20 0,00 

Ca -0,67 -0,69 -0,16 -0,05 

Cb -0,74 -0,62 -0,07 -0,07 

AcT: acidez titulable; IM: índice de madurez; pH: potencial de hidrógeno; VitC: contenido de 

vitamina C; L (luminosidad), a, y b parámetros del sistema color CIELAB; HUE (tono) y CRO 

(croma) parámetros del sistema Munsell; IC es el índice colorimétrico y Ca, Cb: contenido de 

clorofilas a y b respectivamente. 

 

En el gráfico de las variables originales en función de las CP1 y CP2 (Gráfico 1.11) puede 

verse que los contenidos de Ca y Cb tienen una alta correlación positiva entre sí y negativas 

con L; al igual que las variables de color a, b, CRO e IC que se correlacionan positivamente 

entre sí y negativamente con HUE. Esto puede verificarse con los valores de las correlaciones 

presentados en la Tabla 1.13b. 

Por otro lado, las variables pH y HUE muestran una correlación alta y positiva ya que sus 

respectivos vectores forman un ángulo agudo. Si bien esta correlación puede verificarse por 

los valores de tabla, la aparente correlación entre pH y L no es significativa. 

Las variables cuyos vectores forman ángulos rectos no presentan correlación, sin embargo la 

ausencia de correlación entre las variables L - HUE, HUE - Ca y CB, Ca y Cb – L no se verifica 

con los valores de la Tabla 1.13b ya que todas estas correlaciones resultaron significativas. 

Las variables IM, AcT y VitC no estuvieron bien representadas en este gráfico y deberían ser 

analizadas mediante gráficos que involucren a las CP3 y CP4 para una mayor precisión. 
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Gráfico 1.11: Representación de las variables de calidad de grano originales en función de 

CP1 y CP2 (valores genotípicos) 

 

AcT: acidez titulable; IM: índice de madurez; pH: potencial de hidrógeno; VitC: contenido de 

vitamina C; L (luminosidad), a, y b parámetros del sistema color CIELAB; HUE (tono) y CRO 

(croma) parámetros del sistema Munsell; IC es el índice colorimétrico y Ca, Cb: contenido de 

clorofilas a y b respectivamente.  

Análisis de Conglomerado 

Se realizó un Análisis de Conglomerados usando encadenamiento promedio y distancias 

Euclídeas con los valores fenotípicos, lográndose una correlación cofenética de 0,856 cuando 

se agruparon las variedades y de 0,906 cuando se agruparon variables. 

Al agrupar variedades se conformaron 8 grupos, siendo los grupos 5 y 4 los más distantes 

entre sí (distancia de 10,32) como puede verse en la Tabla 1.26 y estando ambos 

conformados por una sola variedad: Rapid y Rois des Conserves respectivamente. 

Los grupos más cercanos fueron el 2 y el 6 (distancia de 3,74) estando el grupo 2 conformado 

por las variedades Trianon y Filigreen afila y el grupo 6 por: Super Scout, Granada, Withan 

Wonder, Green Sugar, Panga, Leo, Gypsy, Eaton, Bolero, Dante y Avon. 

Las variedades más distantes entre sí fueron Early Sweet (grupo 8) y Bolero (grupo 6) con 

una distancia Euclídea de 12,91 mientras que las variedades más cercanas fueron Suttons y 

Duke of Albany con una distancia de 3,51 (grupo 7). 

 

-6.00 -3.00 0.00 3.00 6.00

CP 1 (52.6%)

-6.00

-3.00

0.00

3.00

6.00
C

P
 2

 (
1
6
.8

%
)

AcT

IM

pH

VitC

L

a
b

HUE

CRO

IC

Ca
Cb

AcT

IM

pH

VitC

L

a
b

HUE

CRO

IC

Ca
Cb



Capítulo 1 – Resultados 

94 
 

Tabla 1.26: Distancias Euclídeas entre grupos (valores fenotípicos) 

Grupo 1 2 3 4 5 6 7 

2 6,60       

3 5,61 6,39      

4 7,64 6,92 8,41     

5 5,97 5,89 7,27 10,32    

6 5,71 3,74 5,67 8,44 5,84   

7 6,78 6,82 6,03 7,95 8,86 5,61  

8 6,32 7,30 8,31 6,76 7,92 9,09 9,70 

 

Al realizar el Análisis de Conglomerados agrupando las variables se conformaron 10 grupos, 

formando las variables DPSC, AcT, %REPC, VitC, IM e ICOS grupos de una sola variable 

(grupos 1, 2, 4, 5, 8 y 9) mientras que los grupos restantes estuvieron formados por: CRO, b, 

IC, a, L y ALT (grupo  3); C, AV, LV y NG-V (grupo 6); Ca y Cb (grupo  7) y HUE, DPC, pH, 

NG, RE, PV y NV (grupo 10). 

En el gráfico 1.12 pueden verse los dendrogramas de los grupos de variedades (sector A) y 

los de variables (parte B). Ambos dendrogramas se combinaron para representar un mapa de 

calor donde el promedio de cada variedad para cada variable se representó mediante un color 

sólido relativo a la categoría que pertenece (variando de favorable a desfavorable). Los 

intervalos para cada variable fueron construidos según la diferencia mínima significativa 

(Tabla 1 del Anexo). Las variables %REPC, VitC y DPC se dividieron en dos intervalos de 

valores; IM, pH, NG, RE, PV y Nv se dividieron en tres intervalos; DPSC, AcT, L, AV, Ca, Cb 

e ICOS se dividieron en cuatro intervalos; IC, a, HUE y DPC se dividieron en 5 intervalos; la 

variable C se dividió en 8 intervalos mientras que el resto de las variables se dividió en 6 

intervalos. Los valores más altos se consideraron favorables para las variables: CRO, b, 

%REPC, VitC, C, AV, LV, NG/V, Ca, IM, pH, HUE, NG, RE, PV y NV mientras que para el 

resto de las variables los menores valores fueron los favorables. 

Las diferencias entre los valores medios de cada grupo fueron no significativas para NG/V; 

significativas con p < 0,05% para %REPC; significativas con p < 0,01% para RE, PV y VitC y 

altamente significativas (p < 0,001) para el resto de las variables. En la Tabla 1.27 pueden 

verse los valores promedio de cada grupo para cada variable.  

Los grupos que más claramente se diferenciaron fueron el 2 con baja ALT y altos contenidos 

de Ca y Cb; el grupo 3 con menor AcT y alto IM; el grupo 4 con valores superiores para C, AV 

y AcT e inferiores para ICOS y DPC; el 5 con valores superiores de NG, NV, ALT y contenidos 
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de Ca y Cb e inferiores para C; el grupo 6 con menor ALT y altos contenidos de Ca y Cb; el 7 

con altos C, AV y ALT y el 8 con altos b y CRO y menor DPC. 

Tabla 1.27: Valores medios de cada grupo para cada variable (valores fenotípicos) 

Grupo 1 2 3 4 5 6 7 8 

RE  813,14A 488,42BC 614,63ABC 250,31C 740,43AB 748,74A 732,58AB 350,17BC 

NG 1756,01B 1231,70BCD 1270,57BCD 462,67D 2802,10A 1662,80BC 1118,74BCD 861,57CD 

PV 1614,19A 882,43BC 1116,19ABC 645,38C 1537,95AB 1402,99AB 1386,08ABC 723,17BC 

NV 333,93B 237,00CDE 289,94BCD 111,25E 470,63A 300,11BC 193,31DE 162,00DE 

NG/V 5,25 5,10 5,31 4,66 4,91 5,36 6,10 4,85 

C 10,34B 9,55D 9,93BCD 11,21A 8,83E 9,82CD 11,52A 10,16BC 

LV 6,83BC 6,11DE 6,58BCD 7,48B 5,49E 6,92BC 9,11A 6,15CDE 

AV 1,25B 1,09CD 1,16BC 1,64A 0,94D 1,16C 1,56A 1,36B 

ICOS 50,18AB 54,27A 54,34A 37,54C 48,53AB 53,45A 52,60A 46,64B 

ALT 100,12B 71,81DE 93,44BC 65,38E 129,63A 81,08CDE 134,94A 92,44BCD 

DPC 112,65AB 109,71B 116,63A 96,88C 117,25A 114,96A 117,13A 97,25C 

DPSC 8,25B 10,92B 8,13B 11,13AB 10,13B 8,14B 8,56B 14,25A 

%REPC 33,69B 49,09AB 63,05A 42,24AB 50,22AB 46,74AB 46,89AB 32,45B 

AcT -1,66 B -1,65B -1,92D -1,45A -1,73BC -1,74C -1,73BC -1,67BC 

IM 357,73B 365,75B 540,82A 258,01C 423,78AB 417,82B 405,61B 355,45BC 

pH 7,20AB 7,01BC 7,25AB 6,99BC 7,05ABC 7,26A 7,26A 6,88C 

VitC 60,03BC 64,77ABC 71,86AB 71,11AB 62,33ABC 58,22C 75,16A 66,57ABC 

L 58,20A 56,80C 58,36A 57,82AB 57,15BC 57,12C 57,28BC 57,74AB 

a B-0,64B -1,90DE -1,50CD -1,63DE -0,73BC -2,20E -2,27E 0,32A 

b 8,78B 7,54C 7,87C 7,70C 8,86B 7,19D 7,13D 9,75A 

HUE 94,67C 104,35AB 101,10B 104,27AB 94,86C 107,27A 107,74A 88,44D 

CRO 8,86B 7,87CD 8,04C 7,95CD 8,91B 7,61D 7,54D 9,78A 

IC -1,34B -4,53DE -3,31CD -3,87D -1,46BC E-5,45 -5,57E 0,53A 

Ca 8,14B 12,05A 7,81B 8,15B 12,77A 11,23A 9,39B 8,47B 

Cb 2,88B 4,66A 2,65B 3,26B 4,44A 4,32A 3,32B 3,00B 

Medias con una letra común no son significativamente diferentes (p > 0.05) 

RE: rendimiento por parcela; NG: número de granos por parcela; PV: peso total de vainas por 

parcela; NV: número de vainas por parcela; NG/V: número de granos por vaina; C: calibre del 

grano; LV: largo de vaina; AV: ancho de vaina; ICOS: índice de cosecha; ALT: altura de planta; 

DPC: días a primera cosecha; DPSC: días entre primera y segunda cosecha, %REPC: 

porcentaje de RE en primera cosecha; AcT: acidez titulable; IM: índice de madurez; pH: 

potencial de hidrógeno; VitC: contenido de vitamina C; L (luminosidad), a, y b parámetros del 

sistema color CIELAB; HUE (tono) y CRO (croma) parámetros del sistema Munsell; IC es el 

índice colorimétrico y Ca, Cb: contenido de clorofilas a y b respectivamente 
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Gráfico 1.12: Mapa de calor combinando los dendrogramas de variedades (A) y variables (B); valores fenotípicos 

RE: rendimiento por parcela; NG: número de granos por parcela; PV: peso total de vainas por parcela; NV: número de vainas por parcela; 

NG/V: número de granos por vaina; C: calibre del grano; LV: largo de vaina; AV: ancho de vaina; ICOS: índice de cosecha; ALT: altura de 

planta; DPC: días a primera cosecha; DPSC: días entre primera y segunda cosecha, %REPC: porcentaje de RE en primera cosecha; AcT: 

acidez titulable; IM: índice de madurez; pH: potencial de hidrógeno; VitC: contenido de vitamina C; L (luminosidad), a, y b parámetros del 

sistema color CIELAB; HUE (tono) y CRO (croma) parámetros del sistema Munsell; IC es el índice colorimétrico Ca, Cb: contenido de 

clorofilas a y b respectivamente 
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El Análisis de Conglomerados realizado con los valores genotípicos de cada variedad se logró 

una correlación cofenética de 0,835 al agrupar variedades y de 0,864 al agrupar variables. 

En el caso de las variedades, se identificaron 6 grupos, siendo los más distantes los grupos 5 

(formado por Duke of Albany y Suttons) y 6 (formado por Early Sweet) con una distancia 

euclídea de 9,29 (Tabla 1.28) y los más cercanos los 1 (Telephon, Multiviral Resistant, 

Cuarentona, Early Perfection y Accord) y 3 (Rois des Conserves y American Wonder) con una 

distancia de 4,73. El grupo 4 estuvo formado por: Trianon, Filigreen áfila, Super Scout, 

Granada, Withan Wonder, Panga, Leo, Green Sugar, Gypsy, Eaton, Bolero, Dante y Avon y 

el grupo 2 por una única variedad: Rapid.  

Tabla 1.28: Distancias Euclídeas entre grupos (valores genotípicos) 

Grupo 1 2 3 4 5 

2 7,96 
    

3 4,73 7,99 
   

4 6,00 8,05 4,80 
  

5 6,08 7,83 7,85 5,68 
 

6 6,50 6,50 6,28 8,63 9,29 

 

Las variedades más distantes fueron Rapid (grupo 4) y Rois des Conserves (grupo 3) con 

una distancia de 11,48; mientras que las variedades más cercanas fueron Duke of Albany y 

Suttons con una distancia de 1,16 (grupo 5). 

En la tabla 1.29 pueden verse los valores promedios de cada grupo para cada variable y en 

el Gráfico 1.13 el Mapa de Calor combinando los dendrogramas de variedades (A) y variables 

(B) construidos según los valores de diferencia mínima significativa (LSD) para cada variable 

(Tabla 2 del Anexo). 

Comparando los valores medios de cada grupo, las variables NG y ALT presentaron 

diferencias significativas con p<0,05; NV, C, LV, DPC y Ca presentaron diferencias 

significativas con p<0,01 y AV, ICOS, L, a, b, HUE, CRO, IC y Cb con p<0,001. El resto de las 

variables no mostraron diferencias significativas entre grupos. 

Como puede verse que el grupo 1 presenta valores medios altos para C y bajos para HUE; 

los grupos 2 y 5 también tienen valores altos para C, junto con LV, AV y HUE y valores bajos 

de b; el grupo 3 presentó bajos valores de C y HUE; el grupo 4 bajos C y b y el grupo 6 

presentó altos promedios para CRO y b y bajos para DPC y HUE. 
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Las variables formaron 9 grupos: %REPC (grupo 1); CRO, b, IC, a y L (grupo 2); AcT y DPSC 

(grupo 3); ALT (grupo 4); VitC, LV, AV y C (grupo 5); Ca, Cb y HUE (grupo 6); IM e ICOS 

(grupo 7); NG/V (grupo 8) y pH, DPC, RE, NG, PV y NV (grupo 9). 

Tabla 1.29: Valores medios de cada grupo para cada variable (valores genotípicos) 

Grupo 1 2 3 4 5 6 

RE 754,51 423,42 699,44 687,19 713,62 483,51 

NG 1599,71AB 887,77C 2001,68A 1550,35AB 1282,72BC 1127,9BC 

PV 1478,08 911,79 1363,64 1295,38 1357,49 958,6 

NV 307,33AB 168,71C 372,30A 284,84B 223,39BC 202,52BC 

NG/V 5,34 5,03 5,07 5,29 5,63 5,11 

C 10,38A 11,15A 9,29B 9,77B 11,46A 10,16AB 

LV 6,97B 7,43AB 5,77B 6,75B 8,92A 6,22B 

AV 1,24C 1,57A 1,08D 1,15D 1,50AB 1,33BC 

ICOS 51,75AB 41,43C 48,60B 53,10A 52,35AB 48,03B 

ALT 104,24AB 66,66B 98,97AB 79,54B 132,7A 92,35AB 

DPC 114,82A 99,09B 110,91A 113,6A 116,51A 99,41B 

DPSC 8,37 10,31 9,50 8,86 8,74 12,23 

%REPC 39,79 42,24 41,39 47,29 46,89 32,45 

AcT -1,73 -1,51 -1,63 -1,72 -1,72 -1,68 

IM 400,97 320,55 375,12 400,32 400,21 373,14 

pH 7,21 7,07 7,11 7,20 7,23 7,02 

VitC 62,49 65,43 61,29 61,52 66,83 63,87 

L 58,12A 57,74AB 57,53AB 57,11B 57,31B 57,68AB 

a -0,89B -1,63BC -0,82AB -2,08C -2,21C 0,11A 

b 8,61B 7,71BC 8,63B 7,30C 7,17C 9,63A 

HUE 96,64B 104,09A 95,72B 106,16A 107,19A 89,97B 

CRO 8,72B 7,96CD 8,69BC 7,69D 7,58D 9,67A 

IC -1,96AB -3,87BC -1,72AB -5,09C -5,39C 0,03A 

Ca 8,29C 8,48BC 10,75AB 11,23A 9,52ABC 8,75ABC 

Cb 2,90C 3,35ABC 3,92AB 4,31A 3,40ABC 3,13BC 

Medias con una letra común no son significativamente diferentes (p > 0.05) 

RE: rendimiento por parcela; NG: número de granos por parcela; PV: peso total de vainas por 

parcela; NV: número de vainas por parcela; NG/V: número de granos por vaina; C: calibre del 

grano; LV: largo de vaina; AV: ancho de vaina; ICOS: índice de cosecha; ALT: altura de planta; 

DPC: días a primera cosecha; DPSC: días entre primera y segunda cosecha, %REPC: 

porcentaje de RE en primera cosecha; AcT: acidez titulable; IM: índice de madurez; pH: 

potencial de hidrógeno; VitC: contenido de vitamina C; L (luminosidad), a, y b parámetros del 

sistema color CIELAB; HUE (tono) y CRO (croma) parámetros del sistema Munsell; IC es el 

índice colorimétrico y Ca, Cb: contenido de clorofilas a y b respectivamente 
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Gráfico 1.13: Mapa de calor combinando los dendogramas de variedades (A) y variables (B); valores genotípicos 

RE: rendimiento por parcela; NG: número de granos por parcela; PV: peso total de vainas por parcela; NV: número de vainas por parcela; 

NG/V: número de granos por vaina; C: calibre del grano; LV: largo de vaina; AV: ancho de vaina; ICOS: índice de cosecha; ALT: altura de 

planta; DPC: días a primera cosecha; DPSC: días entre primera y segunda cosecha, %REPC: porcentaje de RE en primera cosecha; AcT: 

acidez titulable; IM: índice de madurez; pH: potencial de hidrógeno; VitC: contenido de vitamina C; L (luminosidad), a, y b parámetros del 

sistema color CIELAB; HUE (tono) y CRO (croma) parámetros del sistema Munsell; IC es el índice colorimétrico y Ca, Cb: contenido de 

clorofilas a y b respectivamente 
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Arboles de clasificación 

Se construyó un árbol de clasificación para formar grupos de variedades con 

características homogéneas utilizando los valores medios fenotípicos. A partir del nodo 

raíz, se formó un árbol con una profundidad de 4 y 8 nodos finales (hojas). La primera 

variable que permitió dividir la colección de trabajo en dos grupos fue RE, con un valor 

umbral de 780,34 g. El grupo con RE más altos se subdividió en dos nodos finales u 

hojas en base a la variable C, con un valor umbral de 9,99 mm y 3 variedades en cada 

uno de ellos. El grupo con RE menores se siguió dividiendo en función de la variable 

%REPC con un valor umbral de 40,24% formando el grupo de menor %REPC dos hojas 

en función de la variable ALT (valor umbral de 72,82 cm) y 2 y 4 variedades en cada 

una respectivamente; mientras que el grupo con mayores %REPC se siguió dividiendo 

en función de las variables NG/V (valor umbral de 5,71), Ca (valor umbral de 12,58) y C 

(valor umbral de 9,64) formando 5 nodos finales u hojas.  

En el gráfico 1.14 se puede ver el árbol de clasificación obtenido y en la Tabla 1.30 se 

pude ver la forma en que los nodos terminales quedaron definidos y las variedades 

predictoras e integrantes de cada hoja. 

Gráfico 1.14: Árbol de clasificación en base a valores fenotípicos 
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Tabla 1.30: Valores umbrales, variedades predictoras e integrantes de cada nodo 

(valores fenotípicos) 

Nodo Formación H Predicción n  Integrantes 

1.1.1 ALT (<=72,82) 0,5 Accord 2 American Wonder 

1.1.2 ALT (>72,82) 94 Early Sweet 4 Granada, Green Sugar, 

Telephon 

1.2.1.1.1 C (<=9,64) 0,5 Eaton 2 Filigreen afila 

1.2.1.1.2 C (>9,64) 10 Gypsy 5 Rapid, Multiviral resistant, 

Panga, Leo 

1.2.1.2 Ca (>12,58) 0,5 Rois des Conserves 2 Super Scout 

1.2.2 NG/V (>5,71) 4,67 Suttons 3 Trianon, Withan Wonder 

2.1 C (<=9,99) 2 Avon 3 Bolero, Cuarentona 

2.2 C (>9,99) 2 Dante 3 Early Perfection, Duke of Albany 

 

Por otro lado, al realizar un árbol de clasificación en base a los valores genotípicos 

(Gráfico 1.15 se logra un árbol casi idéntico al anterior, con profundidad de 4 y 8 nodos 

finales u hojas. 

Gráfico 1.15: Árbol de clasificación en base a valores genotípicos 
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definió las dos primeras hojas cuando se usaron los valores fenotípicos. El resto de las 

variables en definir nodos y hojas fue el mismo, pero con pequeñas diferencias en los 

valores umbrales. 

Los 8 nudos finales u hojas resultaron constituidos cada uno por las mismas variedades 

(Tabla 1.31). 

Tabla 1.31: Valores umbrales, variedades predictoras e integrantes de cada nodo 

(valores genotípicos) 

Nodo Formación H Predicción n  Integrantes 

1.1.1 NG(<=1442,15) 94 EarlySweet 4 Granada, Green Sugar 

1.1.2 NG(>1442,15) 0,5 Accord 2 American Wonder 

1.2.1.1.1 C(<=9,66) 0,5 Eaton 2 Filigreen afila 

1.2.1.1.2 C(>9,66) 10 Gypsy 5 Rapid, Multiviral resistant, 

Panga, Leo 

1.2.1.2 Ca(>12,20) 0,5 Rois des Conserves 2 Super Scout 

1.2.2 NG/V(>5,47) 4,67 Suttons 3 Trianon, Withan Wonder 

2.1 C(<=9,99) 2 Avon 3 Bolero, Cuarentona 

2.2 C(>9,99) 2 Dante 3 Early Perfection, Duke of 

Albany 

 

3.2 Caracterización Molecular 

Luego de un tratamiento con RNasa, se evaluó la cantidad y calidad del ADN por 

electroforesis en geles de agarosa al 1 %. Se comparó la intensidad de las bandas con 

un estándar de ADN (100 ng/µl) analizando las imágenes digitales de los geles con el 

programa GelAnalyzer v2010 (Figura 1) y se realizaron las diluciones necesarias. 

 

Figura 1.4: evaluación del ADN extraído en gel de agarosa 1% 

 

 

Las variedades fueron sometidas a análisis molecular mediante marcadores tipo SSR 

(Figuras 1.5 y 1.6). De los 12 SSR utilizados, 2 no amplificaron, 3 presentaron bandas 
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monomórficas y 7 mostraron al menos una banda polimórfica (AA5, AA18, AA23, AB23, 

AC58, AD148 y AD61). Los 6 marcadores tipo SRAP (Figuras 1.7 a 1.6 presentaron 

bandas polimórficas, siendo Me5Em4 con 54 bandas polimórficas la combinación de 

cebadores que presentó mayor polimorfismo. En total se obtuvieron 121 bandas 

polimórficas. 

Figura 1.5: Siembra de los productos de amplificación en gel de agarosa 2,5% 

 

 

Figura 1.6: Resultados del análisis con los microsatélites AA5, AD56, AA23 y AC58 
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Figura 1.7: Fragmento de gel de poliacridamida al 6 %. Se observan los resultados del 

análisis SRAP con la combinación Me2Em1 

 

Figura 1.8: Fragmento de gel de poliacridamida al 6 %. Se observan los resultados del 

análisis SRAP con la combinación Me5Em2 
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Figura 1.9: Fragmento de gel de poliacridamida al 6 %. Se observan los resultados del 

análisis SRAP con la combinación Me5Em8 

 

 

El porcentaje de loci polimórficos encontrado fue del 90%, mientras que los valores de 

Hetericigosidad esperada variaron entre 0,30 y 0,50 con un valor promedio de 0,46 ± 

0,01 (Tabla 1.32). El número de alelos efectivos varió entre 1,44 y 2,00 con un promedio 

de 1,85 ± 0,03 y el Índice de Shannon varió entre 0,69 y 1,00 con un valor promedio de 

0,93 ± 0,02. 
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Tabla 1.32: Valores de Heterocigosidad esperada (He), número efectivo de alelos (Ae), 

Índice de Shannon (SH) y Rareza (R) de cada genotipo 

Genotipo He Ae SH R 

Accord 0,48 1,94 0,98 3,94 

American Wonder 0,47 1,89 0,95 2,68 

Avon 0,48 1,91 0,97 3,12 

Bolero 0,48 1,91 0,97 3,17 

Cuarentona 0,50 1,99 0,99 3,97 

Dante 0,49 1,98 0,99 3,28 

Duke of Albany 0,40 1,66 0,85 2,84 

Early Perfection 0,44 1,79 0,91 3,33 

Early Sweet 0,41 1,71 0,87 3,36 

Eaton 0,48 1,94 0,98 3,71 

Filigreen afila 0,50 2,00 1,00 4,03 

Granada 0,49 1,96 0,99 2,96 

Green Sugar 0,49 1,98 0,99 3,07 

Gypsy 0,36 1,56 0,78 3,01 

Leo 0,50 2,00 1,00 3,45 

Multiviral resistant 0,49 1,97 0,99 3,32 

Panga 0,38 1,61 0,81 3,05 

Rapid 0,48 1,93 0,97 3,30 

Rois des Conserves 0,30 1,44 0,69 3,50 

Super Scout 0,50 1,99 1,00 4,32 

Suttons 0,49 1,97 0,99 4,15 

Telephone 0,38 1,62 0,82 3,68 

Trianon 0,46 1,85 0,94 3,54 

Withan Wonder 0,48 1,93 0,97 3,74 

Población 0,46 1,85 0,93  

Desvío Estándar 0,01 0,03 0,02  

 

En la Tabla 1.32 puede observarse además el valor de Rareza para cada genotipo, 

definida como la especificidad promedio de los alelos que contiene, que varió entre 4,32 

para la variedad Super Scout y 2,68 para American Wonder. 

Al realizar un Análisis de Agrupamiento (Gráfico 1.16) pueden diferenciarse 6 grupos: 

grupo 1 formado por Accord, American Wonder, Avon, Bolero, Cuarentona y Duke of 
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Albany; grupo 2 formado por Dante, Rois des Conserves, Gypsy y Panga; grupo 3 

formado por Early Perfection, Eaton, Filigreen afila, Granada, Green Sugar, Leo y Rapid; 

grupo 4 formado por Early Sweet y Multiviral resistant; grupo 5 por Super Scout y Withan 

Wonder y el grupo 6 Formado por Suttons, Telephon y Trianon. La menor distancia fue 

de 0,43 entre las variedades Panga y Gypsy, mientras que la mayor distancia fue de 

0,73 entre las variedades Rois des Conserves y Super Scout. 

 

Gráfico 1.16: Dendrograma obtenido mediante Análisis de Agrupamiento usando el 

método de mínima variancia de Ward 

 

 

Los valores de diversidad dentro de cada grupo y entre grupos pueden apreciarse en 

la Tabla 1.33, notándose que el grupo más homogéneo fue el 5 y que hay una 

diferenciación muy grande entre grupos ya que el valor del estadístico F fue superior a 

0,25. 
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Tabla 1.33: valores de diversidad dentro y entre grupos 

Grupo Hsl 

1 0,25 

2 0,16 

3 0,27 

4 0,15 

5 0,13 

6 0,21 

FST 0,44 

 

En el Gráfico 1.17, realizado por escalamiento multidimensional en base a la matriz de 

distancias obtenida, puede verse una representación de las variedades en tres ejes, 

coloreadas según el grupo al que pertenecen. Se etiquetaron las variedades más 

cercanas (Gypsy y Panga) y las más lejanas (Rois des Conserves y Super Scout) 

 

Gráfico 1.17: Escalamiento multidimensional de las 24 variedades 
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CAPÍTULO 2:  

 

Selección de progenitores para uso en planes de mejoramiento 
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1. OBJETIVO ESPECÍFICO 

 Proponer variedades para actuar como progenitores en hibridaciones tendientes 

a formar materiales de partida en programas de mejoramiento mediante la 

determinación de sus valores genotípicos y diferentes índices de similitud y 

distancia genética
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2. MATERIALES Y MÉTODOS 

2.1 Material vegetal, variables analizadas y estrategias de cruzamientos 

Se definió como objetivo de un plan de mejoramiento obtener una variedad que presente 

buen rendimiento (altos RE, PV, NG, NV, NG/V, LV, AV e ICOS); adaptado a la cosecha 

mecánica (bajos ALT y DPSC, alto %REPC); de ciclo corto (bajos DSC) y con buenas 

características de calidad de grano para el congelado (C intermedio, IC entre -20 y -2, 

HUE cercano a 120, altos CROMA, IM, L y VitC y baja AcT).  

A partir de los análisis de la variabilidad existente en la colección de trabajo formada por 

las 24 variedades de arveja tipo rugoso (Pisum sativum L.) se plantearon tres estrategias 

de cruzamientos y se seleccionaron, en base a cada una de ellas, aquellas variedades 

con mayor aptitud para ser usadas como progenitoras. 

Las estrategias utilizadas fueron: 

Estrategia 1: cruzamientos entre variedades con la mayor distancia genética posible 

para generar una población segregante (F2) con alta variabilidad 

Estrategia 2: cruzamiento entre variedades sólo con características deseables para 

obtener una F2 con variabilidad, pero con una alta frecuencia de alelos favorables 

Estrategia 3: cruzamientos complementarios entre variedades con alguna 

característica deseable para derivar una F2 con variabilidad pero que incluya genotipos 

que reúnan dichas características 

 

2.2 Análisis estadístico 

2.2.1 Estrategia 1: Distacias genéticas 

En función de los valores genotípicos de todas las características morfo-agronómicas y 

de calidad de grano evaluadas, así como la caracterización molecular, se estimaron las 

distancias de Gower (Gower, 1971) y se obtuvo una matriz de distancias entre las 

variedades a fin de identificar aquellas más distantes. Para este fin se utilizó el programa 

InfoStat (Di Rienzo et al. 2015).  

La distancia de Gower se utiliza en el caso de variables mixtas. En esta situación cada 

variedad está caracterizada por p1 variables continuas y p2 variables binarias. Se define 

el coeficiente de similaridad de Gower entre las accesiones i y j de la siguiente manera: 

𝑆𝑖𝑗  =  
∑ 𝑆𝑖𝑗𝑙

𝑝
𝑙=1

∑ 𝑚𝑖𝑗𝑙
𝑝
𝑙=1
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donde p = p1 + p2,  sijl = 1 − |zil – zjl| / Rl; siendo Rl el rango de la l-ésima variable 

continua; sijl = 1 en el caso de coincidencia del tipo presencia-presencia para la l-ésima 

variable binaria; y mijl siempre toma el valor 1 salvo en las p2 variables binarias en que 

toma el valor 0 ante una coincidencia del tipo ausencia-ausencia. A partir de este 

coeficiente de similaridad (sij) se define la distancia de Gower entre las accesiones i y j 

como ij = [2(1 − sij )]1/2. 

 

2.2.2 Estrategia 2: Índices de selección 

En base al objetivo establecido y considerando que se logra una mayor eficacia al utilizar 

un número de variables más reducido, se utilizaron las variables RE, ALT, DPC, 

%REPC, C e IC en la construcción de diferentes índices de selección para determinar 

cuáles son las mejores variedades para actuar como progenitoras. 

Los índices utilizados fueron: 

IS 

El índice de selección (IS) propuesto por Smith (1936) se basa en la combinación lineal: 

𝐼𝑆 = 𝑌 = 𝛽`′𝑝  𝑦  𝑍 = 𝜃′𝑔 

Donde p = [p1; p2; … pq] y β = [b1; b2; … bq] son el vector de valores fenotípicos y el 

vector de coeficientes de Y respectivamente, Z es el valor genotípico, g = [g1; g2; … gq] 

es el vector de valores genotípicos, y = [1; 2; … q] es el vector de constantes de los 

pesos económicos de cada variable. 

La selección basada en Y = β’p conduce a una respuesta a la selección (R) igual a: 

𝑅 = 𝑘𝜎𝑍𝑃𝑌𝑍 = 𝑘𝜎𝑍

𝜃′ ∑ 𝛽

√𝜃′ ∑ 𝜃 √𝛽′𝑆𝛽
  

Donde Σ y S son matrices de varianza-covarianza para valores fenotípicos y genotípicos 

respectivamente, k es el diferencial de selección estándar, ϴ’Σβ es la covarianza entre 

SI y el valor genotípico Z, β’Sβ es la varianza de Y, ϴ’ϴ es la varianza de Z y pYZ es la 

correlación entre Y y Z. 

ESIM (Eigen Selection Index Method) 

El método del índice de selección por valores propios (o ESIM por sus siglas en inglés) 

es un método de selección basado en el IS de Smith (1936) propuesto por Ceron-Rojas 

et al. (2008a, 2008b) que utiliza la teoría de la descomposición de valores singulares 

para estimar el vector β que maximiza la correlación pZY. En este caso, los primeros 
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elementos del vector propio (β) de P-1G determinan la proporción de cada carácter que 

contribuye al IS Y = β’p, también se utiliza el primer valor propio de P-1G en la respuesta 

a la selección. 

MESIMGW (Genome Wide Molecular Eigen Selection Index Method) 

El índice de selección por valores propios y moleculares propuesto por Ceron-Rojas y 

Crossa (2018) es una modificación del índice anterior que incluye datos sobre 

marcadores moleculares en la estimación del mérito genético y se calcula como: 

𝑀𝐸𝑆𝐼𝑀𝐺𝑊 = 𝛽′𝑦𝑦 + 𝛽′𝑚𝑚 = ⌊𝛽′𝑦𝛽′𝑚⌋ ⌊
𝑦
𝑚

⌋ = 𝛽′𝑞 

Donde 𝛽′𝑦  y β'm son los vectores de los pesos de valores fenotípicos y los marcadores; 

y’ = [y1… yt] es el vector de los valores fenotípicos, m’ = [m1… mt] es el vector de los 

puntajes de los marcadores moleculares; β’ = [β’y β’m y q’ = [y’ m’]. 

 

2.2.3 Estrategia 3: GT-biplot y GYT-biplot 

Mediante el programa GEA-R (Pacheco et al., 2016a) se realizaron análisis de GT-biplot 

(genotipo por variable) siguiendo la metodología propuesta por Yan y Kang (2003) 

usando el modelo estadístico: 

𝑌𝑖𝑗 −  𝑌𝑗̅/𝑆𝑗 =  λ1ε𝑖1η𝑗1 + λ2ε𝑖2η𝑗2 + ε𝑖𝑗 

donde: 

Yij es el valor promedio del genotipo i para la variable j 

Ȳj la media general del experimento para la variable j 

Sj es el desvío estándar para la variable j. 

λ1 y λ2 son los valores singulares de Componentes Principales CP1 y CP2 

respectivamente 

εi1 y εi2 son los valores singulares de  CP1 y CP2 respectivamente para el genotipo i 

ηj1 y ηj2 son los valores singulares de CP1 y CP2 respectivamente para la variable j 

εij es el error experimental asociado al genotipo i y la variable j 

 

También se realizó un análisis GYT-biplot (genotipo por variable por rendimiento) 

siguiendo la metodología propuesta por Yan y Frégeau-Reid (2018). 



Capítulo 2 – Matereiales y Métodos 

114 
 

Para este último caso, se construyeron las combinaciones YT (rendimiento-variable) 

multiplicando los valores de rendimiento por el de cada variable en los casos que 

mayores valores fueran deseables (ej: RE*NG), y dividiéndolos en los casos contrarios 

(ej: RE/ALT). Las variables cuyos mayores valores se consideraron favorables fueron: 

NG, PV, NV, NG/V, %REPC, C, AV, LV, VitC, pH, IM, b, CRO, HUE y Ca. 
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3. RESULTADOS 

Estrategia 1 

Las distancias de Gower entre variedades tuvieron un valor máximo de 0,69 entre Rois 

de Conserves y Super Scout, y un valor mínimo de 0,41 entre Granada y Green Sugar 

y entre Panga y Gypsy. 

Los datos calculados con las distancias de Gower usando tanto los valores genotípicos 

como los datos de los marcadores moleculares coinciden con los obtenidos mediante la 

distancia de Roger modificada para marcadores moleculares ya que las variedades Rois 

des Conserves y Super Scout fueron las más distantes en ambos casos. 

Con una distancia muy similar (0,68) pueden elegirse también como variedades 

distantes a Trianon y Accord. 

En la Tabla 2.1 pueden observarse las distancias de Gower entre las variedades 

estudiadas. 
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Tabla 2.1: Distancia de Gower entre variedades 

 AC AW AV BO CU DA DU EP ES EA FA GR GS GY LE MR PA RA RO SS SU TE TR 

AW 0,49                       

AV 0,55 0,45                      

BO 0,53 0,56 0,50                     

CU 0,57 0,51 0,53 0,58                    

DA 0,56 0,50 0,47 0,47 0,53                   

DU 0,54 0,50 0,51 0,53 0,56 0,51                  

EP 0,57 0,53 0,52 0,59 0,58 0,54 0,51                 

ES 0,57 0,51 0,60 0,63 0,60 0,63 0,57 0,53                

EA 0,58 0,55 0,51 0,52 0,65 0,53 0,51 0,53 0,62               

FA 0,61 0,54 0,58 0,57 0,64 0,57 0,62 0,58 0,59 0,58              

GR 0,58 0,50 0,53 0,53 0,63 0,49 0,53 0,55 0,54 0,49 0,50             

GS 0,59 0,54 0,58 0,53 0,59 0,56 0,52 0,53 0,55 0,53 0,51 0,41            

GY 0,54 0,50 0,56 0,53 0,61 0,55 0,44 0,56 0,54 0,54 0,62 0,53 0,52           

LE 0,58 0,53 0,50 0,56 0,57 0,51 0,53 0,55 0,57 0,55 0,56 0,50 0,51 0,55          

MR 0,60 0,53 0,59 0,57 0,58 0,60 0,56 0,55 0,54 0,58 0,59 0,56 0,48 0,54 0,51         

PA 0,58 0,54 0,55 0,55 0,65 0,55 0,45 0,55 0,55 0,51 0,62 0,51 0,54 0,41 0,56 0,53        

RA 0,59 0,56 0,59 0,55 0,65 0,59 0,55 0,59 0,58 0,59 0,60 0,53 0,54 0,52 0,53 0,55 0,57       

RO 0,60 0,57 0,58 0,55 0,66 0,60 0,49 0,56 0,56 0,61 0,64 0,58 0,58 0,46 0,61 0,59 0,48 0,55      

SS 0,67 0,61 0,60 0,66 0,66 0,62 0,65 0,62 0,66 0,64 0,62 0,61 0,59 0,66 0,59 0,60 0,63 0,65 0,69     

SU 0,67 0,63 0,64 0,59 0,63 0,60 0,61 0,63 0,63 0,66 0,63 0,58 0,58 0,61 0,63 0,55 0,61 0,60 0,62 0,58    

TE 0,57 0,56 0,61 0,61 0,63 0,58 0,54 0,57 0,58 0,64 0,66 0,62 0,63 0,52 0,63 0,58 0,48 0,56 0,52 0,63 0,60   

TR 0,68 0,60 0,63 0,65 0,66 0,63 0,58 0,60 0,60 0,66 0,64 0,59 0,57 0,59 0,58 0,53 0,58 0,59 0,59 0,55 0,52 0,54  

WW 0,61 0,58 0,51 0,60 0,64 0,59 0,58 0,56 0,61 0,57 0,63 0,58 0,59 0,56 0,54 0,60 0,57 0,55 0,60 0,51 0,57 0,58 0,52 
AC: Accord; AW: American Woner; AV: Avon; BO: Solero; CU: Cuarentona; DA: Dante; DU: Duke of Albany; EP:Early Perfection ;ES: Early 

Sweet; EA: Eaton; FA: Filigreen afila; GR: Granada; GS: Green Sugar; GY: Gypsy; LE: Leo; MR: Multiviral Resistant; PA: Panga; RA: Rapid; RO: 

Rois des Conserves; SS: Super Scout; SU: Suttons; TE: Telephone; TR: Trianon y WW: Withan Wonder 
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Estrategia 2 

En la Tabla 2.2 pueden observarse los valores genotípicos y los valores de los distintos índices 

calculados para cada variedad. Se seleccionó el 5% (2 variedades) superior quedando 

selectas según IS las variedades Cuarentona y Telephone, según ESIM las variedades 

Filigreen afila y Rois des Conserves y según MESIMGW, Bolero y Duke of Albany. 

Tabla 2.2: Valores genotípicos, promedio general (µ) y valores de los diferentes índices de 

selección de las 24 variedades de arveja tipo rugoso 

Variedad RE ALT DPC %REPC C IC IS ESIM MESIMGW 

Accord 676,30 70,96 113,63 32,97 10,10 -2,44 0,34 -0,73 -0,60 

American Wonder 677,60 69,19 104,00 32,55 9,67 -1,43 -0,37 0,11 -0,33 

Avon 803,35 84,31 117,63 46,29 9,69 -5,56 -0,33 0,27 0,78 

Bolero 1209,52 66,50 113,25 45,41 9,52 -4,99 -0,54 0,63 1,81 

Cuarentona 1062,76 137,75 118,63 35,03 9,98 -0,29 1,28 -1,75 -0,75 

Dante 825,87 139,19 116,75 43,17 10,00 -5,86 -0,44 0,24 1,12 

Duke of Albany 799,38 138,00 117,50 42,77 11,53 -5,62 0,71 -0,73 1,34 

Early Perfection 908,74 90,56 112,13 35,52 10,21 -2,31 0,38 -0,62 -0,44 

Early Sweet 350,17 92,44 97,25 32,45 10,16 0,53 -0,02 -0,14 -2,09 

Eaton 745,26 83,37 119,13 48,58 9,53 -5,83 -0,37 0,33 1,07 

Filigreen áfila 391,65 65,62 107,75 50,83 8,57 -3,10 -0,98 1,09 -0,64 

Granada 574,63 78,56 107,25 38,25 10,65 -4,59 -0,35 0,32 -0,86 

Green Sugar 530,59 74,69 109,75 36,04 9,98 -3,97 -0,47 0,21 0,13 

Gypsy 710,50 61,19 121,13 50,32 9,98 -4,74 0,50 -0,42 -0,45 

Leo 550,59 83,00 115,38 51,85 9,75 -4,98 -0,18 0,34 0,20 

Multiviral Resistant 614,63 93,44 116,63 63,05 9,93 -3,31 0,78 -0,22 -0,14 

Panga 761,30 76,44 115,75 56,01 10,44 -7,08 -0,23 0,67 1,19 

Rapid 250,31 65,37 96,88 42,24 11,21 -3,87 -0,47 0,84 -1,34 

Rois des Conserves 740,42 129,62 117,25 50,22 8,83 -1,46 0,34 -0,45 -0,67 

Super Scout 761,17 81,94 110,63 46,25 9,82 -6,15 -0,96 1,05 0,68 

Suttons 665,78 131,87 116,75 51,01 11,52 -5,53 0,85 -0,57 0,58 

Telephone 740,27 132,12 114,88 32,39 11,77 -0,22 2,14 -2,42 -1,07 

Trianon 498,98 71,25 114,13 58,21 9,41 -5,90 -0,64 1,01 -0,44 

Withan Wonder 589,28 60,12 110,25 43,52 9,52 -5,32 -0,97 0,94 0,91 

µ 684,96 90,73 112,68 44,37 10,07 -3,92    

IS: índice de selección de Smith, ESIM: índice de selección por valores propios, MESIMGW: 

índice de selección por valores propios y moleculares, RE: rendimiento por parcela; ALT: 

altura de planta; DPC: días a primera cosecha; %REPC: rendimiento en % en la primer 

cosecha, C: calibre de grano; IC: índice de color. 
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Al comparar los tres índices analizados (Tabla 2.3) puede verse que todos presentaron una 

alta correlación con el valor genotípico estimado, siendo la más alta para ESIM (1,00) y la más 

baja para IS (0,85). 

Tabla 2.3: Comparación entre los tres índices de selección calculados 

  
IS ESIM MESIMGW 

RE µ individuos selectos 901,52 576,41 1004,45 

Diferencial de selección 216,55 -108,55 319,49 

Ganancia genética esperada 288,39 71,54 632,10 

ALT µ individuos selectos 134,94 73,78 102,25 

Diferencial de selección 44,21 -16,95 11,52 

Ganancia genética esperada 14,07 -15,01 -2,17 

DPC µ individuos selectos 116,75 109,19 115,38 

Diferencial de selección 4,07 -3,49 2,70 

Ganancia genética esperada 8,68 -1,20 -5,11 

%REPC µ individuos selectos 33,71 48,54 44,09 

Diferencial de selección -10,66 4,17 -0,28 

Ganancia genética esperada 1,35 5,42 -14,85 

C µ individuos selectos 10,87 9,20 10,52 

Diferencial de selección 0,80 -0,88 0,45 

Ganancia genética esperada -0,11 -0,18 0,38 

IC µ individuos selectos -0,25 -4,62 -5,30 

Diferencial de selección 3,66 -0,71 -1,39 

Ganancia genética esperada -0,41 -0,60 1,92 

Covariancia índice/valor genotípico 842,31 4,53 160533,84 

Variancia índice de selección 42,19 11,58 161443,84 

Variancia valor genotípico 23144,75 0,92 167488,83 

Correlación índice-valor genotípico 0,85 1,00 0,98 

RE: rendimiento por parcela; ALT: altura de planta; DPC: días a primera cosecha; C: calibre 

de grano; %REPC: rendimiento en la primera cosecha. IC: índice de color 

Comparando la ganancia genética esperada, IS fue el peor índice ya que no se destacó en 

ninguna variable, mientras que ESIM fue superior en 4 de las 6 variables usadas. 

MESIMGW superó ampliamente a ESIM en cuanto a la ganancia esperada en RE (632,10 

contra 71,54) sin embargo otra variable importante para analizar en este aspecto es el cambio 
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que se espera lograr en %REPC ya que la cosecha mecánica se realiza en una sola fecha 

haciendo necesario que la mayor producción posible se concentre en ese momento. Las 

variedades elegidas mediante MESIMGW logran un gran avance en RE pero %REPC se reduce 

notoriamente (-14,85%) mientras que con ESIM se logra una menor ganancia esperada en 

RE pero se alcanza una mayor concentración en la primer cosecha (5,42%). Por otro lado, IS 

logra una ganancia esperada intermedia tanto para RE como para %REPC (288,39 y 1,35 

respectivamente) pero analizando ambas variables en conjunto el RE en la primera cosecha 

sería el mayor en teoría ya que alcanza un valor de 445,01g, mientras que para ESIM sería 

376,66g y para MESIMGW 388,79g. 

En resumen, el mejor índice de selección es ESIM, y las variedades selectas para usar como 

progenitoras en programas de mejoramiento según esta estrategia son Filigreen afila y Super 

Scout. 

Estrategia 3 

Para encontrar variedades que se destaquen en alguna (o algunas) características se realizó 

un análisis GT biplot con todas las variedades y todas las variables estudiadas. 

En el Gráfico 2.1 puede observarse la vista del polígono Quien Gana Que (Wich Won What) 

obtenido a partir de datos estandarizados, utilizando el modelo GH-Biplot (Column Metric 

Preserving) y centrado en el probador G+GE. El modelo utilizado explica un 50,89% de la 

variabilidad total (PC1 = 30,32% y PC2 = 20,57%). 
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Gráfico 2.1: Vista del polígono “Quien Gana Que (Wich Won What)” del análisis GT biplot de 

24 variedades de arveja tipo rugoso 

 

 

En este tipo de representación, el ángulo entre los vectores de un genotipo y una variable 

indica el nivel relativo de dicho genotipo para esa característica. Por ejemplo, la variedad 

Bolero presentó valores por debajo del promedio para las variables CHROMA. L, a, b, IC, VitC, 

AcT, DPSC, C y AV ya que su vector forma un ángulo obtuso con los vectores de dichas 

variables; tuvo valores cercanos al promedio para LV al formar un ángulo cercano a los 90° y 

presentó valores superiores al promedio para el resto de las variables al formar un ángulo 

agudo. 

Además, al estar en uno de los vértices del polígono, es una variedad con valores extremos 

para las variables que se ubican en el sector formado por las perpendiculares a los lados 

adyacentes (sector 1); es decir que se destaca por tener los mayores promedios para DPC, 

pH, IM e ICOS. Otras variedades en este sector son Dante, Avon, Gypsy y Multiviral Resistant. 
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En el sector 2 se ubicaron variedades que se destacan por altos RE, NV, PV, NG, ALT, 

CHROMA y L siendo Cuarentona la más extrema, seguida por Rois des Conserves, Early 

Perfection y Accord. En el sector 3 las variedades presentaron altos valores de IC y a, siendo 

Early Sweet la más extrema, seguida por Telephon y American Wonder. 

En el sector 4, la variedad más extrema fue Rapid y las variables que se incluyeron fueron 

AV, C, DPSC, VitC y AcT; mientras que en el sector 5 la variedad más extrema fue Panga y 

las variables incluidas fueron HUE, %REPC y los contenidos de clorofila a y b. 

En el sector 6, la variedad que se ubicó en el vértice fue Super Scout, seguida por Eaton afila; 

sin embargo, en este sector no quedó incluida ninguna variable y por lo tanto estas dos 

variedades no se destacan para ningún carácter en particular. 

Debido a que el rendimiento es el carácter más importante en todos los planes de 

mejoramiento, es importante juzgar la superioridad de los genotipos para alguna variable en 

combinación con el rendimiento. Para tal fin se realizó un análisis de GYT Biplot (en inglés; 

genotype by yield*trait) usando las combinaciones RE-variable más favorables, multiplicando 

ambos valores en caso de que un valor alto de la variable en cuestión fuera favorable o 

dividiéndolos en caso contrario. De este modo pueden buscarse variedades con 

características favorables y con altos rendimientos. 

En el Gráfico 2.2 puede observarse la vista del polígono Quien Gana Que (Wich Won What) 

obtenido a partir de datos estandarizados de las combinaciones RE-variable, utilizando el 

modelo GH-Biplot (Column Metric Preserving) y centrado en el probador G+GE. El modelo 

utilizado explica un 85,15% de la variabilidad total (PC1 = 75,01% y PC2 = 10,14%). 
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Gráfico 2.2: Vista del polígono “Quien Gana Que (Wich Won What)” del análisis GYT biplot de 

24 variedades de arveja tipo rugoso 

 

El polígono resultante quedó definido por 7 vértices: Bolero, Cuarentona, Rapid, Filigreen afila, 

Withan Wonder y Panga y se delimitaron 3 sectores que contenían combinaciones de 

variables. 

El sector 1 agrupa a la mayoría de las combinaciones de las variables con RE excepto con 

AV, NV, PV y CHROMA (sector 2) y a e IC (sector 3). El vértice de este sector está formado 

por la variedad Bolero, que es la de mayor difusión en el país para producción para congelado 

con cosecha mecanizada. En el sector 2 la variedad más extrema es Cuarentona y en el sector 

3 Withan Wonder. 

Otro aspecto importante a tener en cuenta es la estabilidad en la expresión de las variables. 

En el Gráfico 2.3 puede evaluarse a los genotipos en función de su performance promedio (en 

todas las variables) y la estabilidad. 
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Gráfico 2.3: Performance promedio y estabilidad de las 24 variedades de arveja de tipo 

rugoso 

 

La línea con una sola flecha que pasa a través del origen del biplot y la combinación 

rendimiento-variable promedio (círculo pequeño) se denomina eje del probador promedio 

(ATA). Queda dividida por otra línea perpendicular que sirve para separar los genotipos mejor 

que el promedio (colocados a su derecha, en el mismo lado que la flecha ATA) de los más 

pobres que el promedio (colocados en el lado izquierdo). Por otro lado, los genotipos ubicados 

cerca de ATA (es decir, con proyecciones cortas) tienden a tener perfiles de variables 

equilibrados, mientras que aquellos ubicados lejos de ATA en cualquier dirección tienden a 

tener fortalezas y / o debilidades obvias. 

Puede verse que Early Perfection es la variedad más armónica en cuanto a le expresión de 

sus características, seguida por Accord y Suttons, mientras que Cuarentona es la variedad 

más inestable de todo el conjunto, presentando claras fortalezas en las combinaciones RE-
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variable que se ubican debajo de ATA y debilidades en las que se encuentran por encima. En 

cuanto a la performance promedio a través de todas las variables, Bolero es la mejor, seguida 

por Cuarentona y Early Perfection en ese orden. 

Para esta estrategia resultaron selectas las variedades Bolero y Withan Wonder en el caso de 

utilizar solo dos progenitores, ya que se complementan en la mayoría de las variables, o se 

puede incluir también a Early Perfection si se utilizan tres, debido a su alta estabilidad en la 

expresión de las características, realizando primero un cruzamiento entre Early Perfection y 

Withan Wonder y cruzando luego la F1 obtenida por Bolero.  
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DISCUSIÓN 

En arveja de tipo rugoso para consumo fresco o congelado, las variedades comerciales que 

tienen éxito son aquellas que reúnen características de calidad del producto ampliamente 

aceptadas por los consumidores finales y características agronómicas que aumenten la 

eficiencia del sistema productivo. Es por ello que un programa de mejoramiento tendiente a 

generar nuevas variedades que sean superadoras de las variedades que actualmente dispone 

el productor, debe en primera instancia, fijar los objetivos de selección teniendo en cuenta no 

sólo los mayores rendimientos, sino que además se seleccionará por aquellas otras variables 

que aseguren la aceptación del consumidor (color, calibre, sabor) así como un mejor resultado 

económico para el productor (ciclo, ideotipo de planta según el sistema de cosecha, 

estabilidad del rendimiento). Es necesario contar con variabilidad inicial en estas variables que 

permita llevar adelante la selección, pero al mismo tiempo es importante conocer en 

profundidad las correlaciones entre las variables objetivo, así como diferentes parámetros 

genéticos como la heredabilidad y los diferentes componentes de varianza que influirán en el 

método de selección utilizado y, en definitiva, en el resultado final del programa. 

La selección de progenitores en los programas de mejoramiento es el paso que determina el 

éxito en la obtención de nuevas variedades comerciales. Según Bertan et al. (2007), es en 

esta etapa, en la que los obtentores inician la selección de un ideotipo de planta en particular 

que satisfaga las demandas del mercado, y aunque la recombinación puede tener su papel 

en la amplificación de la variabilidad genética de las poblaciones segregantes, es la capacidad 

de combinación entre las líneas parentales y su elevada expresión  en los rasgos 

agronómicos, lo que determinará si la descendencia consistirá en líneas élite exitosas.  

El cultivo de arveja para congelado en nuestro país se caracteriza por una marcada ausencia 

de variedades comerciales modernas que posean adaptación local. Es necesario generar 

nuevas variedades que demuestren buenos rendimientos y calidad en las condiciones 

agroecológicas de la región pampeana que sean superadoras de las escasas variedades que 

actualmente dispone el productor. 

El sistema de cultivo predominante incluye un esquema de rotaciones y cosecha mecanizada, 

lo cual implica que una variedad comercial eficiente superadora de las ya existentes debe 

reunir características específicas en cuanto a altura de planta, ciclo y concentración de la 

producción además de buenos rendimientos de mercado y calidad del producto. 

Se busca un tipo de planta de baja altura para evitar el acame al momento de la cosecha, con 

ciclo productivo corto para permitir la inclusión de un cultivo de verano siguiente en la rotación 

y que concentre la mayor parte del potencial de producción en el menor tiempo posible, ya 
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que la cosecha mecánica se realiza en un único momento a diferencia de la cosecha 

escalonada manual. 

En cuanto a la calidad, la apariencia es uno de los atributos más importantes de los alimentos, 

productos frescos y procesados, y su comercialización (Grossman y Wisenblit, 1999; Costa et 

al. 2011;). Es un término integral que incluye tamaño, forma, textura, brillo y color entre otros 

atributos. El color de la superficie es la primera sensación que el consumidor percibe y utiliza 

como herramienta para aceptar o rechazar alimentos (León et al., 2006). 

El color de un objeto puede describirse mediante varios sistemas de coordenadas de color 

(Clydesdale 1978; Francis 1980; Hunter y Harold 1987; Minolta 1994). Algunos de los sistemas 

más populares son Hunter L a b, y CIE LCH. Estos difieren en la simetría del espacio de color 

y en el sistema de coordenadas utilizado para definir puntos dentro de ese espacio (Pathare 

et al. 2013). 

El sistema Hunter L a b desarrollado en 1948 para la medición fotoeléctrica y el espacio de 

color CIE propuesto en 1976 proporcionan diferencias de color más uniformes en relación con 

la percepción de dichas diferencias por el hombre (Quevedo et al. 2010). 

El croma (CRO), considerado el atributo cuantitativo de color, se usa para determinar el grado 

de diferencia de un tono en comparación con un color gris con la misma claridad. Cuanto más 

altos son los valores de croma, mayor es la intensidad de color de las muestras percibidas por 

los humanos. 

El ángulo de tono (HUE), considerado el atributo cualitativo del color, es el atributo según el 

cual los colores se han definido tradicionalmente como rojizo, verdoso, etc., y se utiliza para 

definir la diferencia de un determinado color con referencia al color gris con la misma claridad. 

Este atributo está relacionado con las diferencias de absorbancia a diferentes longitudes de 

onda. Un HUE más alto representa un color menos amarillento en los ensayos.  

Para tener una estimación más exacta del color tal cual lo percibe el consumidor final, todas 

las mediciones relativas a esta variable se realizaron luego del escaldado del material 

cosechado. El escaldado tiene como principal objetivo inactivar enzimas, resaltar el color y 

ablandar el producto para favorecer su posterior envasado y/o almacenamiento (Gökmen et 

al., 2005; Mendoza y Herrera, 2012;) y busca principalmente la destrucción de enzimas que 

afectan color, sabor y contenido vitamínico de frutas y hortalizas antes de ser congelados, 

deshidratados o enlatados (Lin y Brewer, 2005; Mazzeo et al., 2015)  

El color de las arvejas frescas se deriva de pigmentos primarios que imparten dicha cualidad, 

principalmente las clorofilas solubles en grasa responsables de las tonalidades verdes (Barrett 
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et al., 2010). El tipo de clorofila más abundante es la “a”, encontrándose también un segundo 

tipo de clorofila, la “b”, que estructuralmente se diferencia de la clorofila “a” porque esta última 

posee un grupo metilo en el carbono 3 del anillo número II, y el tipo “b” contiene en dicha 

posición un grupo formilo. Es considerada como un pigmento accesorio y gracias a las 

diferencias estructurales, tienen un espectro de absorción un poco diferente a la variante “a”. 

Como resultado de esta característica difieren en su color: la clorofila “a” es azul - verdosa y 

la “b” es amarillo - verdosa. Uno de los parámetros modificados durante el escaldado en 

arvejas frescas es la clorofila, que le otorga el grado de verdor en función de la concentración 

presente (Macías et al., 2007; Turkmen et al., 2006). 

Pinchao et al. (2016) encontraron que, si bien como consecuencia del proceso térmico la 

clorofila se degrada, el escaldado permite resaltar la tonalidad del color verde de la arveja 

obteniendo un verde más oscuro con respecto a las muestras sin escaldar, y detectaron 

diferencias significativas entre variedades de arveja en cuanto a la conservación y contenido 

de clorofilas. 

En cuanto al calibre del grano, en Argentina no existe aún un estándar de comercialización 

para arveja fresca y por lo tanto no hay una escala de grados por tamaño de grano que 

determine su precio de comercialización; pero si bien el tamaño no es el parámetro que 

determina totalmente la calidad, el consumidor lo relaciona con su textura y prefiere calibre de 

grano que no superen los 10,2 mm, medida que corresponde al grado “medio” según las 

especificaciones de la FAO (2019).  

Tampoco se diferencia el producto comercial en cuanto a otras propiedades de calidad como 

son el contenido de vitamina C, sólidos solubles totales, acidez titulable o ph, sin embargo, la 

tendencia general de los consumidores es prestarle más atención a la calidad del producto en 

función de su precio y este tipo de información está siendo demandada cada día más. 

En la colección de trabajo que se utilizó en esta tesis, se incluyó la variedad Bolero, que 

actualmente se sigue utilizando para la producción con cosecha mecanizada. Esta variedad 

fue obtenida en el año 1977 por la Asgrow Seed Company en Estados Unidos, y fue inscripta 

en el Registro Nacional de Cultivares del INASE en 1994. Presenta un alto potencial de RE, 

baja ALT, granos de C medio y color verde medio y un %REPC de 45,41 (Tabla 1 del Anexo). 

El resto de las variedades presentaron gran variabilidad para las variables analizadas; por 

ejemplo se incluyeron materiales con ALT superior al metro, que normalmente se utilizan en 

sistemas de producción de tipo familiar, con tutorado (Cuarentona, Dante, Duke of Albany, 

Rois des Conserves, Suttons, Telephon); materiales con C superiores 10,2 mm 

correspondiente al grado medio (Duke of Albany, Granada, Panga, Rapid, Suttons, Telephon); 
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de ciclo muy corto (Rapid con 96,88 DPC y Early Sweet con 97,25 DPC) o muy largo (Eaton 

con 119,13 DPC, Gypsy con 121,13 DPC). También se encontró mucha variabilidad en cuanto 

al color del grano, con variedades de granos más amarillentos (IC entre 0,53 y -1,46) como 

American Wonder, Cuarentona, Early Sweet, Rois des Conserves y Telephon y variedades 

con color de grano verde más intenso como Dante, Eaton, Panga, Super Scout y Trianon (IC 

entre -5,83 y -7,08). Las variables que presentaron los mayores CV fueron; NG (75,54), PV 

(70,34), RE (70,26), IC (69,60) y a (67,05). Los menores CV correspondieron a las variables 

L (1,64), pH (4,49) HUE (8,21), DPC (8,32) y C (9,15) (Tabla 1 del Anexo). 

Diversos autores han observado una gran variabilidad en diferentes caracteres agronómicos 

y de calidad de grano de arveja, principalmente en ALT, días hasta la floración, LV y RE 

(Azmat et al., 2011; Pallavi et al., 2013). La variabilidad genética es un factor determinante 

como requisito previo para los programas de mejoramiento tendientes a obtener progenies de 

alto rendimiento (Tiwari y Lavanya, 2012) y su evaluación permite conocer la fuente de genes 

para una variable particular dentro del germoplasma disponible. A su vez, conocer los valores 

de heredabilidad, la estimación de los parámetros genéticos y la asociación entre variables es 

de primordial importancia para asegurar el éxito del programa (Ajmal et al., 2009; Bozokalfa 

et al., 2010; Esiyok et al., 2011). 

Hedau et al. (2018) analizaron 33 líneas de arveja verde fresca para caracteres de calidad de 

grano y propiedades agro-morfológicas y encontraron que la magnitud de la variancia genética 

para todas las variables fue mayor que la variancia ambiental. Los hallazgos son similares a 

informes anteriores (Singh, 1985; Tiwari y Lavanya, 2012; Jaiswal et al., 2015). Los resultados 

aquí obtenidos (Tabla 1.10) concuerdan con este hallazgo para las variables Ca; variables 

relativas al color como a, b, HUE, CRO e IC; y las variables morfo-agronómicas DPC, LV, C y 

ALT. 

Georgieva et al. (2016) encontraron que las estimaciones de las variancias genéticas fueron 

menores que sus respectivas variancias fenotípicas para ALT, NV y LV. Sin embargo, las 

estimaciones de las variancias genéticas fueron mayores que las de las variancias 

ambientales para el AV. Mayor variancia ambiental en RE y ALT indicaron que estas dos 

variables estaban altamente influenciadas por el ambiente, mientras que los otros caracteres 

lo estuvieron menos. En contraposición a esto último, en este trabajo de tesis, la variable LV, 

junto con ALT, presentaron una mayor variancia genética en comparación con la ambiental 

mientras que para NV y AV se dio la situación inversa; sin embargo para RE el resultado 

obtenido está en concordancia con lo hallado por estos autores (Tabla 1.10).  
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Ya en 1953, Burton y DeVane sugirieron que el CVG junto con las estimaciones de 

heredabilidad proporciona una mejor comprensión del grado de avance que se espera de la 

selección. La comparación de los caracteres en cuanto a la extensión de la variación genética 

podría juzgarse mejor por la estimación del coeficiente de variación genotípico (CVG) en 

relación con su respectivo coeficiente de variación fenotípico (CVF) (Chakraborty y 

Chakraborty, 2010).  

En arveja fresca, Singh et al. (2017) encontraron que los valores de CVF y CVG fueron altos 

(> 20%) para ALT y el peso de semillas por vaina. Se registraron valores moderados de CVF 

y CVG (10% - 20%) para días a floración y LV. Se han mostrado valores bajos de CVF y CVG 

(menos del 10%) para RE, AV, NV y PV indicando un rango estrecho de variación para estos 

caracteres, con muy poco margen para la selección. Lal et al. (2011) y Singh et al. (2012) 

también informaron resultados similares.  

Siguiendo este criterio, los CVG fueron altos (> 20%) para PV, NG, RE, IC, a y ALT mientras 

que los CVF fueron altos para %REPC, NG/V, VitC, DPSC, NV, IM, PV, NG, RE, AV, Cb, Ca, 

IC, a y ALT; CVG intermedios (entre 10% y 20%) para NV, IM, AV, Ca, Cb, LV y b; mientras 

que los CVF fueron intermedios para AcT, ICOS, LV y b. Ambos coeficientes fueron bajos 

para el resto de las variables (Tabla 1.10). Puede verse que, si bien hay concordancia para 

las variables ALT y LV, la variable RE presentó altos CVF y CVG mientras que AV presentó 

alto CVF por lo tanto estas variables presentaron un rango de variación mayor que el 

mencionado por Singh et al. (2017). Yadav et al. (2009) informaron que ALT y RE registraron 

CVG y CVF positivos altos y significativos en arveja seca, al igual que Lavanya et al. (2010), 

Nawab et al. (2008) y Kumar et al. (2013). Kumar et al. (2015) destacaron que los CVF y CVG 

fueron altos para SST, azúcares totales y fenoles totales además de PV. Pandey et al. (2015) 

observó un alto CVG, así como CVF para ALT, PV y NV.  

Los altos valores de CVG y CVF del PV encontrados están en concordancia con Gudadinni et 

al. (2017), quienes observaron valores altos de CVG y CVF para PV (20,84 y 22,12 

respectivamente) lo que indica la presencia de alta variación genética. Así mismo, Jeberson 

et al. (2016) trabajando en arveja seca, encontraron que los CVG y CVF fueron altos en el 

caso de ALT (24,33; 25,30) y RE (20,53: 21.28), lo que indica la presencia de una gran 

cantidad de variación entre los genotipos. Para este autor, otros caracteres registraron 

moderados CVG y CVF como NV (16,98; 21,50), NG/V (12,46; 14,6) y LV (7,45; 9,82). 

Bashir et al. (2017) encontraron que existía una variabilidad genética significativa entre los 

genotipos para los caracteres estudiados y que los CVF fueron ligeramente superiores a sus 

correspondientes CVG debido a la influencia del medio ambiente en la expresión de los 
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caracteres. Kumar et al. (2015) observaron que los CVF eran invariablemente más altos que 

su correspondiente CVG en todas las variables lo que indica la importancia de la influencia 

ambiental en su expresión. Esta superioridad de los CVF frente a los CVG también fue 

mencionada por Yadav et al. (2010), Kumar et al. (2013), Pandey et al. (2015) y Kumar et al. 

(2019). 

Por otro lado, Devi et al. (2017) trabajando con 43 cultivares de arveja verde fresca, 

encontraron los mayores valores de CVF y CVG para DPC y SST, notando además que las 

diferencias entre ambos coeficientes de variación fueron pequeñas, indicando un mayor efecto 

genético en la expresión de estos caracteres, con escasa influencia ambiental. Georgieva et 

al. (2016) observaron una diferencia muy pequeña entre CVG y CVF para AV, NG y RE 

mientras que Hedau et al. (2018) observaron mínimas diferencias entre el CVG y el CVF junto 

con un bajo CVE para todos los caracteres estudiados. Similares resultados fueron reportados 

por Thakur et al. (2016) y Singh SR et al. (2017). Siddika et al. (2013) encontraron las mismas 

similitudes para todos los caracteres, excepto NG/V, NV y RE.  

Bajos valores de CVG y CVF fueron reportados por Khan et al. (2017) para todos los 

caracteres, Kumar et al. (2019) para ICOS y Kumar et al. (2013) para NG/V, ALT y LV. Dichos 

autores indicaron que en esta situación es probable que estas variables muestren menor 

respuesta bajo selección.   

Cuando la relación entre el coeficiente de variación genética y ambiental (CVG/CVE) tiende a 

uno o es superior a uno indica que la varianza genética fue la que más contribuyó a la variación 

fenotípica del carácter en comparación con la varianza ambiental y existe una situación muy 

favorable para la ganancia por selección Vencovsky y Barriga (1992). 

Puede observarse que en las variables %REPC, NG/V, VitC, DPSC, NV, IM, PV y RE 

presentan una baja relación entre dichos coeficientes (Tabla 1.10); indicando que las 

variaciones observadas para estas variables no se debieron principalmente a factores 

genéticos sino a una elevada influencia del medio ambiente en la expresión de ellos, por lo 

tanto, la selección de estos caracteres sobre la base del valor fenotípico no será efectiva. Por 

otro lado, NG, pH, AcT, AV e ICOS presentan relación intermedia, mientras que el resto de 

las variables presenta una relación cercana o superior a uno, siendo las más altas para C 

(2,25) y ALT (2,27), indicando que para estas variables la selección en base al fenotipo puede 

resultar en ganancia por selección. 

Otro parámetro poblacional interesante para analizar si el contexto que se presenta permite 

obtener buenos resultados mediante selección es la heredabilidad. La heredabilidad en 

sentido amplio es la porción de variación fenotípica que se transmite de progenitor a progenie. 
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Cuanto mayor sea la variación heredable, mayor será la posibilidad de fijar un carácter 

mediante métodos de selección (Sharma y Bora, 2011).  

Según Singh (2001), los valores de heredabilidad en sentido amplio superiores al 80% pueden 

considerarse muy altos, los valores del 60 al 79% moderadamente altos, los valores del 40% 

a 59% medios y los valores inferiores al 40% se consideran bajos. 

Con este criterio, Sureja y Sharma (2000), Gupta et al. (2006) y Kumari et al. (2009) 

observaron altos valores de heredabilidad en sentido amplio en arveja fresca para rasgos 

como AV y LV; Nawab et al. (2008) para RE; Lavanya et al. (2010) para ALT y RE; Siddika et 

al. (2013) para ALT, LV y RE; Kumar et al. (2015) para PV y NV; Pandey et al. (2015) para 

ALT, SST y RE; Thakur et al. (2016) para ALT, LV, NG/V, ICOS y NV; Bashir et al. (2017) para 

todos los caracteres, excepto PV y RE; Singh et al. (2017) para LV, AV, ALT y NG.; Gudadinni 

et al. (2017) para PV y ALT; Barcchiya et al. (2018) para. ALT, NV, PV, ICOS y RE; Hedau et 

al. (2018) para PV, DPC, LV e ICOS. Todos estos autores concluyeron que estos resultados, 

junto con el hecho de que las ganancias por selección predichas también fueron altas, indican 

la prevalencia de efectos génicos aditivos que ofrecen un buen margen para una selección 

efectiva en estos caracteres 

Devi et al. (2017) encontraron estimaciones de heredabilidad en sentido amplio moderada 

para PV, TSS y LV. Los resultados fueron corroborados con los hallazgos de Kumar et al. 

(2004), Rai et al. (2006), Sardana et al. (2007), Sharma y Bora (2011), Tiwari y Lavanya 

(2012), Selvi et al. (2014), Kumar et al. (2015) y Jeberson et al. (2016). 

Georgieva et al. (2016) reportaron valores moderados de heredabilidad para ALT y valores 

altos de heredabilidad en sentido amplio para LV, AV y RE; sin embargo, estos altos valores 

estuvieron acompañados por bajos valores de avance genético predicho y por lo tanto 

concluyeron que existe participación de la acción genética no aditiva (dominancia - epistasis) 

y que el alto valor de la heredabilidad se debe a la influencia favorable del medio ambiente 

más que del genotipo. Kumar et al. (2013) observaron la misma situación para NG/V, ALT y 

LV y Kumar et al. (2017) para LV y AV. 

En el presente trabajo, los valores de heredabilidad encontrados fueron moderadamente altos 

para DPC, b, CRO, C y ALT; medios para Cb, Ca, IC, a, HUE y LV y bajos para el resto de las 

variables (Tabla 1.10). 

De este modo, aquellas variables en las que la varianza genética fue la que más contribuyó a 

la variación fenotípica del carácter en comparación con la varianza ambiental y que presentan 

acciones génicas aditivas son las que presentarán respuesta a la selección. En este caso, los 
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genotipos con valores favorables de caracteres específicos se pueden utilizar como 

parentales para el programa de hibridación. 

Por otro lado, los Análisis de Correlación brindan la oportunidad de estudiar la magnitud y la 

dirección de asociación de una variable con otra. Dado que la selección generalmente se 

practica para cambiar dos o más caracteres simultáneamente, la información sobre la 

interrelación de variables cuantitativas importantes es útil para dirigir la selección, para 

determinar los índices de selección y para detectar caracteres que pueden no tener valor en 

sí mismos, pero son útiles como indicadores de otras variables importantes según lo descrito 

por Robinson et al. (1951). 

Si el valor del coeficiente de correlación está cerca de ± 1 es una correlación perfecta; entre 

± 0,50 y ± 1 es una fuerte correlación; entre ± 0,30 y ± 0,49 es una correlación media; por 

debajo de + 0,29 es una baja correlación y si el valor no difiere de cero no hay correlación 

Cuando la magnitud del coeficiente de correlación genotípica es mayor que el coeficiente de 

correlación fenotípico respectivo, indica una fuerte asociación entre los caracteres. Esto puede 

deberse al efecto del ambiente en la modificación de la expresión del genotipo, alterando así 

la expresión fenotípica (Nandpuri et al. 1973). En este trabajo de tesis, las correlaciones 

genotípicas significativas (Tabla 1.13a) fueron menores que las fenotípicas (Tabla 1.12a) para 

los pares de variables: RE-NG, RE-PV, RE-NV, NG-PV, PV-NV y DPC-ICOS mientras que 

para el resto de los pares de variables fueron similares o superiores que las fenotípicas para 

todos los pares de variables que dieron resultados significativos, excepto en los casos de las 

correlaciones de %REPC con los parámetros de color a, b, HUE, CRO e IC donde las 

correlaciones fenotípicas fueron significativas y con valores intermedios (Tabla 1.12c) 

mientras que las genotípicas fueron no significativas (Tabla 1.13c). 

Afreen et al. (2017) encontraron que las correlaciones genotípicas fueron mayores que las 

fenotípicas en 15 variables estudiadas en 21 cultivares. El PV tuvo alta correlación genotípica 

con DPC; el LV tuvo correlación positiva altamente significativa con AV y NG/V y correlación 

negativa con ALT y RE; ALT tuvo correlación positiva con RE y negativa con peso de granos 

por vaina; el NG/V tuvo correlación positiva con AV. Con resultados similares, Devi et al. 

(2017) y Khan et al. (2017) encontraron coeficientes de correlación genotípica mayores que 

los fenotípicos, siendo positivos entre RE y las variables NV, LV, NG/V, ICOS, DPC y SST en 

concordancia con los trabajos presentados anteriormente por Singh V y Singh SP (1999), 

Singh JD y Singh IP. (2006), Nawab et al. (2008), Sandeep et al. (2011), Singh et al. (2011), 

Pal y Singh (2012), Siddika et al. (2013) y Jeberson et al. (2016). 
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Según Bashir et al. (2017) el LV, AV, Ca y ALT mostraron correlación genotípica positiva con 

RE pero las correlaciones fenotípicas de estas variables fueron no significativas; mientras que 

para PV y NG/V mostraron correlaciones genotípicas negativas.  

Kumar et al. (1998) y Shinde et al. (1998) encontraron correlaciones fenotípicas y genotípicas 

positivas entre PV y NG/V, NV, LV e ICOS. Estos resultados fueron ampliamente confirmados 

por los resultados obtenidos por Kaur et al. (2004), Singh y Singh (2005 y 2006), Kumar y 

Sharma (2006), Nisar et al. (2008), Togay et al. (2008), Espósito et al. (2009), Ghobary (2010), 

Dhama et al. (2010), Fikresilassie (2012), Kosev y Mikic (2012), Govardhan et al. (2013), 

Katoch et al. (2015), Bhuvaneswari et al. (2016) y Thakur et al. (2016), todos ellos en arveja. 

Existe evidencia de que los cambios en las condiciones ambientales pueden influir en los 

parámetros genéticos haciendo que los mismos no permanezcan constantes a lo largo del 

tiempo, tal como surge del estudio de los modelos teóricos (Via y Lande, 1985 y 1987; Clark, 

1987; Turelli, 1988; Barton y Turelli, 1989; de Jong, 1990: Gromko, 1995). 

Según Sgrò y Hoffmann (2004), quienes analizaron muchos estudios en multiambientes tanto 

en insectos como en especies vegetales de los géneros Impatiens, Ipomoea y Hordeum, hay 

cambios significativos en los valores de los coeficientes de correlación, incluso en el signo de 

los mismos, en diferentes entornos. Esto plantea la validez de delimitar estrategias de 

selección en base a los resultados de ensayos en un solo entorno de prueba y sugiere que la 

interacción genotipo x ambiente debe ser tenida en cuenta al analizar diferentes parámetros 

genéticos. 

Según Yan y Tinker (2006) cuando se realizan estudios de GGE biplot utilizando varios 

entornos de prueba, los objetivos del análisis de datos son dobles: evaluación de genotipos 

para identificar genotipos con alto rendimiento y alta estabilidad, y evaluación del entorno de 

prueba para identificar entornos de prueba que sean tanto informativos (discriminantes) como 

representativos. 

La estabilidad, ya sea del rendimiento como de los distintos parámetros de calidad, es 

considerada como una cualidad esencial de los sistemas productivos vegetales eficientes, 

(Finlay y Wilkinson, 1963; Francis y Kannenberg, 1978; Becker y Léon, 1988; Malosetti et al., 

2004) particularmente para hacer frente a los nuevos desafíos impuestos por el cambio 

climático. Actualmente son muy limitados los estudios de la arquitectura genética de la 

estabilidad para distintos caracteres en plantas (Kraakman et al., 2004). 

Los trabajos de Mühleisen et al. (2014) en cebada y Wang et al. (2015) en centeno concuerdan 

en que las estimaciones de heredabilidad para la estabilidad del rendimiento de grano fueron 
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sustancialmente más bajas que las heredabilidades para el rendimiento en sí y subrayan 

claramente que es más exigente en recursos medir con precisión la estabilidad del 

rendimiento. En algunos casos, como una forma potencial de reducir la complejidad y recursos 

utilizados en pruebas de campo, el rendimiento de grano se puede dividir en sus componentes 

que se pueden determinar con precisión usando plataformas de procesamiento de fenotipado 

(Busemeyer et al., 2013a, b). Wang et al. (2015) encontraron que la heredabilidad para la 

estabilidad del peso de mil granos en centeno fue ligeramente mayor en comparación con la 

estabilidad del rendimiento del grano indicando que el uso de los componentes de estabilidad 

del rendimiento es una alternativa potencial para la selección indirecta, aunque dichos autores 

remarcaron también que la magnitud de las estimaciones de heredabilidad fue moderada en 

todos los casos. 

Por otro lado, los análisis de GGE biplot pueden usarse, tal cual se hizo en este trabajo, para 

evaluar los distintos ambientes o entornos de prueba en cuanto a su capacidad de discriminar 

entre genotipos y de ser representativos de la variabilidad presente en el conjunto de datos. 

Sin embargo, como puede verse en la Tabla 1.11, ningún entorno de prueba resultó ideal 

como ambiente de selección para la mayoría de las variables, aunque puede concluirse que 

los ambientes con riego (2 y 4) resultaron apropiados para seleccionar genotipos en base a 

ICOS, DPC, C, L y Cb; mientras que los ambientes sin riego fueron mejores para el resto de 

las variables. Estos ambientes, al ser discriminantes y representativos, son buenos para 

seleccionar genotipos con adaptación general según cada variable. 

Por otro lado, ambientes discriminantes, pero no representativos son buenos para identificar 

genotipos con adaptación específica. A modo de ejemplo, genotipos cercanos a los ambientes 

2 y 4 serían aquellos que presentan altos RE, NG, PV y NG/V cuando son cultivados con 

riego, pero no cuando se cultivan en secano o se considera el comportamiento promedio a 

través de los ambientes. 

Sin embargo, para determinar con precisión la estabilidad de distintas variables se requiere 

un número de ambientes que va desde 10 (Becker, 1987) a 200 (Piepho, 1998) y sería 

necesario llevar adelante experimentos a campo de mucha mayor escala (y durante más 

tiempo) para tomar la decisión de usar a la estabilidad como una variable para seleccionar 

parentales o utilizar los datos de un entorno de prueba en particular. La utilidad de generar 

distintos entornos de prueba radica en este caso en la posibilidad de calcular los valores 

genotípicos mediante el procedimiento REML / BLUP (Tabla 2 del Anexo).  

La teoría genérica de BLUP como procedimiento óptimo fue difundida desde la década de 

1970 por los científicos Charles Henderson, en los Estados Unidos (Henderson 1975, 1976) 
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y Robin Thompson, en Inglaterra (Thompson 1977, 1979), entre otros. Para la aplicación de 

BLUP, se necesitan estimaciones confiables de los componentes de varianza. REML es el 

método óptimo de estimación de componentes de varianza, con datos no balanceados o no, 

desarrollado por Patterson y Thompson (1971) y Thompson (1973, 1977, 1980). 

BLUP supone que los valores genéticos son efectos aleatorios no observables y que se 

conocen variancias y covarianzas genéticas. Dado que este último supuesto nunca es el caso, 

esta técnica es en la práctica solo una aproximación de BLUP (Kennedy, 1981). Sin embargo, 

en condiciones normales, la sustitución de las variaciones desconocidas por sus estimaciones 

de máxima verosimilitud restringida (REML) da como resultado una aproximación muy 

cercana de BLUP (Gianola et al., 1986, de Souza et al., 2000).  El modelo linear mixto se 

considera el enfoque más apropiado para la estimación de los valores BLUPs, debido el hecho 

de que los genotipos parentales o las líneas puras élite se tratan como efectos fijos y los 

efectos ambientales y la interacción genotipo x ambiente se tratan de forma aleatoria (Balzarini 

et al. 2002).  

Para Robinson (1991) las principales ventajas prácticas de usar REML / BLUP es que 

permiten comparar individuos o variedades a lo largo del tiempo (generaciones, años) y 

espacio (ubicación, bloques); además, permite la corrección simultánea de los efectos 

ambientales, la estimación de componentes de varianza y la predicción de valores genéticos; 

y por lo tanto permite tratar con estructuras de datos complejas y puede aplicarse a datos no 

balanceados y a diseños no ortogonales (Resende. 2016). 

Según García-Bertoldo et al. (2015) la estimación de los valores genotípicos mediante BLUP 

puede ser un método importante en la orientación de los programas de mejoramiento, pues 

permite predecir valores genéticos sin las influencias del ambiente (Chiorato et al., 2008). Con 

la inferencia genotípica (media poblacional + BLUP) es posible observar cuales genotipos 

presentan valores positivos en relación a la media para las características deseadas. 

En ensayos de múltiples entornos, se puede explotar la correlación genética entre los 

rendimientos del mismo genotipo en diferentes entornos. Gauch (1988) popularizó el modelo 

de Interacción Multiplicativa de Efecto Aditivo Principal (AMMI) para los datos de la interacción 

genotipo x ambiente y señaló que la retención de un pequeño número de términos 

multiplicativos conduce a la reducción de los efectos estimados de interacción en comparación 

con los estimados usando el modelo ANOVA. El modelo AMMI sugerido por Gauch (1988) es 

un modelo de efectos fijos, donde las estimaciones son más precisas que las estimaciones de 

mínimos cuadrados ordinarios, mejorando así la precisión de las estimaciones de las medias 

genotípicas para un entorno (o ambiente) en particular al tomar prestada la fuerza de otros 
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entornos a través de términos de interacción multiplicativa. Más tarde, Piepho (1994) 

proporcionó evidencia de que BLUP era más preciso que el modelo AMMI de efectos fijos. 

El uso de técnicas multivariadas como el ACP o el Análisis de Conglomerados tienen como 

objetivo principal resumir grandes cantidades de datos para facilitar su interpretación. El foco 

de estudio puede estar puesto en las variables analizadas, en los genotipos estudiados o en 

ambos y según Prieto Guerra (2006) tienden a ser de naturaleza exploratoria en lugar de 

confirmatoria, ya que permiten examinar los datos sin una hipótesis previamente establecida. 

Mientras que el Análisis de Conglomerados puede aplicarse a variables cuantitativas y/o 

cualitativas, el ACP sólo se aplica a variables cuantitativas. 

El origen del ACP se remonta a Pearson (1901), pero su aplicación actual fue formalizada por 

Hotelling (1933), quien también acuñó el término componente principal. Mediante este tipo de 

análisis, se extrae información de una tabla de datos que representa las observaciones 

descritas por varias variables dependientes que, en general, están interrelacionadas y se 

expresa esta información como un conjunto de nuevas variables ortogonales llamadas 

componentes principales. También representa el patrón de similitud de las observaciones y 

las variables mostrándolas como puntos en mapas en donde las variables se trazan como 

puntos en el espacio del componente usando sus cargas como coordenadas, quedando 

representadas por sus correlaciones, mientras que las observaciones están representadas 

por sus proyecciones. 

Wold et al. (1987) sugiere usar CP con valores propios mayores que uno ya que explican al 

menos una K ésima parte de la suma total de cuadrados (siendo K el número de variables) y 

asegura que las CP utilizadas en el modelo tengan contribuciones de al menos dos variables.  

Según Abdi y Williams (2010), cuando los datos están perfectamente representados por solo 

dos componentes, la suma de las cargas al cuadrado es igual a uno y, por lo tanto, en este 

caso, las cargas se colocarán en un círculo que se denomina círculo de correlaciones. Cuando 

se necesiten más de dos componentes para representar perfectamente los datos, las 

variables se posicionarán dentro del círculo de correlaciones presentando vectores más 

cortos. Cuanto más cerca esté una variable del círculo de correlaciones, mejor podremos 

reconstruir esta variable a partir de los dos primeros componentes (y más importante es 

interpretar estos componentes); cuanto más cerca del centro de la gráfica está una variable, 

menos importante es para los dos primeros componentes. 

Por otro lado, los ángulos entre los vectores que representan las variables pueden ser 

interpretados en términos de las correlaciones entre variables. 
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La correlación entre las CP y las variables originales es un indicador de cuán importante es 

una variable particular en la construcción de la componente. La interpretación de esta 

correlación puede ser más confiable que la interpretación de los coeficientes que conforman 

los autovectores, ya que la correlación tiene en cuenta diferencias en las varianzas de las 

variables originales y consecuentemente elimina el sesgo de interpretaciones causadas por 

diferentes escalas de medición. 

En este trabajo, invariablemente el uso de valores genotípicos produjo una correlación 

cofenética mayor que el uso de valores fenotípicos (aunque este valor fue siempre alto), y se 

logra una mayor proporción de varianza explicada por el modelo y las dos primeras CP (Tablas 

1.14 y 1.16). 

Sin embargo, según Björklund (2019), cuanto mayor es el tamaño de la muestra (N) con 

relación al número de variables (K), más nos acercamos a la distribución real ya que el 

autovalor más grande (CP1) se sobreestima constantemente, pero el sesgo disminuye con el 

aumento del tamaño de la muestra, aunque este patrón no cambia si aumentamos el número 

de variables. 

Este problema aumenta con una relación K / N más alta, particularmente cuando la relación 

es mayor que 1 (Ledoit y Wolf 2004). Idealmente, N debería ser muchas veces mayor que K 

para minimizar el riesgo de interpretar patrones espurios. Al realizar los análisis con todos los 

datos en conjunto se están analizando 25 variables en 24 genotipos y por lo tanto el uso de 

componentes principales puede no ser adecuado. 

Tanto con valores fenotípicos como genotípicos se comprueba que las variables morfo-

agronómicas (específicamente RE, NG, PV y NV) no están correlacionadas con las de calidad 

de grano (por ejemplo, las variables relativas al color) como puede observarse en los Gráficos 

1.6 y 1.7; y al realizar análisis por separado de los distintos tipos de variables se logran 

mayores porcentajes de la varianza explicada por las dos primeras CP y se mejora la relación 

K / N permitiendo hacer una mejor interpretación de los resultados. 

De todos modos, la proporción de la varianza total explicada por las dos primeras 

componentes es intermedia a baja, obteniéndose el mayor valor al usar los valores 

genotípicos de las variables de calidad de grano (69%) como puede verse en las Tablas 1.18, 

1.20, 1.22 y 1.24. Proporciones acumuladas similares fueron encontradas por Espósito et al. 

(2007b); Umar et al. (2014); Ghixari et al. (2014); Parihar et al. (2015) y Hanci y Cebeci (2019) 

en arveja seca mientras que otros autores obtuvieron proporciones acumuladas mayores, por 

ejemplo Leila et al. (2016) con 75,97%.  
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Con los valores genotípicos, para la caracterización morfo-agronómica las variables que más 

contribuyen a la CP1 (Tabla 1.21) son el RE y sus componentes (PV, NV y NG) junto con ciclo 

(DPC) y concentración de la producción (-DPSC); para calidad de grano contribuyen más a la 

CP1 las variables relativas al color (L, a, b, HUE. CRO e IC) (Tabla 1.25). 

Para el caso del Análisis de Conglomerados no existe una regla establecida en cuanto al 

tamaño de la muestra y el número de variables a incluir, incluso el hecho de que se pueden 

agrupar tanto casos (genotipos) como variables hace que sea más difícil analizar si esta 

relación es adecuada o no. Formann (1985) sugirió que el tamaño mínimo de la muestra a 

analizar debería incluir al menos 2K casos, sin embargo como regla general lo que se analiza 

es si la dimensionalidad dada por el número de variables no resulta demasiado grande para 

que los casos estudiados puedan ser agrupados.  

El objetivo del Análisis de Conglomerados es clasificar un conjunto de n accesiones o p 

variables en un número pequeño de grupos o conglomerados, donde la formación de estos 

grupos puede obedecer a leyes naturales o a cualquier conjunto de características comunes 

a las accesiones. Es importante aclarar que el Análisis de Conglomerados se aplica sobre una 

matriz de distancias y no sobre una de similitud (Franco e Hidalgo, 2003).  

El método de encadenamiento jerárquico es empleado a gran escala por los fitomejoradores 

(Bertan et al. 2007), formando un dendrograma sin preocuparse por el número de grupos 

formados, sobre la base de distancias de pares de genotipos (Cruz y Regazzi 1997). Se 

caracteriza por sucesivas fusiones para formar los grupos. Algunos de estos grupos tienen 

mayor rango y cada uno de ellos abarca varios de menor orden permitiendo, de esta manera, 

seguir en detalle la formación de los conglomerados y conocer el nivel de similitud al que se 

agrupa cada conjunto de individuos (Dillon y Goldstein, 1984) siguiendo el mismo criterio de 

maximizar la variación entre los grupos y minimizarla dentro de ellos (Dillon y Goldstein, 1984; 

Hair et al., 1992). 

Diversos autores han realizado Análisis de Conglomerados en arveja, pudiendo agrupar a los 

genotipos estudiados en grupos homogéneos diferenciados entre sí. Por ejemplo, Parihar et 

al. (2015) observaron, en arveja seca, una distancia mínima entre grupos de 4,40 unidades y 

una distancia máxima entre grupos de 190,84 unidades, concluyendo que los genotipos de 

los conglomerados que tenían más distancia entre sí podrían cruzarse para crear la máxima 

variabilidad para la selección efectiva al existir la posibilidad de un alto efecto heterótico y 

dichas hibridaciones serían útiles para ampliar la base genética y producir recombinantes 

deseables para desarrollar nuevas variedades. Estos autores encontraron además una alta 

concordancia ente los resultados del ACP y el Análisis de Conglomerados. Sanwal et al. 
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(2015) encontraron que el valor de distancia intra conglomerado variaba de 0,0 

(conglomerados formados por un único genotipo) a 15,94 mientras que la distancia máxima 

entre conglomerados fue de 61,49 unidades. Sharma et al. (2013) también observaron en sus 

estudios la máxima variación entre conglomerados; indicando que los genotipos de estos 

grupos son muy diversos entre sí; ya que, a mayor distancia entre dos grupos, mayor 

diversidad genética entre genotipos. 

Kumar y Kumar (2015), trabajando en arveja verde fresca, lograron diferenciar 4 grupos con 

una distancia mayor entre grupos que dentro de cada conglomerado, sugiriendo también que 

la hibridación entre los genotipos de dichos grupos se puede utilizar para obtener los 

recombinantes superiores en generaciones segregantes. En dicho trabajo se utilizaron las 

medias de los conglomerados para varios rasgos estudiados a modo descriptivo, resultando 

el conglomerado II superior en cuanto a número de vainas por planta, longitud de vaina, 

número de semillas por vaina, porcentaje de descascaramiento, rendimiento de vaina, 

azúcares totales y sólidos solubles totales, mientras que el conglomerado III fue superior para 

la altura de la planta y los fenoles totales.  

Otros ejemplos en arveja seca incluyen los trabajos de Esposito et al. (2007a), Leila et al. 

(2016) y Georgieva et al. (2016) que al realizar los Análisis de Conglomerados pudieron dividir 

a los genotipos en dos grupos contrastantes en cuanto al rendimiento; y el trabajo de Sanwal 

et al. (2015) en arveja verde que también utilizó la media de cada grupo para cada variable 

para lograr una descripción de los genotipos estudiados para seleccionar progenitores. 

En el presente trabajo, los genotipos pudieron agruparse en 8 grupos usando los valores 

fenotípicos, con una distancia máxima entre grupos de 10,32 unidades (Tabla 1.26), y 6 

grupos usando los valore genotípicos, con una distancia máxima entre grupos de 9,29 

unidades (Tabla 1.28). En ambos casos las variedades Rapids y Early Sweet conformaron 

grupos individuales y las variedades Duke of Albany y Suttons se mantuvieron juntas en un 

grupo de dos (Gráficos 1.12A para valores fenotípicos y 1.13A para valores genotípicos). 

Analizando los valores promedios de cada grupo (Tabla 1.27), puede verse que, para los 

valores fenotípicos, las variables que permitieron diferencias más a los grupos fueron NG, NV, 

C, LV, AV, ICOS, ALT, DPC, AcT, b, CRO, Ca y Cb ya que para el resto de las variables el 

solapamiento de los valores medios hizo muy dificultoso poder identificar grupos con valores 

medios claramente superiores (o inferiores) al resto. 

En el mapa de calor (Gráfico 1.12) puede verse que tratar de describir cada genotipo según 

los valores medios del grupo al que pertenecen puede ser confuso y llevar a errores en la 

elección de parentales. Por ejemplo, el grupo con mayores NG y NV es el 5, integrado por 
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una única variedad (Rois des Conserves) y por lo tanto los valores promedios del grupo son 

los de la variedad. Cuando miramos en el mapa de calor puede apreciarse que la variedad 

Bolero, perteneciente al grupo 6 tiene un NG que no difiere significativamente del de Rois des 

Conserves ya que tiene el mismo color en el gradiente (y por lo tanto las diferencias entre 

ambas son menores a la diferencia mínima significativa), sin embargo, el NG promedio del 

grupo 6 es significativamente menor al del 5, siendo sólo superior al grupo 4. En cuanto a NV, 

las variedades Dante y Avon del grupo 6 y Cuarentona del grupo 1 tampoco difieren de Rois 

des Conserves aunque los promedios de los respectivos grupo sí. 

Otro ejemplo es la variable ALT, donde los grupos 2, 4 y 6 presentan los valores promedios 

significativamente inferiores, pero al observar el mapa de calor se aprecia que dentro del grupo 

6 está la variedad Dante que es la variedad de mayor ALT de todo el ensayo (139,19 cm) y 

en el grupo 1 están las variedades American Wonder y Accord, también con valores bajos de 

ALT. 

Usando los valores genotípicos, 16 variables presentaron diferencias significativas entre 

valores medios de grupos (Tabla 1.29), y de ellas sólo la mitad pudo diferenciar claramente 

grupos con valores superiores o inferiores (C, LV, AV, ICOS, DPC, B, HUE y CRO). En cuanto 

a las variables productivas, sólo NG y NV presentaron diferencias significativas entre grupos, 

pero el solapamiento de los valores promedios no permitió definir grupos claramente 

superiores. Al analizar NG en el mapa de calor (Gráfico 1.13) puede verse que hay grupos 

con valores desfavorables en todos los genotipos integrantes, por ejemplo, los grupos 2, 5 y 

6; un grupo (3) que presenta valores favorables e intermedios y un grupo (1) con valore 

intermedios y desfavorables; sin embargo, el grupo 4 presentó genotipos con valores en todos 

los intervalos al igual que con la variable NV. 

Es evidente que, al realizar el agrupamiento sobre un gran número de variables, las distancias 

entre grupos no pueden interpretarse en función de una única variable, sino que deben ser 

consideradas de manera general. 

Con el avance en las tecnologías y sobre todo con el abaratamiento de los costos, el primer 

paso de cualquier programa de mejoramiento es la evaluación de la variación tanto en 

caracteres morfológicos como datos moleculares. Aunque a veces los caracteres morfológicos 

son útiles, pueden verse afectados por las condiciones ambientales. Los marcadores 

moleculares son útiles para complementar los caracteres morfológicos y fenológicos porque 

son abundantes, independientes de los efectos ambientales y permiten la identificación del 

genotipo en las primeras etapas del desarrollo (Tar'an et al. 2005, Bouhadida et al. 2013). 
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Las regiones genómicas que contienen secuencias simples repetidas (SSR) amplificadas por 

PCR (Polymerase Chain Reaction) constituyen marcadores de ADN altamente polimórficos, 

conocidos como microsatélites y fueron creados por Litt y Luty en 1989. Cada marcador 

microsatélite, independientemente del elemento repetido, representa un locus genético 

multialélico. Los locus SSR son somáticamente estables y poseen expresión co-dominante, 

es decir, es posible diferenciar los distintos alelos de un locus. Los microsatélites proveen 

abundante información para calcular distancias entre poblaciones y también entre individuos 

ya que permiten distinguir los estados de los alelos de cada locus de marcador (datos de 

alelos por locus) (Bruno y Balzarini, 2009).  

Por otro lado, la técnica SRAP (sequence-related amplified polymorphism) (Li y Quiros, 2001) 

ha sido reconocida como un sistema de marcadores moleculares de suma utilidad para la 

caracterización del germoplasma. Es una técnica simple desarrollada para especies del 

género Brassica (Li y Quiros, 2001) y utilizada posteriormente para estudios de diversidad 

genética en arveja (Tar'an et al. 2005, Espósito et al. 2007a, Cupic et al. 2009, Kumari et al. 

2013, Guindon et al. 2016, Wu et al. 2017, Trněný et al. 2018, Ferradini et al. 2019, Stavridou 

et al. 2020). 

En la tabla 1.32 puede observarse que con los datos combinados de los marcadores tipo SSR 

y SRAP se obtuvieron valores de Heterocigosidad esperada (He) cercana a 0,5 (0,46 ± 0,01) 

y de Índice de Shannon (SH) cercano a la unidad (0,93 ± 0,02) a nivel poblacional, indicando 

estos resultados la presencia de una alta diversidad a nivel genético. 

La métrica utilizada en esta tesis, Roger-Modificada, se basa en la correlación de frecuencias 

alélicas, produce clasificaciones de individuos más parecidas y ligeramente diferentes a las 

que se podrían obtener por Nei-Estándar o por distancias basadas en índices de similitud 

(Bruno y Balzarini, 2009). En este caso, la mayor distancia fue de 0,73 entre las variedades 

Rois des Conserves y Super Scout, mientras que la menor distancia fue de 0,43 entre las 

variedades Panga y Gypsy. 

Las distancias Euclídeas obtenidas con los datos morfo-agronómicos y de calidad de grano 

no muestran coincidencia con estos datos, ya que con los valores fenotípicos la mayor 

distancia se dio entre Bolero y Early Sweet (12,91) y la menor entre Suttons y Duke of Albany 

(3,51) y con los valores genotípicos la mayor entre Rapid y Rois des Conserves (11,48) y la 

menor, coincidentemente, entre Suttons y Duke of Albany (1,16). Al contrario que en este 

caso, Cupic et al. (2009), trabajando con distintas subespecies de arveja, encontraron que las 

distancias genéticas estimadas por los datos de marcadores moleculares (SSR) en 

comparación con las distancias estimadas por métodos convencionales (pedigrí y rasgos 
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morfológicos) mostraron mayor similitud con las distancias genéticas estimadas por datos 

morfológicos. 

En el Análisis de Agrupamiento con los datos de los marcadores moleculares se formaron 6 

grupos (Gráfico 1.16), altamente diferenciados entre sí. En la tabla 1.33 puede verse que los 

grupos 1 y 3 presentan una gran diversidad dentro del grupo, la cual puede apreciarse también 

por la dispersión de los puntos que representan a las variedades que los conforman en el 

Gráfico de Escalamiento multidimensional (Gráfico 1.17). 

Una estrategia propuesta para seleccionar progenitores en base a su distancia es usar ambas 

clases de datos (morfológicos y moleculares) en conjunto, a través de la distancia de Gower. 

En este caso, las variedades que resultaron más distantes (Rois des Conserves y Super 

Scout) coinciden con la caracterización molecular (Tabla 2.1). Según Bertan et al. (2006), en 

general, el número de datos que se originan a partir de observaciones fenotípicas es mucho 

menor que los obtenidos a partir de marcadores moleculares, lo que genera cierto sesgo hacia 

el resultado del análisis molecular, por lo que el resultado revela una alta similitud entre los 

resultados obtenidos por el análisis en conjunto y los generados solo por datos moleculares. 

Espósito et al. (2014), trabajando con 23 líneas parentales de arveja seca, analizaron la 

capacidad de predecir cruzamientos heteróticos entre las distancias genéticas morfológicas 

(Euclideas), moleculares (Dice) y ambas combinadas (Gower) entre los padres, comparándola 

con los cruzamientos heteróticos establecidos por la capacidad de combinación específica en 

un diseño de línea × probador. Los valores de correlación entre las distancias y la heterosis 

fueron débiles en todos los casos, sin embargo, el porcentaje de cruces heteróticos que se 

pueden predecir con éxito fue del 59% con la distancia de Dice, del 65% con las distancias 

Euclidias y del 66.7% con la distancia de Gower. 

Los marcadores moleculares presentan información sobre la diversidad acumulada en el 

genoma, probablemente no relacionada con los caracteres de aptitud, y también de valor 

limitado para predecir el rendimiento (Dreisigacker et al., 2005). Por otro lado, si bien permiten 

obtener la caracterización de los genotipos en poco tiempo, las técnicas involucradas son 

costosas y requieren de instalaciones especiales. En este contexto parece más adecuado 

destinar esos recursos a generar mayor diversidad de entornos de pruebas a campo y 

concentrar los esfuerzos en seleccionar a los parentales en base a sus valores genotípicos y 

a la estabilidad, que en definitiva es la característica que determina el potencial comercial de 

las nuevas líneas obtenidas. 

Se esperaría que los cruces que involucran los genotipos más diversos manifestaran heterosis 

máxima y liberación de segregantes transgresivos deseables (Singh y Mishra, 2008 y Nisar et 
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al., 2008). Cattáneo (2020), trabajando en arveja seca, llegó a la conclusión de que las 

distancias Euclídeas resultan ser buenas estimadoras de elevados valores de heterosis media 

y que dicha heterosis es eficaz en la predicción de segregantes transgresivos presentes en la 

F2. Sin embardo la eficacia de generar una población progenie con una alta variabilidad, 

evaluarla y detectar aquellas líneas recombinantes transgresivas que reúnan las 

características deseadas puede ser muy baja, y adoptar esta metodología depende, en última 

instancia, de los recursos económicos asignados al programa de mejoramiento. 

Por otro lado, en el mejoramiento de arveja verde para congelar, el producto final debe reunir 

características morfo-agronómicas y de calidad de grano muy específicas. En caso de querer 

seleccionar los progenitores teniendo en cuenta la performance individual de cada genotipo, 

una forma útil de agruparlos es mediante los Árboles de Clasificación, metodología propuesta 

por Breiman et al. (1984). 

Un árbol de regresión o de clasificación es un conjunto de muchas reglas determinadas por 

un procedimiento de ajuste por particiones binarias recursivas, donde un conjunto de datos es 

sucesivamente particionado. Estos modelos están pensados para captar comportamientos no 

aditivos y están relacionados con los conglomerados divisivos ya que, a partir de un solo grupo 

inicial, se separan dos subgrupos a partir de una de las variables regresoras de manera tal 

que la heterogeneidad, a nivel de la variable dependiente, sea mínima de acuerdo a la medida 

de heterogeneidad seleccionada. Los dos subgrupos (nodos) formados se separarán 

nuevamente si: 1) hay suficiente heterogeneidad para producir una partición de observaciones 

y/o 2) el tamaño del nodo es superior al mínimo establecido para continuar el algoritmo. El 

proceso se detiene cuando no se cumple una de estas condiciones. En cada instancia de 

separación el algoritmo analiza todas las variables regresoras y selecciona, para realizar la 

partición, aquella que permite conformar grupos más homogéneos dentro y más heterogéneos 

entre ellos (Di Rienzo et al. 2015). 

El objetivo es particionar el conjunto original de datos en grupos homogéneos y a la vez 

mantener el árbol razonablemente pequeño. Para dividir los datos se requiere un criterio de 

particionamiento el cual determinará la medida de impureza, esta ´ultima establecerá el grado 

de homogeneidad entre los grupos. Cada grupo es caracterizado por la media de la variable 

respuesta, el tamaño del grupo y los valores de las variables explicativas que lo definen. 

Gráficamente, el árbol se representa con el nodo raíz (los datos sin ninguna división) al iniciar 

y las ramas y hojas debajo, siendo cada hoja el final de un grupo (Pineda 2009). 

Según Amat Rodrigo (2017) las ventajas de los Árboles de Clasificación son que son fáciles 

de interpretar aun cuando las relaciones entre predictores son complejas, no requieren que 
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se cumpla ningún tipo de distribución específica ni estandarización, no se ven muy 

influenciados por outliers, son muy útiles en la exploración de datos ya que permiten identificar 

de forma rápida y eficiente las variables (predictores) más importantes de forma automática. 

Algunas de sus desventajas son que cuando tratan con predictores continuos pierden parte 

de su información al categorizarlos en el momento de la división de los nodos, la división 

lograda es binaria (alto – bajo) sin intervalos intermedios y los predictores continuos tienen 

mayor probabilidad de contener algún punto de corte óptimo solo por azar y no posibilitan 

extrapolar fuera del rango observado. 

Al construir un Árbol de Clasificación con los valore fenotípicos (Gráfico 1.14) las variables 

que mejor permitieron particionar al conjunto de genotipos fueron RE, C, %REPC, ALT, NG y 

Ca; obteniéndose al final 8 hojas o grupos. En este caso es posible decir que las variedades 

Avon, Bolero y Cuarentona tienen altos RE y C menores, mientras que Dante, Early Perfection 

y Duke of Albany también tienen altos RE pero C superiores. Otro ejemplo: las variedades 

Eaton y Filigreen afila tienen menores RE, NG/V, Ca y C y mayor %REPC (Tabla 1.30). 

Al usar los valores genotípicos (Gráfico 1.15), las variables utilizadas fueron: RE, %REPC, C, 

NG, NG/V y Ca. La clasificación lograda es muy similar a la anterior, con la única diferencia 

que en el grupo de menores RE y %REPC la división final se realiza en base al NG en lugar 

de ALT (Tabla 1.31). 

Según de Souza et al. (2000) el fracaso de cualquier genotipo dado para ser sobresaliente 

para todos los caracteres, sugiere que antes de elegir a los mejores individuos como padres, 

el criador debe sopesar cada rasgo cuidadosamente de acuerdo con sus objetivos. 

Teóricamente, la opción más eficiente es el índice de selección (Falconer, 1989), donde el 

valor genotípico de cada variable para cada genotipo se pondera adecuadamente de acuerdo 

con su importancia económica relativa.  

En base al ideotipo de planta establecido y considerando que se logra una mayor eficacia al 

utilizar un número de variables más reducido, se utilizaron las variables RE, ALT, DPC, 

%REPC, C e IC en la construcción de diferentes índices de selección para determinar cuáles 

son las mejores variedades para actuar como progenitoras. 

Los índices de selección permiten separar genotipos con base en la evaluación simultánea de 

varios caracteres y presentan la ventaja, además de incluir la ponderación económica, de 

poder establecer si lo que se busca son valores altos o bajos para cada variable, por ejemplo, 

fijar como objetivo progenitores con altos RE y %REPC pero bajos ALT y DPC. El 

inconveniente en estos casos surge con las variables en las cuales se buscan valores 
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intermedios, como es el caso de C, o valores en torno a un rango óptimo definido, como es el 

caso de las variables relativas al color de grano. 

Según Cerón-Rojas y Sahagún-Castellanos (2005), la selección de genotipos basada en la 

evaluación simultánea de dos o más caracteres se ha hecho, principalmente, de acuerdo con 

el índice de selección desarrollado por Smith en 1936 (IS) como una combinación lineal de 

los valores fenotípicos de los caracteres de interés, aunque sus requerimientos incluyen la 

asignación, frecuentemente subjetiva, de los pesos económicos de los valores genotípicos de 

los caracteres involucrados en la selección. 

El valor económico se define como el aumento en las ganancias logradas al mejorar una 

variable particular en una unidad. Esto significa que, para varias variables, el valor económico 

total es una combinación lineal de los valores genéticos de estas variables ponderados por 

sus respectivos valores económicos constituyendo el mérito genético neto de un individuo. 

Según Cerón-Rojas y Crossa (2018), el mérito genético neto de un individuo no es observable 

en la práctica; por lo tanto, para seleccionar a un individuo como padre, es necesario 

considerar su mérito general basado en varios rasgos observables; construyendo un índice 

de selección de valores fenotípicos observables de manera que la correlación entre éste y el 

mérito genético neto sea máxima. 

Para un conjunto particular de variables, el IS permite un mérito adicional en una variable para 

compensar defectos leves en otra. Por lo tanto, individuos con mérito muy alto en algunos 

rasgos son selectos incluso cuando son ligeramente inferiores en otros rasgos (Hazel y Lush 

1942). 

Otro problema del IS es que cuando se utiliza para seleccionar individuos como padres para 

el próximo ciclo de selección, la media esperada de los rasgos puede aumentar o disminuir 

en una dirección positiva o negativa sin control. 

La respuesta de selección del IS está asociada con la media del mérito genético neto y se 

definió como la media de la progenie de los padres seleccionados o la media de la población 

futura (Cochran 1951). Por otro lado, la ganancia genética esperada del IS por variable, o 

respuesta de selección de múltiples variables, es la media poblacional de la progenie para 

cada variable bajo selección. Por tanto, aunque la respuesta de selección del IS está asociada 

con la media del mérito genético neto, la ganancia genética esperada por variable está 

asociada con la media de cada variable bajo selección (Cerón-Rojas y Crossa, 2018).  

Analizando los resultados obtenidos con IS en esta tesis (Tabla 2.3), puede verse que para 

las variables ALT y DPC se obtienen ganancias genéticas esperadas positivas, lo cual resulta 
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desfavorable. En el caso de ALT, un mayor valor implica el riego de que el cultivo se vuelque, 

provocando una menor eficiencia en la cosecha junto con el problema de la presencia de tierra 

en el producto cosechado que aumenta los costos de procesado (más lavado) y disminuye la 

calidad del grano, mientras que para DPC, un atraso en la fecha de cosecha implica el riesgo 

de que la misma coincida con el inicio de la temporada de mayores precipitaciones 

complicando la entrada de las máquinas al lote con el riesgo de perder calidad de grano, o 

incluso toda la producción, ya que la ventana de tiempo entre el máximo tamaño de grano y 

el inicio del llenado (momento en que debe realizarse la cosecha) es muy estrecha. 

Para el caso de RE, si se lo analiza en conjunto con %REPC, el IS fue favorable ya que, si 

bien la ganancia esperada en RE no fue máxima, este aumento de producción puede 

aprovecharse en un sistema de producción con cosecha mecánica debido a la mayor 

concentración de la producción en el tiempo. En cuanto al C, como el promedio del conjunto 

de genotipos analizados está levemente por encima del límite del grado medio preferido por 

los consumidores, una leve disminución es favorable; al igual que en el caso del IC en el cual 

una disminución implica que el color del grano se acerca más al verde intenso. 

Cerón-Rojas et al. (2006, 2008a, 2016) desarrollaron un índice de selección basado en el ACP 

denominado “Eigen selection index method (ESIM)” en el cual el primer vector propio de la 

heredabilidad de rasgos múltiples se usa como su vector de coeficientes, y el primer valor 

propio de la heredabilidad de rasgos múltiples se usa en la respuesta de selección. 

Este índice se basa en la teoría del índice de Smith pero se diferencia en que no requiere que 

se conozcan los pesos económicos, y debido a sus propiedades asociadas, es posible utilizar 

la teoría de matrices similares para cambiar la dirección y proporción de los valores de 

ganancia genética esperados sin afectar la precisión. 

ESIM asume que la matriz de varianza-covarianza genotípica multiplicada por el vector de 

pesos económicos es igual al vector propio de la matriz de varianza-covarianza fenotípica. 

Debido a que ESIM podría asignar un peso negativo a una variable importante, se debe 

cambiar el signo de la puntuación del primer componente principal (ponderación) para 

seleccionar individuos con altos valores en la dirección correcta. 

La variabilidad de las variables afecta directamente a ESIM porque el método asigna más 

peso a los caracteres con mayor varianza fenotípica. 

Para calcular el índice ESIM se asignaron signos positivos a las variables RE y %REPC y 

negativos al resto ya que se pretende lograr una disminución en sus valores. 
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Analizando los resultados obtenidos (Tabla 2.3), puede verse que se logra la mayor ganancia 

esperada en %REPC pero la ganancia en RE es la menor; esto puede deberse a que la 

variable %REPC presentó un mayor CVF comparado con el de RE (52,9 y 49,8 

respectivamente) y por lo tanto tuvo mayor peso en la construcción del índice. Con estos 

resultados, casi un 50% de la producción se concentraría en la primera cosecha, sin embargo, 

este alto porcentaje no logra compensar el menor incremento en RE, lográndose un RE 

estimado en la primera cosecha de 376,66g en contraste con 445,01g que se lograrían 

aplicando IS. 

Para las otras variables, se lograron ganancias esperadas en la dirección correcta 

(disminuciones) siendo para ALT, C e IC las mayores diferencias. 

La decisión de selección mejorará si la predicción de los valores genéticos tiene en cuenta 

toda información disponible, es decir, datos fenotípicos de pruebas de campo, datos de 

marcadores moleculares e información de pedigrí de las líneas.  

Como la información del pedigrí entre las líneas parentales a menudo es incompleta, Bauer 

et al. (2006) sugirieron integrar similitudes genéticas, que se calculan en base a datos de 

marcadores moleculares, en la predicción. Posteriormente (Bauer et al., 2008) utilizaron datos 

de dos años de 152 accesiones de cebada de primavera, también analizadas mediante 23 

marcadores SSR, para calcular los valores de reproducción mediante la mejor predicción 

lineal insesgada (BLUP) reemplazando la matriz de relación genética estándar A, que incluye 

la covarianza genética aditiva entre individuos por una matriz de similitudes genéticas. Estos 

autores llegaron a la conclusión de que, si la información del pedigrí entre las líneas parentales 

está incompleta o no está disponible, la respuesta de selección puede mejorarse utilizando 

similitudes genéticas en la predicción de valores genéticos para caracteres individuales. 

Lande y Thompson (1990) establecieron las bases teóricas de la selección asistida por 

marcadores moleculares (MAS) para la selección de múltiples caracteres cuantitativos 

utilizando estudios de simulación por computadora. El procedimiento que propusieron está 

basado en un índice en el que se combina la información fenotípica con los efectos de los 

QTL (Quantitative Trait Loci)) asociados a los marcadores moleculares (MM), también 

denominados efectos MQTL.  

En la construcción del índice de selección de Lande y Thompson (1990) se requiere identificar 

el ligamiento entre el MM y el QTL en un mapa de QTLs o MMs, estimar los efectos MQTLs y 

combinar dichos efectos con la información fenotípica para clasificar los individuos. 
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Cerón-Rojas et al. (2008b) extendieron el ESIM a un ESIM molecular (MESIM), que obtiene 

el vector de coeficientes basado en el Análisis de Correlación Canónica y la teoría de 

descomposición de valores singulares. Posteriormente (Cerón-Rojas, 2009), siguiendo la 

modificación propuesta por Whittaker (2003) en poblaciones endogámicas, sugirió que en 

lugar de estimar los efectos MQTL para luego construir el índice de selección, se pueden 

incorporar los marcadores moleculares como variables aleatorias adicionales en el índice, lo 

cual permite predecir los valores genotípicos en una sola etapa. A tal procedimiento lo 

llamaron selección del genoma completo (Genome-Wide Selection o GWS, por sus siglas en 

inglés). En GWS se utilizan todos los MM sin importar si éstos están ligados a los efectos 

aditivos de los QTL y sin estimar los efectos MQTL (Bernardo y Yu, 2008). 

Al procedimiento propuesto por Cerón-Rojas (2009) se le llamó índice de selección molecular 

del genoma completo basado en Eigen análisis, o MESIMGW (por sus siglas en inglés). Utiliza 

valores genéticos estimados genómicos y valores fenotípicos de manera conjunta para 

predecir el mérito genético neto. Además, la teoría MESIM se aplica directamente al MESIMGW 

con cambios menores. Por ejemplo, en lugar de puntuaciones de marcadores, se utilizan los 

valores genéticos estimados genómicos para predecir el mérito genético neto. La 

disponibilidad de abundantes marcadores moleculares puede ayudar a lograr un progreso 

más rápido mediante la selección de todo el genoma que con los métodos de mejoramiento 

tradicionales o con MAS (Bernardo y Yu 2007).  

Analizando los resultados obtenidos (Tabla 2.3), MESIMGW superó ampliamente a los otros 

dos índices de selección en cuanto a la ganancia esperada en RE, logrando un valor de 632,10 

g contra 71,54 g para ESIM y 288,39 g para IS. Sin embargo %REPC se reduce notoriamente 

(-14,85%) y sólo un 29,52% (en promedio) del RE se concentraría en la primera cosecha en 

el conjunto de líneas obtenidas a partir del cruzamiento de los progenitores selectos. 

Analizando ambas variables en conjunto el RE en la primera cosecha sería el mayor para IS 

en teoría, ya que alcanza un valor de 445,01 g, mientras que para ESIM sería 376,66 g y para 

MESIMGW 388,79 g. 

Para DPC se logra con MESIMGW la mayor reducción (-5,11) permitiendo adelantar la fecha 

de cosecha significativamente. En ALT también se logra una reducción, aunque ésta es 

menos que la lograda con ESIM (-2,17 cm contra -15,01 cm). 

Analizando todas las variables en conjunto, el mejor índice de selección es ESIM, y las 

variedades selectas para usar como progenitoras en programas de mejoramiento según esta 

estrategia son Filigreen afila y Rois des Conserves. 
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Otra forma de seleccionar progenitores en base a su performance sería mediante la estrategia 

de cruzamiento complementario, en la cual se seleccionan progenitores que se destacan en 

alguna o algunas variables para cruzarlos con progenitores que se destacan en otras variables 

diferentes. 

Según Yan y Frégeau-Reid (2008), el requisito para un posible progenitor es que sea 

sobresaliente en uno o más de los objetivos de mejoramiento; en este caso, un índice de 

selección más alto es deseable pero no esencial. La estrategia más apropiada para 

seleccionar padres superiores puede ser la selección independiente para diferentes variables, 

en contraposición a la selección por niveles de corte independientes o al índice de selección 

ya que la selección de los niveles deseados (o descarte de los niveles no deseados) de una 

variable puede significar la selección en contra en los niveles deseados de otra y la selección 

por índices también puede conducir a la pérdida de materiales con niveles deseables para 

alguna característica en particular o a la retención de materiales que tienen defectos graves 

para algunos rasgos. 

Un biplot genotipo por variable (GT biplot) es una herramienta eficaz para explorar datos 

obtenidos en la evaluación de múltiples variables en muchos genotipos (Yan y Rajcan, 2002), 

ya que permite la visualización de las asociaciones entre variables a través de los genotipos 

y del perfil de caracteres de cada genotipo.  

En este tipo de gráficos, la longitud del vector de un genotipo, que es la distancia entre el 

genotipo y el origen del biplot, es una medida de la peculiaridad del genotipo (es decir, en qué 

se diferencia de un genotipo "promedio"). Por tanto, los genotipos con vectores largos son 

aquellos que tienen niveles extremos para una o más variables y por lo tanto esta metodología 

constituye una forma rápida y visual para identificar genotipos que tienen perfiles de 

caracteres útiles y extremos. 

En la vista del polígono “Quien Gana Que (Wich Won What)” del análisis GT biplot realizado 

con las 24 variedades de arveja de tipo rugoso en esta tesis (Gráfico 2.1), dichos genotipos 

peculiares son fácilmente identificable ya que son los vértices del polígono formado. Así, los 

genotipos con niveles más extremos para una o más variables fueron: Cuarentona, Early 

Sweet y Rapid. 

En esta vista se pueden delimitar también sectores formados por las perpendiculares a los 

lados adyacentes que reúnen genotipos con valores altos para las variables que se ubican en 

dicho sector, mientras que los sectores opuestos, reúnen genotipos con valores bajos. Para 

cumplir con los objetivos propuestos para un programa de mejoramiento de arveja verde para 



Discusión 

150 
 

congelar, y en concordancia con las variables utilizadas en la construcción de los índices de 

selección, puede verse que los sectores con genotipos complementarios son: 

• sector 2: genotipos de alto RE y bajo C (Cuarentona, Rois des Conserves, Early 

Perfection y Accord) 

• sector 4: genotipos der bajos ALT y DPC (Rapid, Trianon, Granada, Suttons y Filigreen 

afila) 

• sector 5: genotipos de alto %REPC y bajo IC (Panga, Withan Wonder, Suttons y Duke 

of Albany) 

y por lo tanto se debería elegir un genotipo de cada sector para generar un cruzamiento con 

tres progenitores. 

Debido a que el rendimiento es el carácter más importante en todos los planes de 

mejoramiento, es importante juzgar la superioridad de los genotipos para alguna variable en 

combinación con el rendimiento. El método de GYT biplot propuesto por Yan y Frégeau-Reid 

(2018) clasifica los genotipos en función de sus niveles en la combinación de rendimiento con 

otros caracteres objetivo y al mismo tiempo muestra sus fortalezas y debilidades. Según estos 

autores, en comparación con los métodos existentes, este enfoque es gráfico, objetivo, eficaz 

y sencillo.  

De esta manera los genotipos se evalúan por sus niveles en la combinación de rendimiento 

con otras variables en lugar de por sus niveles en variables individuales, multiplicando ambos 

valores en caso de que un valor alto de la variable en cuestión fuera favorable o dividiéndolos 

en caso contrario. De este modo pueden buscarse variedades con características favorables 

y con altos rendimientos. 

Al aplicar esta metodología, el modelo explicó un porcentaje mucho mayor de la variabilidad 

observada (85,15%) en comparación con GT biplot (50,89%). En este caso el polígono 

resultante quedó definido por 7 vértices (Gráfico 2.2): Bolero, Cuarentona, Rapid, Filigreen 

afila, Withan Wonder y Panga y se delimitaron 3 sectores que contenían combinaciones de 

variables. Así, para cumplir los objetivos fijados, deberían elegirse como progenitores 

complementarios a Bolero (favorable para RE-%REPC, RE-ALT, RE-C y RE-DPC) y Withan 

Wonder (favorable para RE-IC). 

Por otro lado, en la vista de la performance promedio (en todas las variables) y la estabilidad 

en cuanto a la expresión de las combinaciones RE-variable de los genotipos pueden elegirse 

aquellos genotipos que presentan una expresión superior al promedio (a la derecha de la 

perpendicular) además de separar aquellos genotipos con una expresión armónica en el 
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conjunto de combinaciones (próximos a ATA) de aquellos que presentan fortalezas o 

debilidades (Gráfico 2.3).  

Con esta metodología quedaron selectos los genotipos Bolero, Withan Wonder y Early 

Perfection. Sólo estos dos últimos genotipos coinciden con la metodología GT biplot ya que 

pertenecen a los sectores 5 y 2 respectivamente; sin embargo, la variedad Bolero que es la 

primera elección en el método GTY biplot, no hubiese sido seleccionada con el método GT 

biplot. 

En resumen, con la estrategia de cruzamientos distantes se seleccionaron las variedades Rois 

de Conserves y Super Scout; con la estrategia de cruzamientos entre líneas elite y el índice 

de selección ESIM también se seleccionó a Super Scout pero en combinación con Filigreen 

afila, mientras que para los cruzamientos complementarios resultaron selectas las variedades 

Bolero y Withan Wonder con la posibilidad de incluir también a Early Perfection. 

La estrategia de selección de líneas de segundo ciclo es más eficiente en cuanto a costos y 

tiempo requerido, seguida por la estrategia de cruzamientos complementarios y por último la 

estrategia de cruzamientos entre variedades distantes. Sin embargo, para que un programa 

de mejoramiento se mantenga en el tiempo, es necesario mantener un alto nivel de 

variabilidad que permita identificar distintos progenitores a ser usados en diferentes 

momentos. En este caso es recomendable combinar todas estas estrategias utilizando por 

ejemplo la estrategia de cruzamientos distantes para generar líneas recombinantes que 

reúnan dos o más características de interés que posteriormente puedan ser usadas como 

parentales complementarios al mismo tiempo que se obtienen las líneas de segundo ciclo. 
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CONCLUSIONES 

 

* El Análisis de la Variancia mostró diferencias significativas y altamente significativas entre 

variedades para la mayoría de las variables excepto para las variables FG y SST que fueron 

excluidas del análisis. Sólo para las variables NV, LV, AV, AcT, VitC y CRO no se registraron 

interacciones dobles o triple significativas, mientras que para el resto de las variables sí. 

 

* Las variables %REPC, NG/V, VitC, DPSC, NV, IM, PV y RE presentan una baja relación 

CVG/CVF; indicando que las variaciones observadas para estas variables no se debieron 

principalmente a factores genéticos sino a una elevada influencia del medio ambiente en la 

expresión de ellos, por lo tanto, la selección de estos caracteres sobre la base del valor 

fenotípico no será efectiva. Por otro lado, NG, pH, AcT, AV e ICOS presentan relación 

intermedia, mientras que el resto de las variables presenta una relación cercana o superior a 

uno, siendo las más altas para C (2,25) y ALT (2,27), indicando que para estas variables la 

selección en base al fenotipo puede resultar en ganancia por selección. 

 

* El estudio de la IGA puso en evidencia que los distintos entornos de prueba generados tienen 

diferente capacidad informativa (entornos discriminantes) como representatividad según cuál 

sea la variable analizada, remarcando así la importancia de tener en cuenta su magnitud en 

el momento de evaluar diferentes genotipos como posibles parentales. 

 

* El cálculo de los valores genotípicos mediante el procedimiento REML / BLUP fue posible 

ya que se contaba con datos de 4 entornos de prueba y permitió predecir los valores genéticos 

sin las influencias del ambiente y de la IGA. 

 

* El cálculo de las correlaciones fenotípicas y genotípicas, así como su estudio mediante 

representaciones gráficas de los ACP con valores fenotípicos y genotípicos se comprueba 

que las variables morfo-agronómicas (específicamente RE, NG, PV y NV) no están 

correlacionadas con las de calidad de grano (por ejemplo, las variables relativas al color). 

También se observó que las correlaciones genotípicas significativas fueron menores que las 

fenotípicas para los pares de variables: RE-NG, RE-PV, RE-NV, NG-PV, PV-NV y DPC-ICOS 
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mientras que para el resto de los pares de variables fueron mayores o similares, indicando 

una fuerte asociación entre los caracteres. 

 

*  El Análisis de Conglomerados con valores fenotípicos permitió la conformación de 8 grupos 

y las variables que permitieron diferenciar los grupos  fueron NG, NV, C, LV, AV, ICOS, ALT, 

DPC, AcT, b, CRO, Ca y Cb. Usando los valores genotípicos se formaron 6 grupos; 16 

variables presentaron diferencias significativas entre valores medios de grupos, y de ellas sólo 

la mitad pudo diferenciar claramente grupos con valores superiores o inferiores (C, LV, AV, 

ICOS, DPC, B, HUE y CRO). 

Como el agrupamiento se realizó sobre un gran número de variables, las distancias entre 

grupos no pueden interpretarse en función de una única variable, sino que deben ser 

consideradas de manera general y los valores promedios de cada grupo no son descriptores 

fieles de los genotipos que los integran. 

 

* El Árbol de Clasificación con  valores fenotípicos detrminó que las variables que mejor 

permitieron particionar al conjunto de genotipos fueron RE, C, %REPC, ALT, NG y Ca; 

obteniéndose al final 8 hojas o grupos. Con el uso de los valores genotípicos, las variables 

utilizadas son: RE, %REPC, C, NG, NG/V y Ca. La clasificación lograda es muy similar en 

ambos árboles, con la única diferencia que en el grupo de menores RE y %REPC la división 

final en el árbol de valores genotípicos se realiza en base al NG en lugar de ALT. Esta 

metodología permite describir a cada genotipo según las características de la hoja o grupo al 

que pertenece. 

 

*Se obtuvieron 121 bandas polimórficas y un porcentaje de loci polimórficos del 90% con para 

la caracterización molecular El análisis de Agrupamiento  permitió formar 6 grupos altamente 

diferenciados. 

 

* La mayor distancia Euclídea con los valores fenotípicos se presentó entre las variedades 

Bolero y Early Sweet (12,91) y utilizando los valores genotípicos lo fué entre las variedades 

Rapid y Rois des Conserves (11,48). Con los datos de MM la mayor distancia de Roger-

Modificada se dio entre las variedades Rois des Conserves y Super Scout (0,73) al igual que 

con la distancia de Gower (0,69) usando MM y datos morfo-agronómicos. Esta última 
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coincidencia puede deberse al desbalance entre la cantidad de datos morfo-agronómicos y la 

de MM. 

 

* Para la estrategia de cruzamientos entre variedades con la mayor distancia genética posible 

para generar una población segregante (F2) con alta variabilidad es preferible utilizar sólo los 

datos de los valores genotípicos que además pueden utilizarse en otras metodologías de 

selección de parentales. 

 

* Para una estrategia de cruzamientos entre variedades sólo con características deseables 

para obtener una F2 con variabilidad, pero con una alta frecuencia de alelos favorables resultó 

más apropiado el índice de selección ESIM ya que permitió obtener una ganancia esperada 

favorable en la mayor cantidad de variables objetivo (ALT, %REPC, C e IC). 

 

* La caracterización por MM no resultó de utilidad en la selección de progenitores y se sugiere 

que es más eficiente destinar los recursos a mejorar la evaluación de caracteres morfológicos 

generando más entornos de prueba que permitan estimar los valores genotípicos y evaluar la 

estabilidad de los genotipos. 

 

* El análisis de GTY biplot resultó adecuado para la estrategia de cruzamientos 

complementarios, ya que permitió identificar genotipos que además de buen RE se 

destacaron en una o más variable objetivo. 

 

* La estrategia de selección de líneas de segundo ciclo es más eficiente en cuanto a costos y 

tiempo requerido, seguida por la estrategia de cruzamientos complementarios y por último la 

estrategia de cruzamientos entre variedades distantes. Sin embargo, para que un programa 

de mejoramiento se mantenga en el tiempo, es recomendable combinar todas estas 

estrategias utilizando por ejemplo la estrategia de cruzamientos distantes para generar líneas 

recombinantes que reúnan dos o más características de interés que posteriormente puedan 

ser usadas como parentales complementarios, al mismo tiempo que se obtienen las líneas de 

segundo ciclo. 
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ANEXO 

 

Tabla1: Valores fenotípicos medios, desvío estándar (DE), promedio general (µ), 

coeficiente de variación (CV) y diferencia mínima significativa (LSD) para cada variable 

Variedad RE D,E, NG D,E, PV D,E, NV D,E, 

Accord 676,30 273,85 1539,27 579,49 1216,09 568,75 292,00 103,36 

American Wonder 677,60 613,83 1824,02 1789,73 1254,66 1109,07 363,00 306,72 

Avon 803,35 324,20 2042,52 930,58 1427,77 528,29 422,13 169,98 

Bolero 1209,52 917,77 2796,59 1929,47 2076,95 1445,05 348,63 189,40 

Cuarentona 1062,76 912,13 2084,74 1391,25 2263,80 1983,56 415,13 271,62 

Dante 825,88 489,98 1849,62 909,00 1678,17 986,11 413,00 213,38 

Duke of Albany 799,39 318,15 1200,25 406,68 1485,60 509,40 194,75 66,65 

Early Perfection 908,74 431,62 2104,11 1142,17 1801,75 900,01 347,75 174,75 

Early Sweet 350,17 249,63 861,57 588,47 723,17 449,92 162,00 94,37 

Eaton 745,26 510,15 1759,54 1397,17 1450,97 993,38 301,50 171,03 

Filigreen áfila 391,65 209,66 1255,27 692,44 715,17 369,45 247,88 132,68 

Granada 574,63 322,82 997,36 601,90 1040,90 618,55 222,13 101,92 

Green Sugar 530,60 442,86 1193,96 948,07 978,53 841,93 218,25 172,89 

Gypsy 710,50 445,77 1563,67 1084,72 1521,67 1001,94 317,50 177,18 

Leo 550,60 288,82 1041,39 517,07 1002,64 565,77 225,00 125,32 

Multiviral Resistant 614,63 399,33 1270,57 963,07 1116,19 708,31 289,94 180,77 

Panga 761,30 486,79 1383,07 1082,41 1384,37 737,18 246,13 112,92 

Rapid 250,31 156,52 462,67 267,90 645,38 372,50 111,25 61,22 

Rois des Conserves 740,43 536,64 2802,10 2127,25 1537,95 1108,05 470,63 272,47 

Super Scout 761,17 563,04 1607,99 1220,89 1459,85 1179,73 304,08 221,18 

Suttons 665,78 294,40 1037,24 451,21 1286,56 526,48 191,88 61,38 

Telephone 740,27 406,90 1227,90 754,38 1534,64 804,23 251,75 117,92 

Trianon 498,98 144,84 1442,48 529,58 891,23 315,83 241,00 67,73 

Withan Wonder 589,28 372,21 1389,65 1068,36 1048,97 694,92 204,88 135,31 

µ 684,96  1530,73  1314,29  283,42  

CV 70,26  75,54  70,34  63,93  

LSD 366,31  906,51  676,83  134,42  

RE: rendimiento por parcela; NG: número de granos por parcela; PV: peso total de 

vainas por parcela; NV: número de vainas por parcela. 
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Tabla 1: continuación 

Variedad NG/V D,E, C D,E, FG D,E, LV D,E, 

Accord 5,25 0,63 10,10 0,54 1,07 0,01 6,82 0,65 

American Wonder 4,58 0,84 9,67 0,53 1,07 0,02 5,83 0,65 

Avon 5,14 1,46 9,69 0,47 1,06 0,02 5,73 1,16 

Bolero 5,73 0,98 9,52 0,68 1,08 0,02 6,62 0,61 

Cuarentona 5,56 1,36 9,98 0,64 1,07 0,02 6,41 0,58 

Dante 4,54 0,65 10,00 0,29 1,08 0,01 6,21 0,44 

Duke of Albany 6,17 1,10 11,53 0,60 1,07 0,02 9,47 0,69 

Early Perfection 6,02 1,25 10,21 0,66 1,06 0,02 7,04 0,48 

Early Sweet 4,85 1,01 10,16 0,30 1,08 0,02 6,15 0,36 

Eaton 5,52 1,99 9,53 0,47 1,06 0,01 8,86 0,54 

Filigreen áfila 5,01 0,50 8,57 0,51 1,06 0,02 5,05 0,43 

Granada 4,39 0,83 10,65 0,24 1,08 0,02 6,28 0,52 

Green Sugar 5,58 0,52 9,98 0,43 1,08 0,01 7,02 0,54 

Gypsy 5,03 1,46 9,98 0,49 1,07 0,02 6,89 0,65 

Leo 4,89 0,94 9,75 0,74 1,06 0,02 6,63 0,39 

Multiviral Resistant 5,31 1,07 9,93 0,31 1,06 0,01 6,58 0,62 

Panga 5,24 1,73 10,44 0,74 1,09 0,02 7,29 0,65 

Rapid 4,66 1,71 11,21 0,41 1,06 0,02 7,48 2,14 

Rois des Conserves 4,91 1,16 8,83 0,37 1,08 0,02 5,49 2,32 

SuperScout 5,36 0,65 9,82 0,53 1,06 0,02 6,75 0,60 

Suttons 6,04 1,56 11,52 0,44 1,06 0,05 8,74 0,76 

Telephone 4,84 1,41 11,77 0,53 1,07 0,04 8,08 0,64 

Trianon 5,91 0,85 9,41 0,42 1,08 0,03 7,01 0,75 

Withan Wonder 6,56 0,70 9,52 0,71 1,06 0,02 7,15 0,33 

µ 5,29  10,07  1,07  6,90  

CV 23,26  9,15  2,14  19,17  

LSD 1,15  0,41  -  0,86  

NG/V: número de granos por vaina; C: calibre del grano; FG: forma del grano; LV: largo 

de vaina. 
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Tabla1: Continuación 

Variedad AV D,E, ICOS D,E, ALT D,E, DPC D,E, 

Accord 1,15 0,14 56,85 10,02 70,96 16,12 113,63 1,19 

American Wonder 1,16 0,19 46,34 7,94 69,19 12,77 104,00 15,57 

Avon 1,06 0,04 55,92 4,41 84,31 22,32 117,63 7,67 

Bolero 1,13 0,11 56,79 2,93 66,50 9,95 113,25 4,77 

Cuarentona 1,24 0,13 48,44 3,03 137,75 20,54 118,63 4,66 

Dante 1,12 0,06 49,22 4,01 139,19 37,90 116,75 7,23 

Duke of Albany 1,57 0,12 53,17 8,02 138,00 21,66 117,50 5,45 

Early Perfection 1,30 0,16 50,28 4,11 90,56 20,70 112,13 2,59 

Early Sweet 1,36 0,04 46,64 7,03 92,44 25,68 97,25 12,93 

Eaton 1,05 0,11 51,04 1,99 83,38 15,11 119,13 5,36 

Filigree náfila 1,06 0,10 53,78 5,02 65,63 17,89 107,75 10,95 

Granada 1,16 0,39 53,72 2,60 78,56 12,24 107,25 9,53 

Green Sugar 1,11 0,12 54,93 2,17 74,69 21,52 109,75 8,50 

Gypsy 1,26 0,13 47,49 2,34 61,19 8,10 121,13 2,95 

Leo 1,21 0,17 55,26 9,98 83,00 15,23 115,38 9,15 

Multiviral Resistant 1,16 0,06 54,34 4,94 93,44 15,44 116,63 5,37 

Panga 1,25 0,18 53,16 7,12 76,44 6,54 115,75 5,65 

Rapid 1,64 0,53 37,54 4,10 65,38 12,68 96,88 9,78 

Rois des Conserves 0,94 0,43 48,53 3,54 129,63 8,77 117,25 4,27 

Super Scout 1,16 0,08 54,70 8,40 81,94 12,64 110,63 3,66 

Suttons 1,54 0,14 52,03 6,00 131,88 20,58 116,75 4,71 

Telephone 1,39 0,11 48,99 6,97 132,13 14,56 114,88 2,59 

Trianon 1,06 0,09 55,31 7,73 71,25 14,06 114,13 6,71 

Withan Wonder 1,22 0,19 55,96 3,73 60,13 15,52 110,25 8,33 

µ 1,22  51,68  90,73  112,68  

CV 20,72  13,64  35,06  8,32  

LSD 0,20  5,81  15,17  5,44  

AV: ancho de vaina; ICOS: índice de cosecha;  ALT: altura de planta; DPC: días a primer 

cosecha 
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Tabla1: Continuación 

Variedad DPSC D,E, %REPC D,E, SST D,E, AcT D,E, 

Accord 8,13 2,03 32,97 15,55 7,33 1,21 0,02 0,02 

American Wonder 8,50 2,07 32,55 17,10 8,09 1,41 0,03 0,01 

Avon 9,88 3,31 46,29 25,99 7,29 2,00 0,03 0,03 

Bolero 6,63 0,92 45,41 24,66 7,56 1,01 0,02 0,00 

Cuarentona 7,13 3,72 35,03 17,22 6,60 0,86 0,02 0,01 

Dante 9,63 1,51 43,17 10,88 7,29 0,86 0,02 0,00 

Duke of Albany 7,75 3,11 42,77 16,17 7,01 0,91 0,02 0,00 

Early Perfection 5,38 2,77 35,52 29,30 8,47 1,19 0,02 0,00 

Early Sweet 13,25 5,42 32,45 13,31 7,36 1,48 0,02 0,01 

Eaton 5,88 2,64 48,58 30,44 7,30 1,40 0,02 0,00 

Filigreen áfila 8,00 3,89 50,83 30,38 7,90 1,53 0,02 0,01 

Granada 10,25 7,01 38,25 34,63 6,99 1,26 0,02 0,01 

Green Sugar 8,13 1,89 36,04 18,37 6,89 0,63 0,02 0,01 

Gypsy 3,38 3,62 50,32 34,54 7,12 1,66 0,02 0,01 

Leo 7,13 4,09 51,85 22,68 7,39 0,89 0,02 0,01 

Multiviral Resistant 7,13 0,99 63,05 15,72 6,46 0,79 0,01 0,00 

Panga 6,75 2,87 56,01 23,51 7,01 2,00 0,02 0,00 

Rapid 10,13 2,59 42,24 22,89 9,08 1,03 0,04 0,01 

Rois des Conserves 9,13 2,10 50,22 20,28 7,58 1,07 0,02 0,01 

SuperScout 7,63 3,42 46,25 32,41 7,49 1,72 0,02 0,01 

Suttons 7,38 1,41 51,01 22,15 8,00 1,25 0,02 0,01 

Telephone 7,13 1,36 32,39 16,37 7,75 1,96 0,02 0,01 

Trianon 11,50 2,62 58,21 22,61 8,24 1,42 0,03 0,01 

Withan Wonder 6,38 3,54 43,52 33,50 7,81 1,90 0,02 0,01 

µ 8,01  44,37  7,50  0,02  

CV 45,17  54,23  18,83  48,28  

LSD 3,15  23,28  -  0,13  

DPSC: días entre primer y segunda cosecha, %REPC: porcentaje de RE en primer 

cosecha, AcT: acidez titulable; IM: índice de madurez 
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Tabla 1: Continuación 

Variedad IM D,E, pH D,E, VitC D,E, L D,E, 

Accord 396,35 128,49 7,38 0,36 55,26 20,17 58,52 0,83 

American Wonder 294,42 63,82 7,05 0,34 59,28 5,64 57,96 0,37 

Avon 361,82 158,68 7,32 0,42 61,34 23,92 57,67 0,57 

Bolero 405,92 120,09 7,26 0,34 62,33 11,71 56,93 0,77 

Cuarentona 343,09 94,51 7,27 0,39 56,28 13,43 58,11 1,03 

Dante 451,98 120,95 7,37 0,28 58,09 7,20 57,11 0,48 

Duke of Albany 433,85 48,93 7,35 0,39 72,02 15,51 57,06 1,22 

Early Perfection 413,05 108,05 7,23 0,23 65,31 8,69 58,15 0,80 

Early Sweet 355,45 113,66 6,88 0,16 66,57 16,42 57,74 0,31 

Eaton 352,33 94,92 7,31 0,41 68,25 13,97 57,23 0,68 

Filigreen áfila 426,70 105,67 6,86 0,25 63,80 14,70 56,44 0,57 

Granada 386,94 145,75 7,14 0,34 70,45 16,03 56,74 0,25 

Green Sugar 472,56 135,63 7,13 0,35 46,38 10,51 56,59 0,37 

Gypsy 398,08 68,21 7,33 0,33 53,09 25,19 57,62 0,84 

Leo 385,07 108,29 7,23 0,36 52,82 14,07 57,22 0,61 

Multiviral Resistant 540,82 117,54 7,25 0,30 71,86 23,30 58,36 0,41 

Panga 427,48 151,86 7,26 0,17 54,67 18,58 56,91 0,54 

Rapid 258,01 61,58 6,99 0,24 71,11 6,70 57,82 1,52 

Rois des Conserves 423,78 137,86 7,05 0,26 62,33 18,77 57,15 0,63 

SuperScout 490,73 181,71 7,25 0,19 68,58 20,65 56,22 0,58 

Suttons 377,36 124,18 7,18 0,25 78,31 20,71 57,51 1,07 

Telephone 341,72 104,08 7,05 0,23 64,03 32,30 58,27 0,62 

Trianon 283,62 116,09 7,05 0,30 60,06 8,21 57,23 0,79 

Withan Wonder 432,19 97,54 7,19 0,28 56,67 15,83 57,68 1,00 

µ 393,89  7,18  62,45  57,43  

CV 32,26  4,49  28,43  1,64  

LSD 113,05  0,24  16,82  0,67  

IM: índice de madurez; pH: potencial de hidrógeno; VitC: contenido de vitamina C; L 

(luminosidad)  
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Tabla1: Continuación 

Variedad a D,E, b D,E, HUE D,E, CRO D,E, 

Accord -1,17 0,55 8,39 0,81 98,41 4,03 8,52 0,75 

AmericanWonder -0,71 0,39 8,50 0,25 94,89 2,64 8,55 0,25 

Avon -2,22 0,74 6,98 0,32 107,81 5,92 7,39 0,23 

Bolero -1,96 1,17 7,16 0,70 105,61 9,53 7,55 0,54 

Cuarentona -0,14 0,53 9,58 0,53 91,10 3,30 9,62 0,51 

Dante -2,41 0,76 7,32 0,44 108,57 5,90 7,79 0,31 

DukeofAlbany -2,36 0,52 7,38 0,26 107,90 4,12 7,80 0,18 

EarlyPerfection -1,14 0,44 8,62 0,36 97,78 3,08 8,73 0,32 

EarlySweet 0,32 0,44 9,75 0,80 88,44 2,34 9,78 0,82 

Eaton -2,36 1,12 7,27 0,55 108,33 8,58 7,75 0,38 

Filigreenáfila -1,34 1,08 7,77 0,20 99,95 7,91 7,97 0,08 

Granada -1,92 0,88 7,56 0,59 104,51 6,69 7,88 0,48 

GreenSugar -1,66 1,28 7,39 0,27 102,50 9,61 7,69 0,31 

Gypsy -2,00 0,35 7,39 0,59 106,03 2,43 7,72 0,61 

Leo -2,02 0,92 7,35 0,54 105,86 7,57 7,72 0,29 

MultiviralResistant -1,50 0,42 7,87 0,42 101,10 3,47 8,04 0,34 

Panga -2,75 0,46 6,84 0,34 111,97 3,31 7,41 0,37 

Rapid -1,63 0,75 7,70 1,05 104,27 6,48 7,95 0,95 

RoisdesConserves -0,73 0,48 8,86 0,29 94,86 3,19 8,91 0,27 

SuperScout -2,55 0,62 7,39 0,30 108,99 4,12 7,86 0,38 

Suttons -2,19 0,69 6,88 0,40 107,58 4,97 7,29 0,48 

Telephone -0,06 0,59 8,82 0,83 91,16 4,73 8,91 0,74 

Trianon -2,43 0,86 7,29 0,38 108,58 6,42 7,76 0,33 

WithanWonder -2,08 0,86 6,82 0,49 107,02 6,94 7,21 0,50 

µ -1,63  7,79  102,63  8,07  

CV 67,05  12,38  8,21  10,09  

LSD 0,67  0,52  5,18  0,46  

a, y b parámetros del sistema color CIELAB; HUE (tono) y CRO (croma): parámetros de 

color del sistema Munsell; Ca y Cb: contenido de clorofilas a y b respectivamente. 
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Tabla1: Continuación 

Variedad IC D,E, Ca D,E, Cb D,E, 

Accord -2,44 1,23 6,94 2,27 2,61 1,00 

AmericanWonder -1,43 0,80 8,92 1,77 3,44 1,26 

Avon -5,56 1,94 9,23 0,96 3,53 0,41 

Bolero -4,99 3,12 10,93 2,21 4,47 0,97 

Cuarentona -0,29 0,98 8,37 2,91 2,83 0,94 

Dante -5,86 1,99 11,38 2,41 4,27 0,72 

DukeofAlbany -5,62 1,34 9,93 0,79 3,61 0,50 

EarlyPerfection -2,31 0,95 8,61 1,91 3,20 0,88 

EarlySweet 0,53 0,72 8,47 1,87 3,00 0,60 

Eaton -5,83 2,76 12,40 2,80 4,62 1,34 

Filigreenáfila -3,10 2,52 11,89 2,57 4,36 1,03 

Granada -4,59 2,19 11,85 2,82 5,09 1,68 

GreenSugar -3,97 3,06 13,21 1,47 4,78 0,92 

Gypsy -4,74 0,98 8,70 2,16 3,36 0,91 

Leo -4,98 2,58 10,56 2,72 4,15 1,23 

MultiviralResistant -3,31 1,08 7,81 3,05 2,65 1,00 

Panga -7,08 1,23 11,45 1,79 4,30 0,76 

Rapid -3,87 1,85 8,15 1,62 3,26 0,45 

RoisdesConserves -1,46 0,97 12,77 2,39 4,44 1,32 

SuperScout -6,15 1,48 14,45 1,28 5,69 0,67 

Suttons -5,53 1,65 8,85 1,96 3,04 0,57 

Telephone -0,22 1,41 7,88 2,21 2,34 0,79 

Trianon -5,90 2,20 12,42 2,02 4,54 0,81 

WithanWonder -5,32 2,25 10,04 2,84 4,04 1,62 

µ -3,92  10,22  3,82  

CV 69,60  28,02  33,01  

LSD 1,68  2,04  0,88  

IC: índice de color; Ca y Cb: contenido de clorofilas a y b respectivamente. 
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Tabla 2: Valores genotípicos, promedio general (µ), coeficiente de variación (CV) y 

diferencia mínima significativa (LSD) para cada variable 

Genotipo RE NG PV NV NG/V C LV AV 

Accord 679,75 1535,87 1255,2 289,14 5,28 10,1 6,82 1,16 

AmericanWonder 680,53 1707,28 1278,41 336,44 5,00 9,69 5,92 1,17 

Avon 756,2 1838,82 1382,57 375,84 5,23 9,71 5,83 1,08 

Bolero 1000,61 2292,76 1773,2 326,87 5,47 9,55 6,64 1,14 

Cuarentona 912,3 1864,23 1885,63 371,17 5,41 9,98 6,45 1,24 

Dante 769,75 1722,7 1533,25 369,76 4,98 10,00 6,27 1,14 

DukeofAlbany 753,81 1331,78 1417,37 224,34 5,66 11,46 9,25 1,51 

EarlyPerfection 819,62 1875,89 1607,61 326,28 5,59 10,20 7,02 1,28 

EarlySweet 483,51 1127,9 958,6 202,52 5,11 10,16 6,22 1,33 

Eaton 721,25 1668,47 1396,54 295,47 5,39 9,55 8,70 1,08 

Filigreenáfila 508,46 1364,9 953,78 259,74 5,17 8,64 5,21 1,08 

Granada 618,57 1209,65 1149,78 242,58 4,92 10,63 6,33 1,17 

GreenSugar 592,07 1328 1112,26 240 5,41 9,99 7,01 1,13 

Gypsy 700,33 1550,56 1439,08 306,13 5,18 9,98 6,89 1,25 

Leo 604,11 1236,16 1126,76 244,5 5,12 9,77 6,65 1,21 

MultiviralResistant 642,64 1374,12 1195,09 287,76 5,30 9,94 6,60 1,17 

Panga 730,9 1441,84 1356,46 258,57 5,27 10,42 7,26 1,24 

Rapid 423,42 887,77 911,79 168,71 5,03 11,15 7,43 1,57 

RoisdesConserves 718,34 2296,07 1448,87 408,15 5,14 8,89 5,61 0,98 

SuperScout 730,82 1577,24 1401,88 297,19 5,32 9,83 6,77 1,17 

Suttons 673,42 1233,65 1297,61 222,43 5,60 11,45 8,59 1,49 

Telephone 718,24 1348,43 1446,88 262,32 5,10 11,69 7,98 1,36 

Trianon 573,05 1477,61 1059,73 255,16 5,55 9,44 7,00 1,08 

WithanWonder 627,39 1445,8 1154,64 231,09 5,82 9,54 7,13 1,22 

µ 684,96 1530,73 1314,29 283,42 5,29 10,07 6,90 1,22 

CV 48,36 50,22 44,68 41,95 19,99 3,36 12,29 16,19 

LSD 212,32 562,47 409,80 88,36 0,56 0,40 0,61 0,13 

RE: rendimiento por parcela; NG: número de granos por parcela; PV: peso total de 

vainas por parcela; NV: número de vainas por parcela; NG/V: número de granos por 

vaina; C: calibre del grano; LV: largo de vaina; AV: ancho de vaina 
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Tabla 2: Continuación 

Genotipo ICOS ALT DPC DPSC %REPC AcT IM pH VitC 

Accord 55,43 71,97 113,49 9,08 32,97 -1,71 395,22 7,29 59,98 

AmericanWonder 47,81 70,28 105,21 9,31 32,55 -1,59 340,21 7,11 61,36 

Avon 54,75 84,64 116,93 10,15 46,29 -1,67 376,58 7,26 62,07 

Bolero 55,39 67,73 113,17 8,16 45,41 -1,72 400,38 7,22 62,41 

Cuarentona 49,33 135,36 117,79 8,46 35,03 -1,7 366,47 7,23 60,33 

Dante 49,9 136,73 116,18 10,00 43,17 -1,77 425,24 7,29 60,95 

DukeofAlbany 52,76 135,6 116,83 8,85 42,77 -1,77 415,45 7,27 65,75 

EarlyPerfection 50,66 90,57 112,2 7,39 35,52 -1,69 404,23 7,21 63,44 

EarlySweet 48,03 92,35 99,41 12,23 32,45 -1,68 373,14 7,02 63,87 

Eaton 51,21 83,75 118,22 7,70 48,58 -1,68 371,46 7,25 64,45 

Filigreenáfila 53,2 66,9 108,44 9,00 50,83 -1,72 411,6 7,01 62,91 

Granada 53,16 79,18 108,01 10,38 38,25 -1,71 390,14 7,16 65,2 

GreenSugar 54,03 75,5 110,16 9,08 36,04 -1,79 436,35 7,15 56,92 

Gypsy 48,64 62,69 119,94 6,16 50,32 -1,74 396,15 7,26 59,23 

Leo 54,28 83,39 115,00 8,46 51,85 -1,7 389,13 7,21 59,14 

MultiviralResistant 53,61 93,30 116,07 8,46 63,05 -1,87 473,19 7,22 65,69 

Panga 52,75 77,16 115,32 8,23 56,01 -1,76 412,02 7,23 59,77 

Rapid 41,43 66,66 99,09 10,31 42,24 -1,51 320,55 7,07 65,43 

RoisdesConserves 49,39 127,65 116,61 9,69 50,22 -1,73 410,02 7,11 62,41 

SuperScout 53,87 82,38 110,91 8,77 46,25 -1,78 446,15 7,22 64,56 

Suttons 51,94 129,79 116,18 8,62 51,01 -1,67 384,97 7,18 67,91 

Telephone 49,73 130,02 114,57 8,46 32,39 -1,66 365,73 7,11 63,00 

Trianon 54,31 72,24 113,92 11,15 58,21 -1,56 334,38 7,11 61,63 

WithanWonder 54,78 61,68 110,59 8,00 43,52 -1,74 414,56 7,19 60,46 

µ 51,68 90,73 112,68 9,01 44,37 -1,70 393,89 7,18 62,45 

CV 9,83 12,99 3,94 30,76 38,65 7,91 27,01 2,66 25,76 

LSD 4,04 13,91 4,83 2,02 29,52 0,09 65,53 0,15 7,26 

ICOS: índice de cosecha;  ALT: altura de planta; DPC: días a primer cosecha; DPSC: 

días entre primer y segunda cosecha, %REPC: porcentaje de RE en primer cosecha, 

AcT: acidez titulable; IM: índice de madurez; pH: potencial de hidrógeno; VitC: contenido 

de vitamina C 
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Tabla 2: Continuación 

Genotype L a b1 HUE CRO IC Ca Cb 

Accord 58,32 -1,22 8,36 98,87 8,49 -2,6 7,46 2,80 

AmericanWonder 57,86 -0,81 8,46 95,73 8,52 -1,71 9,13 3,50 

Avon 57,62 -2,15 7,02 107,25 7,44 -5,38 9,39 3,57 

Bolero 57,02 -1,92 7,2 105,29 7,58 -4,87 10,82 4,37 

Cuarentona 57,99 -0,3 9,48 92,35 9,52 -0,69 8,66 2,98 

Dante 57,17 -2,33 7,35 107,93 7,81 -5,65 11,19 4,19 

DukeofAlbany 57,13 -2,28 7,41 107,33 7,81 -5,43 9,97 3,64 

EarlyPerfection 58,01 -1,19 8,57 98,31 8,69 -2,49 8,87 3,30 

EarlySweet 57,68 0,11 9,63 89,97 9,67 0,03 8,75 3,13 

Eaton 57,27 -2,28 7,3 107,71 7,77 -5,62 12,05 4,49 

Filigreenáfila 56,62 -1,37 7,77 100,24 7,98 -3,19 11,62 4,27 

Granada 56,87 -1,89 7,58 104,3 7,89 -4,52 11,59 4,89 

GreenSugar 56,74 -1,65 7,41 102,52 7,71 -3,97 12,73 4,63 

Gypsy 57,58 -1,96 7,42 105,66 7,74 -4,65 8,94 3,43 

Leo 57,26 -1,98 7,38 105,51 7,74 -4,86 10,51 4,09 

MultiviralResistant 58,19 -1,51 7,86 101,27 8,04 -3,38 8,19 2,84 

Panga 57,01 -2,63 6,9 110,96 7,45 -6,73 11,25 4,23 

Rapid 57,74 -1,63 7,71 104,09 7,96 -3,87 8,48 3,35 

RoisdesConserves 57,2 -0,83 8,8 95,7 8,86 -1,73 12,36 4,34 

SuperScout 56,44 -2,45 7,41 108,3 7,87 -5,9 13,77 5,39 

Suttons 57,49 -2,13 6,93 107,04 7,34 -5,35 9,07 3,16 

Telephone 58,11 -0,23 8,76 92,4 8,85 -0,63 8,25 2,58 

Trianon 57,26 -2,34 7,32 107,93 7,78 -5,68 12,07 4,42 

WithanWonder 57,63 -2,03 6,88 106,54 7,26 -5,16 10,06 4,00 

µ 57,43 -1,63 7,79 102,63 8,07 -3,92 10,22 3,82 

CV 0,93 34,97 6,05 4,27 5,20 35,65 16,99 20,26 

LSD 0,52 0,57 0,41 4,40 0,36 1,44 1,57 0,68 

L (luminosidad), a, y b parámetros del sistema color CIELAB; HUE (tono) y CRO (croma): 

parámetros de color del sistema Munsell; IC: índice de color; Ca y Cb: contenido de 

clorofilas a y b respectivamente. 

 


