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RESUMEN

Este estudio se refiere a una prueba de progenies de Eucalyptus grandis W. Hill ex Maiden
en la Estacion Experimental Bernardo Rosengurtt (E.E.B.R.). Los objetivos incluyen evaluar
el crecimiento y el comportamiento de la especie para identificar genotipos superiores en
productividad y calidad. Se midieron variables dasométricas como el diametro a la altura del
pecho (DAP), la altura total y el volumen real individual. El género Eucalyptus, con cerca
de 600 especies, es fundamental en la silvicultura comercial a nivel global. En
Uruguay, Eucalyptus grandis es una de las especies mas utilizadas debido a su rapido
crecimiento y la calidad de su madera. El ensayo original se realiz6 con 119 familias
(provenientes de seis fuentes de semilla), bajo un disefio en bloques completos al azar
(DBCA), que contaba con nueve bloques y cinco individuos por familia/bloque. Debido a la
alta mortalidad, en la actualidad para este estudio se establecid una serie de criterios para la
inclusion de bloques e individuos en el analisis genético del ensayo. Los resultados
mostraron una significativa variabilidad genética entre las familias evaluadas, lo que
permitio la seleccion de genotipos superiores. El volumen total para las 2,7 ha de los bloques
considerados en el ensayo fue de 1.868,59 m?®. Por otra parte, en cuanto al volumen por
hectarea, este alcanzo los 692,07 m?, representando un aumento del 73,73 % respecto a la
ultima evaluacion registrada en el afio 2004.La varianza genética aditiva asumi6 un valor
reducido en el ensayo en términos generales, representando solo el 6,93 % del valor
fenotipico promedio de los individuos. Esto se asoci6 a las limitaciones impuestas por la alta
mortalidad y las condiciones ambientales adversas. No obstante, el ensayo evidencié una
adecuada precision en la estimacion de parametros genéticos. Las familias 79, 97 y 72 se
destacaron en términos de volumen por presentar los mejores valores fenotipicos, con 1,765,
1,725 y 1,679 m® arbol™!, respectivamente. En contraste, las familias 64, 77 y 15 presentaron
los valores de volumen mas bajos, con 1,191, 1,189 y 1,186 m? arbol!, respectivamente. Se
identificaron las mejores familias e individuos para contribuir al mejoramiento genético
forestal en Uruguay, proponiendo estrategias de seleccion y manejo genético para maximizar
las ganancias genéticas y conservar la diversidad.

Palabras Clave: prueba de progenies, Eucalyptus grandis W. Hill ex Maiden,
variables dasométricas, parametros genéticos



SUMMARY

This study refers to a progeny test of Eucalyptus grandis W. Hill ex Maiden at the Bernardo
Rosengurtt Experimental Station (E.E.B.R.). The objectives include evaluating the growth
and performance of the species to identify superior genotypes in terms of productivity and
quality. Dendrometric variables such as diameter at breast height (DBH), total height, and
individual real volume were measured. The genus Eucalyptus, with approximately 600
species, is fundamental to commercial forestry worldwide. In Uruguay, Eucalyptus
grandis is one of the most widely used species due to its rapid growth and high-quality wood.
The original trial was conducted with 119 families (from six seed sources) under a
randomized complete block design (RCBD), consisting of nine blocks and five individuals
per family/block. Due to high mortality, a set of criteria was established in this study to
determine the inclusion of blocks and individuals in the genetic analysis of the trial. The
results showed significant genetic variability among the evaluated families, allowing for the
selection of superior genotypes. The total volume for the 2.7 ha of the blocks considered in
the trial was 1,868.59 m’. Additionally, the volume per hectare reached 692.07 m’,
representing a 73.73% increase compared to the last recorded evaluation in 2004. The
assumed additive genetic variance was generally low in the trial, representing only 6.93% of
the average phenotypic value of the individuals. This was associated with limitations
imposed by high mortality and adverse environmental conditions. However, the trial
demonstrated adequate precision in estimating genetic parameters. Families 79, 97, and 72
stood out in terms of volume, presenting the highest phenotypic values, with 1.765, 1.725,
and 1.679 m? tree™!, respectively. In contrast, families 64, 77, and 15 exhibited the lowest
volume values, with 1.191, 1.189, and 1.186 m? tree™!, respectively. The best families and
individuals were identified to contribute to forest genetic improvement in Uruguay,
proposing selection and genetic management strategies to maximize genetic gains and
conserve diversity.

Keywords: progeny tests, Eucalyptus grandis W. Hill ex Maiden, dasometric
variables, genetics parameters



1 INTRODUCCION

El género Eucalyptus, con cerca de 600 especies, se ha consolidado como uno de los
mas importantes a nivel mundial en la silvicultura comercial, debido a su rapido crecimiento
y su capacidad de adaptacion a diversas condiciones ambientales (Boland et al., 2019;
Brussa, 1994). Este género es originario de Australia, donde se encuentra mayoritariamente
distribuido, asi como de algunas islas cercanas, como Tasmania, Nueva Guinea y Timor.
Este género ha sido introducido y plantado en multiples regiones, alcanzando mas de 20
millones de hectareas a nivel global (International Union of Forest Research Organizations,
2018). En Uruguay, Eucalyptus ocupa mas del 80% de las plantaciones forestales
comerciales, siendo Eucalyptus grandis una de las especies mds utilizadas por su
crecimiento vigoroso y la calidad de su madera (Balmelli, 2001; Direccién General Forestal
[DGF], 2021).

El sector forestal uruguayo ha experimentado un crecimiento sostenido desde la
década de 1960, cuando comenzaron a establecerse plantaciones comerciales de E. grandis.
Hoy en dia, el area forestada supera el millon de hectareas, lo que representa
aproximadamente el 6% del territorio nacional (DGF, 2021). Las condiciones climaticas y
edaficas de Uruguay, particularmente en la region Centro-Norte, han sido propicias para el
desarrollo de estas plantaciones, contribuyendo al éxito de la especie en el pais. Ademas, el
sector forestal desempefia un papel clave en la economia nacional, representando el 3.8%
del PIB (Sociedad de Productores Forestales [SPF], 2022).

Uno de los pilares fundamentales para el éxito de la silvicultura comercial es el
mejoramiento genético forestal (MGF). Este proceso aplica principios de la genética
cuantitativa y molecular para mejorar caracteristicas como la productividad, la resistencia a
plagas y enfermedades, y la adaptabilidad a diferentes ambientes (Zobel & Talbert, 1994).
A través de ciclos de seleccion recurrente y cruzamiento, se busca obtener arboles con
caracteristicas superiores que contribuyan al incremento de la calidad y el rendimiento de
las plantaciones. En Uruguay, los programas de mejoramiento genético de E. grandis han
sido clave para la optimizacion de las plantaciones comerciales, permitiendo la seleccion de
genotipos superiores en productividad y calidad de la madera (Balmelli, 2001).

En los programas de mejora forestal, la variabilidad genética es fundamental, ya que
constituye la base para seleccionar arboles con caracteristicas fenotipicas deseables que se
alineen con los objetivos de los programas. La interaccidon genotipo-ambiente, que refleja la
expresion diferencial de un mismo genotipo o familia bajo distintas condiciones ambientales,
representa la plasticidad de los materiales genéticos. Evaluar estos materiales en diferentes
ambientes permite identificar su potencial fenotipico, convirtiéndose en una herramienta
clave para aumentar las ganancias genéticas a lo largo de los ciclos de mejora (Zobel &
Talbert, 1994). En Uruguay, los programas de mejoramiento han incorporado enfoques
innovadores, como la evaluacion de progenies y el uso de disefios experimentales avanzados,
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con el objetivo de maximizar las ganancias genéticas y optimizar el manejo forestal
(Sotolongo Sospedra et al., 2012).

En conclusion, el desarrollo de programas de mejoramiento genético de E.
grandis en Uruguay ha permitido la consolidacion de esta especie como un pilar fundamental
del sector forestal. A través de la seleccion de genotipos superiores y la implementacion de
practicas de manejo mejoradas, se ha logrado incrementar la productividad y la
sostenibilidad de las plantaciones comerciales, contribuyendo significativamente al
desarrollo forestal del pais.
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2 OBJETIVOS

2.1 Objetivos generales

Contribuir con el desarrollo del mejoramiento genético de E. grandis de la
Facultad de Agronomia. Evaluar el crecimiento y comportamiento de la especie en
un ensayo de 31 afos de edad, instalado en la Estacion Experimental Bernardo
Rosengurtt (E.E.B.R.) con el fin de identificar los genotipos superiores en
productividad y calidad en las plantaciones comerciales de Uruguay.

2.2 Objetivos especificos

1. Realizar la mensura de variables dasométricas para evaluar el crecimiento de las
familias de E. grandis de la prueba de progenie en estudio.

2. Estimar indicadores de genética cuantiativa que permitan la eficiente seleccion de los
materiales.

3. Proponer individuos de la prueba de progenie para ingresar a poblaciones de
propagacion y mejoramiento.
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3 REVISION BIBLIOGRAFICA

3.1 Género Eucalyptus a nivel mundial

El género Eucalyptus cuenta con alrededor de 600 taxones especificos y
subespecificos, mayormente originarios de Australia y algunas islas vecinas (Brussa, 1994).

Solo dos especies, Eucalyptus uruphylla y Eucalyptus deglupta, tienen areas naturales fuera
de Australia (Boland et al., 2019).

A nivel mundial, las especies de Eucalyptus son de las méas plantadas, con
aproximadamente 20 millones de hectéreas, superadas solo por el género Pinus (Borralho et
al., 2018). Estas plantaciones se destinan principalmente a las industrias de papel, pasta de
celulosa y carbon, asi como para otros usos como postes, lefia, aceites esenciales y cortinas
cortavientos (SPF, 2022). El éxito global de Eucalyptus se debe a su rapido crecimiento y
retorno de inversion, junto con su gran capacidad para responder al mejoramiento genético
(Eldridge et al., 1994). Sin embargo, el mejoramiento debe formar parte de una estrategia de
investigacion a largo plazo y contar con un equipo de investigadores capacitados (Friedman
& Namkoong, 1986).

Con cerca de 950 especies, los eucaliptos se han adaptado a diversas condiciones
ambientales, predominando en areas de mayores precipitaciones en su pais de origen (Boland
et al., 2019; Boland et al., 1980). Las especies presentan caracteristicas distintivas como su
corteza, que permite su identificacion preliminar en campo, y hojas polimorfas en la mayoria
de los casos (Brussa, 1994). Las flores, generalmente hermafroditas, estan protegidas por un
opérculo que cubre los 6rganos reproductores durante la maduracion (Boland et al., 1980;
Pryor & Knox, 1971). Algunas especies, como Eucalyptus globulus spp. globulus, presentan
flores solitarias.

3.2  Eucalyptus grandis

Eucalyptus grandis es originaria de Australia, su distribucion va desde Newcastle en
Nueva Gales del Sur hasta Bundaberg en Queensland (Figura 1), donde crece en planicies y
valles fértiles, prefiriendo suelos himedos y bien drenados. Esta especie prospera en climas
que van desde templados hasta tropicales, alcanzando alturas de 45-55 m y diametros de 1,2-
2 m a la altura del pecho (Boland et al., 2019). Su tronco es recto, con corteza caduca en
fajas largas y una porcion basal persistente (ver Anexo A). Las hojas juveniles son opuestas
y ovales, mientras que las adultas son lanceoladas y de color verde oscuro. Las flores
aparecen en inflorescencias axilares, con una floracion a fines de verano y principios de
otofio, y una segunda en primavera. Los frutos son piriformes, presentando un orificio
deformado por valvas levementes exertas y la madera presenta albura de color rosa palido y
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duramen rosado arojo claro, con una densidad de secado al aire entre 545-955 kg/m?* (Brussa,
1994).

Figura 1
Area de distribucion natural de Eucalyptus grandis
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Nota. Tomado de Boland et al. (2019).

Introducida en Uruguay en 1963 desde Sudafrica, con procedencia de huertos
semilleros, E. grandis se expandio rapidamente en la década de 1960. Hoy, es una de las
especies mas plantadas, con mas de 130.000 hectareas de plantaciones comerciales (Figura
2), principalmente en los departamentos de Durazno y Cerro Largo, donde representa el 45
% del area forestada (Balmelli, 2001). La region Centro-Norte, que concentra el 43 % de los
bosques plantados del pais, es propicia para su desarrollo, con condiciones de suelo y clima
adecuadas para el crecimiento de E. grandis y Pinus (Uruguay XXI, 2023).

En Uruguay, E. grandis muestra un crecimiento lento en los primeros afios,
acelerando a partir del cuarto o quinto afio, con un incremento medio anual (IMA) de 47,3
m?3/ha/afio con corteza y volimenes comerciales de 30 m*/ha (Balmelli & Resquin, 2006).
Segun el DGF (2021), la produccién total de plantines fue de 112.974.727, con E.
dunnii representando el 45,8 % y E. grandis el 33,4 % del total (Uruguay XXI, 2021).
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Figura 2
Distribucion de plantaciones de E. grandis (hibridos y clones) y E. saligna en Uruguay
(2021)
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Nota. Elaborado con base en DGF (2021).

3.3 GQGeneralidades del sector Forestal Uruguayo

Segun la DGF (2021), el area forestal efectiva en Uruguay crecié de 565.793 ha en
1999 a 1.048.228 ha, representando el 6% del area del pais. Las plantaciones comerciales
estan dominadas por Eucalyptus y Pinus, siendo el Eucalyptus el mas importante, ocupando
mas del 80% de la superficie (Uruguay XXI, 2021, 2023). Las especies de mayor interés
son E. dunnii y E. grandis (Boscana, 2021; DGF, 2021; Torres, 2006; Uruguay XXI, 2021).

Uruguay posee un gran potencial de expansion, con cuatro millones de hectareas
declaradas de prioridad forestal, el 24% del area agropecuaria total. E1 desarrollo industrial
estd impulsado por plantas de celulosa y aserraderos. En 2020, se extrajeron 17,9 millones
de m* de madera, con un 80% destinada a pulpa de celulosa y el 20% restante a trozas y
combustible (Boscana, 2021). El complejo forestal representa el 3.8% del PIB nacional y
genera mas de 25.000 empleos (Uruguay XXI, 2021, 2023). Las exportaciones del sector
alcanzaron USD $1.473 millones en 2020, representando el 18% del total, siendo la pulpa
de celulosa el principal producto exportado desde 2007(Uruguay XXI, 2021, 2023).
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3.4 Mejoramiento genético forestal

La cadena forestal se inicia con las actividades que se realizan en los viveros y el
trabajo con los plantines; continuando con el manejo de los montes hasta la extraccion de
madera (Instituto Cuesta Duarte, 2018). El sector forestal uruguayo abarca desde la
produccion de semillas y plantas hasta el transporte de productos finales, destacandose la
cadena celuldsico-papelera, la transformacidon mecanica de madera y la generacion de
energia a partir de biomasa. Este sector se divide en tres fases. La fase primaria comprende
la produccion de material reproductivo y plantines, la plantacion a campo y el manejo
silvicola de las plantaciones en pie hasta la cosecha. La siguiente fase es la fase secundaria,
que consta de las actividades de transformacion de la madera en diversos productos y la
comercializacion de estos. La tltima fase del sector es la fase de logistica, transporte y
servicio (Uruguay XXI, 2021).

El mejoramiento genético es el proceso de manejo de los recursos genéticos, es una
etapa fundamental y de suma importancia para el sector, ya que se encuentra en la fase
primaria y el desarrollo de una cadena forestal depende del avance en la obtencion de
materiales genéticos superiores (Hudson & Parent, 2016; White et al., 2007). A través de
este proceso, la cantidad y la organizacién de la variabilidad genética de una poblacion
especifica son manejadas mediante ciclos recurrentes de seleccion y mejora. El
mejoramiento genético forestal aplica los principios basicos de la genética al manejo de las
especies forestales; dentro de sus objetivos fundamentales se encuentran el aumento de la
productividad y la adaptabilidad de dichas especies, asi como la conservacion a largo plazo
de la diversidad genética existente.

Mediante la mejora genética es posible alcanzar diversos objetivos, como el aumento
de la productividad, genotipos superiores a partir de poblaciones amplias y diversas
(poblaciones base), la mejora de la calidad de los productos, la adaptacion de los materiales
a las areas marginales de cultivo y asi como la conservacion a largo plazo de la diversidad
genética existente (Sotolongo Sospedra et al., 2012). Esto posiciona al mejoramiento
genético como una herramienta operativa de uso comun, similar a las practicas silviculturales
(Fernandez, 2005).

Las principales metas de los programas de mejoramiento son: (1) maximizar la
adaptabilidad de las especies a los sitios potenciales de plantacion y por lo tanto la
sobrevivencia, (2) la tasa de crecimiento, (3) la resistencia a enfermedades y (4) la calidad
del producto final de los arboles (madera, lefa, forraje, estabilizacion del suelo, etc..). De
acuerdo con (Zobel & Talbert, 1994), los cambios y mejoras tanto en el crecimiento como
en la calidad de los arboles se logran mediante los cruzamientos y control de los progenitores,
por lo tanto, el mejoramiento genético forestal se integra con otras actividades de manejo de
los montes, constituyendo, en términos generales, una herramienta complementaria de la
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silvicultura. Asi, se puede alcanzar la maxima produccion mediante la obtencion de
materiales genéticos mejorados, combinados con buenas practicas de manejo (Barner et al.,
1995; Jara, 1995; White et al., 2007).

Todos los programas de mejoramiento, desde su inicio, deben definir sus objetivos
especificos, los cuales seran determinados por las caracteristicas de la especie y las demandas
del mercado al que estd dirigido el producto (Burley, 2001). Las principales tareas del
mejoramiento genético forestal (MGF) es ser capaz de reconocer la variabilidad, aislarla,
reunirla en un arbol deseado y multiplicarla. Asimismo, la mejor herramienta para aumentar
las ganancias es garantizar que a lo largo del desarrollo de las generaciones se mantenga una
base genética suficientemente grande para que sea posible sostener las ganancias deseadas
en el futuro (Zobel & Talbert, 1994). El proceso de seleccion tiene como objetivo aumentar
la frecuencia de alelos vinculados a fenotipos deseados (Grattapaglia et al., 2018). La
reproduccion de estos individuos permite la recombinacion de alelos favorables, mejorando
asi las caracteristicas de interés en la progenie (Borém et al., 2017).

Finalmente, la estrategia de cualquier programa de mejoramiento genético tiene tres

etapas fundamentales: la formacion de una poblacion de seleccion, la evaluacion y seleccion
de individuos, y la multiplicacion de los genotipos/familias seleccionadas (Gonzalez, 2019).

3.4.1 Variabilidad genética en los programas de mejoramiento

El primer paso al iniciar un programa de mejoramiento genético forestal es
determinar la cantidad, causa y naturaleza de la variacion presente en la especie de interés
para aprovecharla adecuadamente (Zobel & Talbert, 1994). Las fuentes de variacion genética
estan vinculadas a los procesos microevolutivos de las poblaciones, como la mutacion,
seleccion, migracion y deriva genética, que alteran las frecuencias alélicas. Estos procesos
pueden estudiarse mediante marcadores moleculares o abordajes de genética cuantitativa
(White et al., 2007). A través de estos mecanismos, ciertos caracteres genéticos se asocian a
la expresion de fenotipos especificos, que pueden ser transmitidos a la descendencia en
mayor o menor proporcion (Balocchi & Delmastro, 1993).

3.4.2 Interaccidén genotipo-ambiente

La variabilidad fenotipica no depende exclusivamente de la genética, sino que también puede
verse afectada por el ambiente. Este fendémeno, conocido como interaccion genotipo-
ambiente, ocurre cuando el mismo genotipo expresa diferentes fenotipos en respuesta a
diferentes condiciones ambientales. Esta interaccidn constituye otra fuente clave de
variabilidad, esencial para el éxito en los programas de mejoramiento genético forestal
(Donoso, 1993; Zobel & Talbert, 1994). La correcta comprension y manejo de esta
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interaccion permite identificar genotipos que muestren estabilidad en su rendimiento bajo
distintas condiciones ambientales, optimizando la selecciéon en los programas de
mejoramiento.

La genética forestal abarca diversas subdisciplinas de la genética, como la Genética
Mendeliana, que estudia la herencia en individuos, la Genética Poblacional, que se enfoca
en poblaciones naturales, y la Genética Cuantitativa, aplicada en poblaciones domesticadas
(Falconer & Mackay, 1996; White et al., 2007). Estas ramas, junto con sus aplicaciones en
la conservacion de genes, el mejoramiento de arboles y la biotecnologia, forman la base para
entender y aprovechar la variabilidad genética en programas de mejoramiento.

Entre las subdisciplinas de la genética forestal, la genética cuantitativa recibe un
interés especial, ya que busca determinar los factores que influyen en la expresion fenotipica
de caracteristicas controladas por diferentes locus génicos (Sotolongo Sospedra et al., 2012).
El valor fenotipico de un individuo para un caracter cuantitativo o métrico es el resultado de
la interaccion entre su genotipo y el ambiente en el que se desarrolld. El caracter de interés
para mejorar debe presentar una variacion genética relativa en la poblacion, y la magnitud
de la mejora estara relacionada con el grado de heredabilidad (control genético) de la
caracteristica. Al seleccionar los “mejores” individuos, se alteraran las frecuencias alélicas
de los genes que afectan dicho caracter, lo que puede llevar a que varios de ellos se vuelvan
monomorficos. Esto resultara en individuos menos variables, es decir, un producto mas
homogéneo (Borém et al., 2017). El éxito del mejoramiento mediante enfoques de genética
cuantitativa depende de conocer, al menos parcialmente, la herencia de los caracteres y del
uso adecuado de esta informacion (Ipinza et al., 1998).

En diversos casos es de suma importancia el estudio de los mapas genéticos, debido
a que muestran la posicion de los genes y son valiosos para comprender la organizacion del
genoma y su evolucion. Son instrumentos utiles para identificar los genes que controlan a
los fenotipos de interés. En la forestacion se han identificado loci que controlan
cuantitativamente rasgos hereditarios, en muchos arboles forestales para una variedad de
rasgos de crecimiento, calidad de la madera y otros rasgos econdmicos y adaptables. Estos
datos son utiles inmediatamente para la mejora y conservacion genética de los arboles
(Konstantin & Neale., 2001).

La mayoria de los rasgos morfologicos complejos son poligénicos, como la tasa de
crecimiento (altura, diametro o volumen) en arboles forestales. Estos rasgos poligénicos a
menudo estan influenciados por multiples rasgos subyacentes, como tasas de fotosintesis,
respiracion y patrones fenologicos (White et al.,, 2007). En contraste, las caracteristicas
cualitativas, como la tasa de crecimiento, densidad de la madera o resistencia a plagas y
enfermedades, estan controladas por pocos genes de efecto mayor. Por esta razon, los rasgos
cuantitativos tienden a ser menos heredables que los cualitativos (West, 2006; Zobel &
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Talbert, 1994). Estos caracteres estan determinados por la constitucion genética, el ambiente
y el estado de desarrollo (edad) del arbol (Wellendorf & Ditlevsen, 1995).

El principal interés de los mejoradores genéticos es reunir los mejores genes en
genotipos especificos y manipular el ambiente para que estos genotipos respondan
positivamente, produciendo asi el fenotipo mas adecuado. Aunque el genotipo, que
representa el potencial genético del arbol, no se puede observar directamente, puede
determinarse mediante pruebas realizadas con disefos experimentales. Por otro lado, el
ambiente se refiere a la suma de todos los factores no genéticos que afectan el crecimiento y
la reproduccion de los arboles. Por lo tanto, al observar el fenotipo, es dificil concluir si las
caracteristicas observadas son principalmente resultado del ambiente en el que crece el
individuo o del control genético del propio genotipo. Esta incertidumbre se debe a la
interaccion entre el genotipo y el ambiente, que influye en la expresion fenotipica.

Mediante diversas metodologias, es posible determinar qué parte del fenotipo
expresado por un individuo se debe a su genotipo y qué proporcion es heredable a su
progenie. La contribucidon genética se expresa comunmente como la heredabilidad del
caracter evaluado, que se define como la proporcion de la varianza fenotipica observada
atribuible a efectos genéticos (Falconer & Mackay, 1996; Lynch & Walsh, 1998). Aunque
la media y la varianza (o la desviacion estdndar) son los pardmetros estadisticos mas
utilizados para describir una poblacion, estos no explican los mecanismos de herencia ni la
proporcion de la variacidn que tiene origen genético. Por lo tanto, es esencial separar la
varianza observada o estimada en sus componentes genéticos y ambientales. Este calculo
implica descomponer los valores fenotipicos en fuentes de variacion genética y ambiental
(Zobel & Talbert, 1994).

La varianza fenotipica (FF) estd influenciada por efectos genéticos (GG) y
ambientales (EE), conforme al modelo conceptual que establece que (FF) = variacion
genética (GG) + variacion ambiental (EE) (Falconer, 1989).

0’F = 6%G + ¢%E (ec. 1)
Entonces, la variabilidad genética comprende componentes aditivos y no aditivos:
0%G = d%a+ o%na (ec.2)
Por lo tanto, la formula de la variacion fenotipica puede extenderse a:

0%F = 6%Ga + o%Gna + ¢%E (ec. 3)
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La varianza genética aditiva (6,) surge de las diferencias entre progenitores y
representa la proporcion del valor fenotipico observado que se explica por la transmision de
genes de los progenitores a la progenie. En contraste, la varianza genética no aditiva (6*na)
abarca los efectos genéticos especificos y aleatorios que ocurren durante la recombinacion
genética, como la dominancia y la interaccion génica. La variabilidad aditiva es el
componente mas relevante en los Programas de Mejoramiento Genético (PMG), ya que es
la iinica parte que se transmite efectivamente a la descendencia.

Por otro lado, la variabilidad genética no aditiva se divide en variabilidad por
dominancia, que resulta de la interaccion de alelos en un locus, y variabilidad por epistasis,
que proviene de interacciones entre loci. En los programas de mejoramiento genético forestal
que emplean propagacion vegetativa, se puede aprovechar tanto la variabilidad aditiva, que
se transmite a la progenie, como la no aditiva, que no se transmite durante la reproduccion
sexuada. Esto permite reproducir rapidamente individuos genéticamente idénticos al arbol
de origen, optimizando la seleccion genética (Zobel & Talbert, 1994).

3.4.3 Programas de MGF: Estructura (Ciclo de Mejoramiento)

El mejoramiento genético forestal aplica los principios de la genética al desarrollo
de descendencias de arboles con mayor valor productivo. Este proceso, esencialmente de
domesticacion, implica la seleccion y propagacion de individuos con caracteristicas
deseables (Ipinza et al., 1998). La domesticacidon y mejora genética siguen una secuencia
repetida de seleccion y cruzamiento, conocida como seleccion recurrente. Los Programas de
Mejoramiento Genético (PMG) se dividen en dos grandes etapas: una fase operativa
(produccién) y una fase de desarrollo (investigacion). La fase operativa se enfoca en la
obtencion de materiales mejorados para plantaciones, generando ganancias econémicas de
manera rapida. Por otro lado, la fase de desarrollo se orienta a la investigacion, buscando
establecer una amplia base genética y combinar caracteristicas deseables en individuos de
interés para el PMG (Figura 3).

El enfoque clasico de los PMG se basa en dos pilares fundamentales: primero,
mejorar caracteristicas de interés como supervivencia, productividad, propiedades de la
madera, tolerancia a factores abioticos y resistencia a plagas. Segundo, reducir los tiempos
de los ciclos de mejora utilizando la reproduccion precoz en huertos semilleros injertados y
mediante la evaluacion temprana, apoyada en la correlacion entre caracteristicas juveniles y
adultas (Zobel & Talbert, 1994).
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Esquema de fase operativa y de desarrollo programa de mejoramiento genético
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Nota. Tomado de Zobel y Talbert (1994).

A continuacion, se describe el esquema general del ciclo de mejoramiento genético,
a partir del cual, con algunas variaciones, se han desarrollado todos los programas de
mejoramiento a nivel mundial (White et al., 2007). El esquema incluye una poblacion base,
una poblacion seleccionada, una poblacion de produccion (fuera del ciclo), una poblacion de
mejoramiento y una poblacion de infusion (Figura 4.).
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Figura 4
Ciclo de mejora genética
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Nota. BLUP es un método para predecir el valor de mejora o valor genético de cada arbol
o familia. Adaptado de White et al. (2007).

La poblacion base, también denominada base genética, es la poblacion fundacional.
Por definicion, corresponde a un grupo de individuos sometidos al proceso de seleccion
(Ipinza et al., 1998). A partir de los individuos seleccionados, se desarrollard una poblacion
mejorada. Es fundamental que esta poblacion base tenga una gran variabilidad genética para
garantizar el éxito del plan de mejoramiento (Balmelli, 2001). Usualmente, la poblacion base
incluye una gran cantidad de arboles genéticamente diversos, que pueden provenir de
ejemplares naturales o areas implantadas, con o sin manejo, comerciales o de pruebas
genéticas. La integracion entre la conservacion y el mejoramiento genético se refleja en
la piramide de Burdon (Figura 5), que destaca la importancia de estos aspectos para el
progreso genético (Burdon, 1995).
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Figura §
Piramide de Burdon. Integracion entre la conservacion y el mejoramiento genético
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Nota. Adaptado de Ipinza et al. (2014).

En la Figura N°5, se puede observar la piramide de Burdon, la cual representa la
integracion entre conservacion y mejoramiento genético. En la base de la pirdmide se
encuentra la "poblacion base de recursos genéticos forestales", que corresponde a la
poblacion sometida a seleccion. A medida que se obtienen ganancias genéticas a través de
la seleccion, se progresa hacia la parte superior de la pirdmide, donde se encuentra la
poblacion de élite, compuesta por los mejores individuos con los caracteres deseados.

Los individuos de la poblacion base pueden ser seleccionados tanto de ensayos de
progenie como de pruebas de procedencia, que exhiben una amplia diversidad genética y
normalmente se recolectan de poblaciones de conservacion in situ (Ipinza et al., 2014). Por
encima de la poblacion base se encuentra la poblacion de mejoramiento, la cual se obtiene
mediante un muestreo de la anterior y es de naturaleza ex situ. Esta poblacion retiene los
mejores fenotipos de la poblacion base, manteniendo aun ciertos niveles de diversidad
genética. Los individuos de esta poblacion son utilizados en cruzamientos que seran
evaluados en el futuro. En nuestro caso de estudio, la poblacion base esta formada por
individuos seleccionados mediante seleccion masal fenotipica a lo largo de plantaciones
comerciales de la época.

En la cuspide de la piramide se encuentra la poblacion ¢élite, cuya finalidad es servir
como fuente de propagulo para el uso operativo, garantizando la produccioén de germoplasma
necesario para alcanzar altos niveles de ganancias genéticas. Esta poblacion estd compuesta
por un reducido niimero de individuos seleccionados de la poblacion base, optimizados para
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maximizar las ganancias genéticas dentro del ciclo, aunque esto implique una reduccion en
la diversidad genética de la especie (Ipinza et al., 2014).

Los individuos de la poblacion de mejoramiento se cruzan entre si, ya sea mediante
polinizacion abierta o controlada, para generar una nueva poblacion base que se establecera
siguiendo un disefo experimental en una prueba de progenie, la cual estara sujeta al proceso
de seleccion. Estos individuos son fundamentales para las pruebas genéticas, cuyo objetivo
es crear la poblacion base de la siguiente generacion (Zobel & Talbert, 1994). La seleccion
tiene dos efectos: incrementa la frecuencia de los genes deseables, asi como disminuye la
variabilidad genética (Balmelli, 2001). En esta etapa del ciclo, las pruebas genéticas juegan
un papel clave, ya que permiten realizar el "ranking" de los individuos seleccionados (Ipinza
et al., 1998). Asimismo, los disefios de cruzamientos son de suma importancia en esta fase.
Este tema se tratard con mayor detalle en el capitulo siguiente, ya que los cruzamientos deben
seguir un disefio ordenado para generar nuevas combinaciones con frecuencias alélicas que
favorezcan la expresion de fenotipos deseados.

En los programas de generaciones avanzadas, los arboles superiores se seleccionan
de acuerdo con su desempefio individual, asi como el de sus progenitores y parientes. La
descendencia de estos arboles seleccionados se distribuird segun el rasgo en cuestion, pero
su media serd genéticamente superior a la progenie de los arboles de la poblacion base
(Ipinza et al., 1998). Dado que la etapa de seleccion es una actividad central en este trabajo
de tesis, sera abordada con mayor profundidad en el subtopico 2.4.3.

Dentro de los programas de mejoramiento genético forestal, la poblacion de
produccion tiene la funcion de generar descendencia genéticamente mejorada para
plantaciones operacionales. Los huertos semilleros clonales y las dreas de multiplicacion
clonal (jardines clonales) son los tipos mds comunes de poblaciones de produccion. Esta
poblacion puede optimizarse mediante la informacion obtenida de las pruebas de progenie,
lo que permite evitar que lleguen a las plantaciones operacionales individuos genéticamente
inferiores (Ipinza et al., 1998).

Considerando de la reduccion de la variabilidad genética de los materiales
desarrollados a medida que se repiten los ciclos de seleccion recurrente, es comun el uso de
bancos clonales en los programas, con el objetivo de preservar genotipos que presentan
caracteristicas sobresalientes para ciertos rasgos de interés. Estos genotipos, aunque no
cumplen con todos los criterios de seleccion, se mantienen en los bancos para su uso futuro
en cruzamientos y la busqueda de nuevos materiales, sin interferir en la poblacion de
mejoramiento establecida (White et al., 2007).

En la generacion de variabilidad genética, los cruzamientos y las pruebas genéticas
cumplen objetivos fundamentales para la mejora. Estos incluyen proporcionar el valor de
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mejora para jerarquizar a los progenitores y optimizar los huertos semilleros, obtener
estimaciones de pardmetros genéticos para desarrollar estrategias de mejora, y definir una
nueva poblacion base para la seleccion de genotipos en la siguiente generacion. La eleccion
del disefio en un programa de mejora depende de diversos factores practicos, como los
costos, los parametros genéticos en estudio (aptitud combinatoria general o especifica) y las
estrategias de seleccion y mejoramiento para futuras generaciones (Ipinza et al., 1998).

Es importante destacar que, en la mayoria de los programas de mejoramiento, se
incorporan periddicamente arboles provenientes de fuentes externas al programa genético,
ya sean estas naturales, manejadas o previamente mejoradas. Esto se hace con el fin de
ampliar la base genética o introducir caracteristicas adicionales. En los programas
avanzados, estas adiciones, conocidas como infusiones, deben ser cuidadosamente
evaluadas mediante pruebas genéticas para evitar comprometer las ganancias alcanzadas
(Ipinza et al., 1998).

El ciclo de mejoramiento se basa principalmente en dos actividades: la seleccion y el
cruzamiento, las cuales se aplican secuencialmente en cada ciclo de mejora. Inicialmente, se
seleccionan individuos para formar la poblacion seleccionada, y posteriormente algunos de
estos individuos se cruzan para inducir la recombinacion genética y la formacion de nuevos
alelos. La descendencia resultante constituye la base para la poblacion del siguiente ciclo de
mejora, donde nuevamente se seleccionan los mejores individuos. Si este proceso se ejecuta
de manera eficiente, cada ciclo sucesivo proporciona una mejora genética adicional, ya que
los progenitores superiores de la primera generacion se cruzan, y muchas de las selecciones
del segundo ciclo contienen alelos favorables de estos progenitores. Este ciclo es recurrente,
inicidandose un nuevo ciclo tras la finalizacion del anterior, lo que permite generar
progresivamente mayores ganancias genéticas. El intervalo entre eventos de seleccion en
ciclos consecutivos se conoce como intervalo de ciclo o generacion (White et al., 2007).

Dado que la seleccion es una de las actividades mas importantes para el progreso

genético en los programas de mejoramiento, se tratard con mayor profundidad en el siguiente
capitulo, debido a su relevancia en el desarrollo de esta tesis.

3.4.4 Seleccion (tipos de seleccidn, seleccidon de los progenitores)

En la practica, el proceso de seleccion resulta en el cambio de la frecuencia de los
alelos deseados que afectan caracteristicas importantes de los arboles, en forma tal que las
plantas mejoradas tengan un rendimiento superior al del material no mejorado. La forma de
lograr esto es a través del proceso de seleccion, el cual puede definirse como “la seleccion
de individuos con cualidades deseadas para servir de progenitores en la siguiente
generacion” (Zobel & Talbert, 1988, p. 154). El mejoramiento genético forestal se basa en
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el supuesto de que, a través de la seleccion y el cruzamiento de solo los mejores individuos,
se pueden cambiar las frecuencias alélicas y genotipicas de los genes que determinan una
caracteristica particular. A su vez, las ganancias que se obtienen en la descendencia de los
arboles seleccionados con respecto a la poblacion base solo se pueden explicar por cambios
en las frecuencias alélicas y genotipicas (Jara, 1995; Wellendorf & Ditlevsen, 1995)

La seleccion estd basada en el principio de que el valor genético promedio de los
individuos seleccionados sera mejor que el valor promedio de los individuos de la poblacion
como un todo. Sin embargo, el mejoramiento que potencialmente puede lograrse por
seleccion de una caracteristica es una funcion de la heredabilidad de esa caracteristica, asi
como de la variacion de esta en la poblacion. Los parametros genéticos son utilizados para
orientar la estrategia de seleccion y los valores genéticos son utilizados para ranquear las
familias (y seleccionar las mejores) y estimar ganancias genéticas

El valor de cria de un individuo es una estimacion del valor genético aditivo para una
caracteristica determinada, es decir, la parte del valor genético que puede ser transmitida a
la siguiente generacion. La seleccion se basa en el principio de que el valor genético
promedio de individuos selectos sera superior al valor promedio de la poblacion. La ganancia
genética a ser obtenida para una caracteristica dada es funcion de: a) la heredabilidad {h2};
b) de la variacién en la misma que exista en la poblacion donde se realiza la seleccion
(Wright, 1976). En consecuencia, los valores de cria se consideran relativos en lugar de
absolutos, comparados con la media de la poblacion. Las evaluaciones de progenie permiten
estimar los valores de cria de los progenitores (también llamados valores genéticos
parentales) y de los individuos (valores genéticos individuales), facilitando asi la
identificacion y seleccion de las familias y los individuos més sobresalientes dentro de la
poblacion de seleccion (West, 2006).

Independientemente del método de seleccion, es crucial decidir cuantos individuos
seleccionar. Una seleccion mas intensiva, con menos individuos, aumenta el valor de cria
promedio y las ganancias genéticas en la descendencia. No obstante, una mayor intensidad
de seleccion también restringira el rango de genotipos representados entre los descendientes
y reducird drasticamente la base genética del PMG. Esto podria tener limitantes en las
oportunidades para una seleccion posterior, especialmente si el objetivo de cria del programa
cambia con el transcurso del tiempo, ya que los alelos deseables para algunos rasgos podrian
haberse perdido de la poblacion reproductora (West, 2006). Para lograr avances genéticos
significativos a través de la seleccion, es esencial que exista una amplia variabilidad en la
caracteristica de interés dentro de la poblacion y una alta variabilidad genética en general.
Cuando se intenta seleccionar para multiples caracteristicas simultdneamente, la intensidad
de seleccion suele disminuir, resultando en menores mejoras genéticas para cada
caracteristica en estudio. Por lo tanto, es fundamental identificar y concentrarse en las
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variables de mayor importancia para maximizar las ganancias genéticas (Eldridge et al.,
1994).

Seglin Zobel y Talbert (1994), los métodos de seleccion son variados, dependiendo
de la variacion genética de la poblacion, es el método que se selecciona. El método mas
utilizado al comienzo de los programas de mejoramiento forestal es el de seleccion
masal. Este método se caracteriza por seleccionar individuos con base solamente en sus
fenotipos, es por ello, que este método de seleccion funciona mejor para caracteristicas
altamente heredables. Cuando se dispone de tiempo para establecer el programa se puede
establecer pruebas genéticas de progenie y seleccion dentro de las familias para iniciar
huertos semilleros.

Las metodologias de seleccion de arboles son generalmente modificadas y adaptadas
en cada programa de mejoramiento forestal, desarrollando su propio enfoque, segin la
especie, las caracteristicas del rodal o de la poblacion, los objetivos especificos y los recursos
disponibles. No obstante, la mayoria de estos métodos son variaciones, modificaciones o
combinaciones de dos o tres métodos generales. Esto asegura que los arboles se midan con
un criterio uniforme, lo cual es fundamental en trabajos cooperativos o asociativos, donde
un arbol plus seleccionado y evaluado mediante un método estandar se convierte en una
unidad de valor o de intercambio. A continuacion, separaremos los métodos de seleccion en
dos grandes grupos:

1. Métodos de seleccidn para poblaciones sin disefio experimental

Dentro de este método de seleccidon encontramos:

e Selecciébn masal: Este método se basa exclusivamente en los fenotipos de los
individuos, sin considerar datos sobre el rendimiento de sus ancestros, progenies y
otros individuos seleccionados. La seleccion masal es mas efectiva para

caracteristicas con alta heredabilidad, donde el fenotipo es un buen indicador del
genotipo. Este método se utiliza principalmente cuando el parentesco no se conoce,
como en plantaciones comerciales donde se seleccionan individuos basados en sus
caracteristicas observables (Zobel & Talbert, 1994).

e Me¢étodo de arboles de comparaciéon: Tal como menciona Ipinza et al. (1998), este
método implica comparar el arbol candidato con sus vecinos para las caracteristicas
objeto de mejoramiento, generalmente dentro de un radio de 10 a 20 metros. Se
utiliza un formulario de campo para registrar las medidas o puntajes de los arboles
vecinos y del candidato. Posteriormente, se calcula el diferencial de seleccion o el

puntaje final del arbol candidato, basado en su superioridad sobre los arboles de
comparacion. Presentando este método ventajas tales como elimina el efecto de
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diferencia de edad (compara arboles de la misma edad), minimiza las diferencias de
sitios (compara arboles vecinos) y aumenta tanto la heredabilidad como las ganancias
genéticas.

Este método se emplea cominmente en plantaciones coetaneas, utilizando arboles
vecinos como testigos, asumiendo que, debido a la baja variacion ambiental, las diferencias
fenotipicas resultan de sus genotipos. Generalmente, la poblacion base esta formado por un
conjunto de poblaciones, o rodales, incluyendo todos los arboles, los cuales pasan por una
evaluacion inicial fenotipica. Los arboles sobresalientes se seleccionan como candidatos y
luego se comparan con sus vecinos mas cercanos. El diferencial de seleccion, en este caso,
estima la diferencia entre la media de los arboles seleccionados y de los arboles vecinos
(testigos) incluidos en la evaluacion fenotipica.

2. Métodos de seleccion para poblaciones de base establecidas con disefio experimental

En los ensayos genéticos forestales, uno de los objetivos del disefio experimental es
posibilitar la evaluacion de las diferencias genéticas reales entre familias, asimismo poder
descomponer los efectos del ambiente y de la genética sobre la expresion del fenotipo (Zobel
& Talbert, 1994). Dado que el valor fenotipico de las caracteristicas de interés depende de
factores genéticos y de factores ambientales, para lograr una adecuada evaluacion de las
diferencias genéticas entre familias, los factores ambientales deben ser controlados y
mantenidos lo mds constantes posible para todas las familias incluidas en el ensayo. El
control de los factores ambientales es dificil de lograr, dado que el experimento debe
desarrollarse en condiciones de terrenos forestales y bajo condiciones de manejo similares a
las aplicadas operacionalmente (Balocchi & De Veer, 1994). La variacion ambiental
presente en el area de ensayo debe ser considerada en el disefio con la finalidad de evaluar
adecuadamente las diferencias genéticas entre familias. Ademas, las plantaciones forestales
se efectuan en diferentes afios y en diferentes sitios; por lo tanto, estos factores deben ser
considerados en la planificacion de los disefios (Bridgwater et al., 1983).

La eleccion del disefio experimental en ensayos genéticos forestales es relativamente
sencilla y depende de tres factores clave: la variabilidad del sitio, el tamafio del ensayo y el
numero de parcelas necesarias. Ademads, es importante tener en cuenta el nimero de arboles
en cada parcela y su tamafio (Balocchi & De Veer, 1994; Bridgwater et al., 1983). Segiin
estos autores, existen tres tipos principales de disefios experimentales: el disefio
completamente al azar, el disefio de bloques al azar y el disefio de bloques incompletos
(Zobel & Talbert, 1994).

En el disefio completamente al azar, las repeticiones de cada tratamiento se asignan
aleatoriamente dentro del area del ensayo. La unidad bésica es la unidad experimental o
parcela, que representa un tratamiento en una repeticion y puede estar compuesta por uno o
varios individuos (Balocchi & De Veer, 1994). Este disefio es facil de analizar
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estadisticamente y es eficaz cuando el area de prueba es muy uniforme. Sin embargo, debido
a la falta de uniformidad habitual en los sitios forestales, este disefio puede no ser ideal, ya
que puede aumentar el error al evaluar muchas familias. Esto se debe a que en los ensayos
genéticos se prueban habitualmente muchos materiales (familias, clones, origenes), lo que
hace que el ensayo sea relativamente grande y dificulta encontrar areas suficientemente
homogéneas.

El disefio de bloques al azar, descrito por Balocchi y De Veer (1994), asigna los
tratamientos al azar dentro de bloques o repeticiones. Cada bloque se disena para minimizar
la variacion ambiental. Es el diseio mas cominmente utilizado en ensayos genéticos
forestales, ya que ajusta estadisticamente las diferentes condiciones ambientales y asegura
que los miembros de una familia estén expuestos a distintos ambientes dentro del ensayo,
reduciendo asi la variacion ambiental dentro de los bloques (Cochran & Cox, 1990). Este
disefio ofrece mayor precision estadistica que el disefio completamente al azar porque
permite separar las diferencias ambientales de las variaciones genéticas dentro y entre
familias (Zobel & Talbert, 1994).

El disefio de bloques incompletos se emplea cuando es necesario evaluar un gran
numero de familias o cuando el tamafio de los bloques debe mantenerse lo mas pequefio
posible debido a una alta variabilidad ambiental (Balocchi & De Veer, 1994; Friedman &
Namkoong, 1986). Segun Zobel y Talbert (1994), este diseno utiliza repeticiones (bloques)
de tamafios iguales, pero cada bloque no contiene todas las familias o clones en prueba, sino
solo una parte, distribuyéndose hasta que todas estén incluidas en el ensayo. La principal
ventaja de este diseno es que reduce el tamafio de los bloques, aumentando la precision al
disminuir la variacién ambiental dentro de ellos.

Los bloques incompletos son mas eficientes que los bloques completos cuando se
utiliza un gran nimero de familias, ya que se evita que el tamafio del bloque crezca
excesivamente. Sin embargo, su establecimiento y analisis es més complejo, y en algunos
casos puede ser dificil comparar familias de diferentes bloques incompletos. Ademas, el
desbalance en el disefio, causado por la pérdida de individuos o parcelas completas, o por un
numero desigual de repeticiones por familia, puede aumentar la complejidad del analisis
estadistico en los disefios de bloques incompletos.

Es crucial establecer criterios claros para la distribucion del material en el ensayo,
tales como el numero de sitios de prueba, el tipo y tamafio de las parcelas, y el nimero de
repeticiones por familia en cada sitio. Estos factores afectan directamente la eficiencia de la
estimacion de los parametros genéticos y las medias familiares (Bridgwater et al., 1983). Por
otro lado, realizar ensayos en multiples sitios es esencial tanto por razones practicas como
cientificas. Repetir el ensayo en al menos dos localidades minimiza el riesgo de pérdida de
material o datos si uno de los sitios se ve afectado por factores naturales. Ademas, la
interaccidn genotipo-ambiente, comin en especies forestales, puede generar errores
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significativos si no se maneja adecuadamente, ya que puede confundirse con efectos
genéticos y conducir a una sobreestimacion de la heredabilidad y las correlaciones genéticas
(Bridgwater & Stonecypher, 1978).

3.5 Prueba de progenie

Segun Burdon y Shelbourne (1971) y Zobel y Talbert (1994), los ensayos de
evaluacion genética tienen varios objetivos, entre los que se incluyen: la evaluacion de
progenitores mediante pruebas de progenie, la estimacidon de parametros genéticos, la
produccion de una poblacion base para el siguiente ciclo de seleccién y cruzamiento, la
demostracion de ganancias genéticas, y la generacion de semilla mejorada (Burdon &
Shelbourne, 1971; Zobel & Talbert, 1994). En este contexto, la prueba de progenie es
fundamental, ya que define la estructura del experimento, por lo que se explicard con mayor
detalle a continuacion.

Las pruebas de progenie son el método mas eficaz para evaluar el valor genético de
los progenitores seleccionados. Estas pruebas permiten identificar progenitores que
producen descendencia con una expresion fenotipica deseable, asi como discernir si esta
expresion se debe a factores genéticos aditivos, no aditivos o ambientales. Ademas, si los
progenitores ya estdn establecidos en un huerto semillero, es posible realizar raleos para
conservar Unicamente los genotipos superiores. En los programas iniciales, es comin
observar grandes diferencias entre las progenies (Zobel & Talbert, 1994).

La eleccion del disefio de cruzamiento entre los individuos de la poblacion base es
una decision central en el programa de evaluacion genética (Van Buijtenen, 1983). El tipo,
numero y tamafo de las distintas progenies que se generen dependen de estos disefios de
cruzamiento, lo que a su vez afecta la informacion genética que se puede obtener de los
ensayos de campo. Esta informacion es crucial para evaluar a los progenitores, estimar
pardmetros genéticos y contar con el material adecuado para las futuras generaciones de
seleccion.

Aunque los ensayos de evaluacion genética pueden tener varios objetivos, es raro
que un solo disefio de evaluacion cumpla adecuadamente con todos ellos. Por ello, es
esencial seleccionar el disefio apropiado para cada objetivo y, en algunos casos, desarrollar
disefios complementarios que satisfagan multiples objetivos simultdneamente. Segun Zobel
y Talbert (1994), los disefios de cruzamiento se dividen en dos grupos: medios hermanos
(donde solo se conoce un progenitor, la madre) y hermanos completos (donde se conocen
ambos progenitores). Entre los disefios de medios hermanos, los mas comunes son la
polinizacion libre y la policruza.
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La policruza se caracteriza como un método de polinizacion controlada en el cual el
polen de un grupo de individuos conocidos se mezcla y se utiliza para polinizar a los
progenitores femeninos. A pesar de ser un método de polinizacidon controlada, las familias
resultantes son de medios hermanos, ya que solo se conoce el progenitor materno. La
polinizacion libre, por su parte, es la forma mas sencilla y econémica de generar una nueva
progenie, ya que ocurre de manera natural. Ambos disefios permiten estimar la aptitud
combinatoria general (ACG) de los padres y los parametros genéticos relacionados con la
varianza aditiva, pero no permiten estimar la aptitud combinatoria especifica (ACE) ni la
varianza no aditiva.

Los disefios de hermanos completos, en cambio, permiten estimar adecuadamente
tanto la ACG como la ACE y los componentes de varianza, tanto aditiva como no aditiva.
Sin embargo, este tipo de cruzamiento presenta el inconveniente de requerir una gran
cantidad de cruzas controladas para generar un numero suficiente de familias no
emparentadas genéticamente, las cuales se utilizaran en los siguientes ciclos de seleccion.

Un riesgo asociado con el uso de familias de medios hermanos en los disefios de
cruzamiento es el aumento de la endogamia si se emplean para la seleccion en generaciones
futuras, ya que no se conoce la relacion genética entre las familias. Burdon y Shelbourne
(1971) describen un disefio clasico de policruza y sus posibles modificaciones para mitigar
este problema. Por otro lado, el principal inconveniente del disefio de polinizacion abierta es
que el progenitor que aporta el polen no se selecciona, lo que reduce las ganancias del
proceso de seleccion. En contraste, en el disefio de hermanos completos, se conocen ambos
progenitores de la progenie, lo que permite una mejor evaluacion genética (Zobel & Talbert,
1994).

3.6 Parametros Genéticos

Los parametros genéticos, derivados del analisis de las pruebas de progenie, son
fundamentales para entender la contribucion de los factores genéticos en la variacion
fenotipica de una poblacion. Estos parametros se utilizan para evaluar el potencial de
mejoramiento y la respuesta a la seleccion en programas de mejoramiento genético. La
heredabilidad se refiere a la proporcion de la variacidon en una poblacidon que puede atribuirse
a diferencias genéticas entre individuos, y es un parametro clave para determinar el grado de
parentesco entre ellos (Falconer, 1989; Zobel & Talbert, 1994). Existen dos tipos principales
de heredabilidad: la heredabilidad en sentido amplio (H?) y la heredabilidad en sentido
estricto (h?). La heredabilidad en sentido amplio se expresa mediante la siguiente ecuacion:

2 o2 Ga+ 0% Gna

(ec.4)

02 Ga+ 62 Gna+ d2A
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Esta relacion marca la importancia relativa del genotipo como determinante del valor
fenotipico. Por otro lado, la heredabilidad en sentido estricto (h?) indica la proporcion de la
variacion fenotipica que se debe a la variacion genética heredada por los parientes. Esto
permite evaluar los cambios evolutivos en la poblacion y su respuesta a la seleccion (De
Resende et al., 2018). Valores altos de heredabilidad sugieren una mayor influencia genética,
mientras que valores bajos reflejan un impacto mayor del medio ambiente en la expresion
del fenotipo. Esto resalta la importancia de la varianza genética dentro de la poblacion y
ayuda a determinar si hay una alta o baja variacion entre los individuos, lo que influye en la
seleccion final de los mismos. Los valores bajos de heredabilidad requieren una seleccion
mas precisa debido a la fuerte influencia ambiental, y pueden ser descritos conceptualmente
mediante la siguiente ecuacion:

La metodologia descripta en esta seccion esta relacionada con el tercer objetivo
especifico de esta tesis, indicado el apartado 1.1.2. La determinacion de los progenitores y
de los individuos de la prueba de progenie que formaran la poblacion seleccionada sera
realizada con base en el ranking presentado como resultado de los andlisis del Selegen. Para
esto, se realizara la seleccion en dos niveles: 1) familias; 2) individuos. La seleccion de las
familias corresponde a la definicion de los progenitores superiores (madres) que dan origen
a la prueba de progenie, mientras que la seleccion de individuos se refiere a la determinacion
de los arboles superiores (hijos) presentes en la prueba de progenie. La definicion de las
familias superiores sera realizada buscando: i) maximizar la ganancia genética para el
volumen individual de la progenie; ii) mantener una base genética con un tamano efectivo
poblacional (Ne) igual a 50 (Da Costa et al., 2000; Pereira & Vencovsky, 1988). Para el
primer caso se buscaré el conjunto de familias, que resulten en el mayor progreso genético
(PG), considerando el diferencial de seleccion (DS), la heredabilidad (H) y las ganancias
genéticas (GG). En el segundo, de la totalidad de las 119 familias evaluadas, se consideraran
las 50 mejores rankeadas con base en el volumen promedio de sus progenies (m® arbol™). El
mantenimiento de un Ne = 50 asume que no existe parentesco entre las familias evaluadas.
A su vez, la seleccion de individuos (genotipos de la prueba de progenie) serd realizada
acorde a su ranking de volumen, manteniendo: i) los mejores 20 genotipos, buscando
maximizar el PG; ii) una base genética poblacional con Ne = 50 para los genotipos
superiores.

h? = o’ Ga (ec.5)

02 Ga+ 62 Gna+ d2A

La heredabilidad mide la correspondencia entre el valor fenotipico y el valor
genético, con un rango de 0 a 1. Valores cercanos a 0 indican una fuerte influencia ambiental,
mientras que valores cercanos a 1 reflejan un fuerte control genético. En términos generales,
la heredabilidad expresa hasta qué punto los fenotipos de la descendencia estan determinados
por los genes transmitidos por los padres (Falconer & Mackay, 1996), o, en otras palabras,
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qué proporcion de la variacion total observada se explica por la variacidn genética en la
poblacion.

Otro estimador clave de la mejora en el proceso de seleccion es el diferencial de
seleccion, que se refiere a la diferencia entre la media fenotipica de los individuos escogidos
como progenitores y la media fenotipica de la poblacion total antes de la seleccion. Este
concepto es crucial, ya que estd estrechamente relacionado con la ganancia genética: un
mayor diferencial de seleccion proporciona una mayor oportunidad para obtener mejoras
significativas en la poblacion (Pastrana, 2011).

La ganancia genética se manifiesta cuando se observa una mejora en los valores de
los rasgos en una poblacion seleccionada en comparacion con la poblacion original. Esta
mejora depende de varios factores clave. La variabilidad genética, por ejemplo, constituye
la base para cualquier seleccion efectiva, mientras que la precision en la estimacion de los
valores genéticos esta influenciada por la heredabilidad. Ademas, la intensidad de seleccion,
que mide la diferencia entre la media fenotipica de la poblacion y el promedio de los
individuos seleccionados, también influye en la magnitud de la ganancia genética alcanzable
en un programa de mejoramiento (Pastrana, 2011).

Por otra parte, las correlaciones genéticas entre caracteristicas reflejan el grado en
que el cambio en una caracteristica influye en el cambio de otra. Estas correlaciones son
esenciales para evaluar la respuesta a la seleccion indirecta, que se produce cuando se
selecciona una caracteristica con el objetivo de mejorar otra caracteristica relacionada (Zobel
& Talbert, 1994).

El anélisis de los datos fenotipicos obtenidos a partir de la evaluacidon de pruebas de
progenie se realiza utilizando diferentes modelos estadisticos. Estos modelos, herramientas
clave en la descomposicion de los efectos genéticos y ambientales, mejoran el proceso de
seleccion de los progenitores en los programas de mejoramiento genético (PMG).

3.7 Andalisis v Estimacion de Pardmetros Genéticos

El analisis de los datos fenotipicos obtenidos de la evaluacion de pruebas de progenie
puede llevarse a cabo utilizando diferentes modelos estadisticos. Estos modelos son
herramientas clave para la descomposicion de los efectos genéticos y ambientales, lo que
mejora el proceso de seleccion de los programas de merjoramiento genético (PMG).

El uso de modelos mixtos, combinado con estrategias de genética cuantitativa,
permite obtener alta precision y eficiencia en la estimacion de los pardmetros genéticos de
las pruebas de progenie (De Resende & Rosa-Perez, 1999). Estos modelos descomponen la
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varianza fenotipica en efectos fijos, que son controlados mediante el disefio experimental, y
efectos aleatorios, que varian a lo largo de los tratamientos establecidos (Christ, 2009).

El ajuste de modelos lineales mixtos se realiza comunmente utilizando métodos que
emplean funciones de maxima verosimilitud (ML) y maxima verosimilitud restringida
(REML). La ML es tradicionalmente utilizada para datos de pruebas de progenie que
involucran un numero reducido de familias, genotipos u otras fuentes de variaciéon genética,
asi como para experimentos balanceados, donde los bloques presentan un igual nimero de
repeticiones y/o parcelas (Searle et al., 1992). En cambio, los REML optimizan la estimacion
de parametros al maximizar la probabilidad para la distribucion de los residuos del modelo,
lo que ayuda a reducir sesgos de correlacion entre los efectos fijos y los componentes de la
varianza.

Una vez que se ajustan los modelos estadisticos adecuados a un disefio experimental
especifico para las pruebas de progenie, es posible descomponer la varianza fenotipica de
las caracteristicas de interés en sus respectivos efectos genéticos y ambientales. Esto conecta
los modelos genéticos conceptuales con modelos estadisticos de aplicacion empirica. La
aplicacion de modelos mixtos en el andlisis estadistico de datos de pruebas de progenie
implica la estimacion de la varianza y covarianza de cada uno de los efectos y niveles
declarados en el modelo (De Resende & Rosa-Perez, 1999).

Con base en estos indicadores, se puede obtener el mejor estimador lineal no sesgado
(BLUE) para los efectos fijos y el mejor predictor lineal no sesgado (BLUP) para los efectos
aleatorios. Mediante el ajuste de modelos utilizando las funciones de ML y REML, se logra
combinar estimadores y predictores que minimizan la variacion de los datos, reduciendo asi
el error del modelo (Mora & Arnhold, 2006; Mora et al., 2005).

En el analisis de una prueba de progenie, se asume que el efecto de la genética
(familias, origenes, procedencias) actfla como una fuente de variacion aleatoria, ya que cada
individuo presenta una variacion genética de naturaleza desconocida o no controlable. Los
efectos genéticos pueden ser conocidos ajustando los BLUP. Para otros componentes de esta
modalidad de ensayos genéticos, como los bloques y las parcelas, se obtienen BLUE,
permitiendo estimar sus promedios a partir de la distribucion poblacional (Perret et al.,
2007).

3.7.1 Uso de SELEGEN en procesos de seleccidn genética

El software selegen -REML/BLUP es un sistema estadistico para la seleccion
genética que utiliza modelos lineales mixtos, habiendo sido creado en asociacién con la
mejora de las metodologias de seleccion genética a partir del andlisis matematico y
estadistico de datos de experimentos de campo (De Resende & Rosa-Perez, 1999).
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En general, un andlisis estadistico completo implica las siguientes cuatro actividades:
la estimacion de componentes medios, la estimacion de componentes de la varianza, la
realizacion de pruebas de hipotesis e inferir sobre la exactitud y precision de la
estimacion/prediccion. En el contexto de los modelos mixtos, la realizacion de estas
actividades implica la prediccion BLUP, mediante el método de estimacion REML, el
calculo de la desviacion, la precision de la prediccion y la varianza del error de prediccion.
A su vez, permite la estimacion de los efectos de los progenitores, de los individuos en la
prueba de progenie, de las parcelas, de los bloques y del error, lo cual se puede obtener de
manera eficiente utilizando el software Selegen.
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4 MATERIALES Y METODOS

4.1 Caracterizacion del area de estudio

La prueba de progenie en estudio se instald en la Estacion Experimental "Prof.
Bernardo Rosengurtt" (Bafiado de Medina), que pertenece a la Facultad de Agronomia de la
Universidad de la Republica (UdelaR). Esta estacion se encuentra en el departamento de
Cerro Largo, ubicada sobre la Ruta 26, Km. 408, en la 6ta Seccion Policial, a 28 km de la
ciudad de Melo. Las coordenadas geograficas de la EEBR son 32°35' latitud sur y 54°15'
longitud oeste, a una altitud de 94 metros sobre el nivel del mar.

El sitio de instalacion de la prueba de progenie presenta una asociacion de suelos
clasificados dentro del grupo 13.32 (Ministerio de Ganaderia, Agricultura y Pesca [MGAP],
s.f.). El primer grupo de suelos pertenece a la unidad Cuchilla de Mangueras (Durén, 1976),
y esta dominado por Acrisoles Ocricos y Argisoles Disticos, que tienen una fertilidad de baja
a muy baja. El segundo grupo de suelos se ubica en la unidad Zapallar, también segin la
misma carta de suelos, y estd compuesto por Luvisoles Melanicos y Luvisoles Umbricos,
igualmente de baja a muy baja fertilidad. Ambos tipos de suelos tienen como base geologica
areniscas rojas de la formacion Yaguari

Con respecto al clima, Uruguay se encuentra entre los 30 y 35 grados de latitud sur,
en una zona subtropical templada (Centro de Investigaciones Agropecuarias Alberto Boerger
[CIAAB], 1971). Los datos obtenidos a continuacién sobre la zona de estudio fueron
recabados de la Direccion Nacional de Meteorologia (Direccion de Climatologia y
Documentacion), correspondientes a la estacion meteorologica instalada en la ciudad de
Melo(Instituto Uruguayo de Meteorologia [[INUMET], 2020). Se basan en datos historicos
climatologicos entre los afios 1991-2020 y en el estudio realizado por el Instituto Nacional
de Investigacion Agropecuaria, sobre la caracterizacion agroclimatica del Uruguay
(Giménez, 2014).

Las variables climaticas consideradas en este punto fueron: precipitacion anual;
temperaturas minimas media, madxima media, madxima y minima absolutas para el periodo y
promedio; humedad relativa anual, heliofania real; heladas.

La temperatura media anual es de 17,8°C, con una temperatura maxima media de
23,7°C yuna minima de 11,8 °C. Las temperaturas maximas y minimas absolutas del periodo
se registraron en los meses de diciembre, con 41,3°C, y en junio, con -6,4°C. Segun el estudio
del INIA, la humedad relativa del aire promedio en el pais presenta una variacion espacial
con una tendencia en direccidon noroeste-sureste, encontrandose la zona de estudio sobre la
isolinea del 76%. La heliofania real presenta una variacion minima, con una tendencia
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creciente sureste-noreste, siendo los valores medios de horas de insolacion diaria sobre el
pais de 7 horas.

Las precipitaciones son homogéneas a lo largo del afio, pero con gran variacion entre
afios. Los valores medios de precipitacion acumulada anual en el pais se situan entre 1200 y
1600 mm, con un acumulado medio anual, y la prueba de progenie se encuentra sobre la
isolinea de los 1400 mm. Segln los registros obtenidos, se observd que la zona presenta
precipitaciones totales medias de 1414,1 mm anuales, registrandose 87 dias con
precipitaciones > 1 mm. El periodo de heladas agrometeoroldgicas (o sobre césped) en la
zona abarca los meses de mayo a octubre, registrandose mensualmente un promedio de 2 a
5 heladas, siendo mas frecuente la ocurrencia de heladas en julio, situandose sobre la isolinea
de 35 dias anuales en cuanto a la frecuencia promedio de heladas.

4.1.1 Descripcidén de la Prueba de Progenies

La Prueba de Progenies en estudio fue establecida en el marco del proyecto
"Seleccion y Evaluacion de Arboles Superiores e Introduccion y Evaluacion de Especies de
Eucalyptus". El mismo fue realizado como parte de una linea de investigacion desarrollada
conjuntamente por el Programa Nacional Forestal del Instituto Nacional de Investigacion
Agropecuaria (INIA) y la Facultad de Agronomia de la Universidad de la Republica
(UdelaR), dentro del marco del Fondo de Promocion de Tecnologia Agropecuaria (FPTA).
Durante el afio 1992, fueron seleccionados en plantaciones comerciales y ensayos de
introduccioén, 113 arboles superiores de E. grandis, poniendo énfasis en la diversidad
genética de los bosques usados para tal fin (Escudero et al., 1994).

El criterio fue seleccionar arboles superiores de E. grandis segin caracteristicas
fenotipicas, y obtener semillas para instalar pruebas de progenies en distintos sitios del
Uruguay.Con este material, el INIA estableci6 tres pruebas de progenie en las zonas 7, 8 y
9 de CIDE. Ademas, el Departamento Forestal de la Facultad de Agronomia instal6 una
prueba de progenies en la Estacion Experimental de Banado de Medina y otra en el Centro
Forestal No. 2 "El Carmen" de Caja Bancaria (Pardo, 2004).

4.1.2 Descripcion del Ensayo

El ensayo fue disenado como un Bloque Completo al Azar (DBCA), que incluy6 119
familias de Eucalyptus grandis distribuidas en 9 bloques, de los cuales 4 se ubicaron en un
sitio y 5 en otro (Figura 6). Cada bloque albergd todas las familias, que se distribuyeron
aleatoriamente en parcelas con 5 medios hermanos por cada una. Se evaluaron 113 familias,
mientras que 6 fuentes de semillas comerciales se utilizaron como controles (Ver Anexo G).
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Figura 6
Localizacion de los bosques del ensayo bajo estudio en la Estacion Experimental Prof.
Bernardo Rosengurtt
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Nota. Adaptado de Google (2025).

Las plantas fueron producidas en la Estacion Experimental Bernardo Rosengurtt
(EEBR), ubicada en el departamento de Cerro Largo. La siembra de los almacigos se realizo
el 26 de marzo de 1993, con el repique de plantulas en envases de polietileno de 8 x 15 cm
a comienzos de mayo (Pardo, 2004). La preparacion del suelo incluyo un laboreo total, con
una pasada de arado y dos de excéntrica, realizadas un mes antes de la plantacion. La
plantacion se efectud entre el 27 de octubre y el 7 de noviembre de 1993, utilizando técnicas
de palas Michigan y alambres plantadores, con un espaciamiento de 3 x 3 metros. La
superficie total del ensayo fue de 4,82 ha, fraccionada en dos sitios: 2,14 ha para los bloques
delT al IV y 2,68 ha para los bloques del V al IX (Pardo, 2004).

Originalmente, el ensayo consistia en un total de 5355 arboles. Sin embargo, debido
a pérdidas ocurridas durante el periodo post-plantacion por diversas causas, el numero de
observaciones cuantificadas se redujo a 4,029, segun los estudios realizados por Pardo en
2004. A partir de los datos recabados en 2024 y estableciendo un criterio de dataset que se
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describira a continuacion, se seleccionaron los bloques I al V del ensayo. Este nimero se
redujo a 1589 individuos debido a factores climaticos, lo que result6é en un disefio en bloques
completos al azar (DBCA) desbalanceado. Los criterios de seleccion de bloques e individuos
se detallan a continuacion.

4.2 Medicion de caracteres

4.2.1 Caracteres cuantitativos

La metodologia descripta en esta seccion estd relacionada con el primer objetivo
especifico de esta tesis, indicado el apartado 1.1.2. En el ensayo, se midieron directamente
tres variables dasométricas: el Didmetro a la Altura del Pecho (DAP), la altura total y la
altura de quebradura de fuste. Para la recoleccion de estas mediciones, se utilizaron una cinta
diamétrica y un Haglof EC II.

La metodologia de relevamiento consistié en medir todos los individuos presentes en
el ensayo. A partir de los datos recopilados en campo, se calcularon el Area Basal (Ecuacion
6), el Volumen Real Individual (Ecuacion 7) y el Incremento Medio Anual a los 31 afos
(Ecuacion 8).

Para el calculo del volumen real, se utiliz6 arbitrariamente un factor de forma de 0,4,
segun un estudio realizado sobre la productividad de diferentes especies de Eucalyptus en
suelos de areniscas de Tacuaremb6 y Rivera (Balmelli & Resquin, 2006). En dicho estudio,
se establecio que el factor de forma para Eucalyptus grandis es de 0,4 en poblaciones de 11
y 13 afos. Dado que el factor de forma es una variable que resulta de la relacion entre el
volumen real y el volumen del cilindro, considerando la altura del arbol y su area basal, este
estd directamente influenciado por la calidad del sitio forestal. En este sentido, el indice de
sitio se determina a partir de la altura media dominante de una poblacion coetanea y
homogénea (Prodan et al., 1997). Esta decision se tom6 debido a que uno de los objetivos
principales de este trabajo es evaluar la variabilidad existente entre familias y arboles
individuales, asi como establecer parametros genéticos del ensayo. Dado que calcular un
factor de forma especifico para cada clase diamétrica excede los objetivos del estudio, se
decidi6 considerar este factor como una constante a lo largo de todo el ensayo.
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DAP? x 1
4

Volumen (m3 arbol™') = AB (m?) = Ht (m) = ff (ec.7)

AB (m? arbol™1) = (ec. 6)

Volumen

IMA31 (m3/ano) = e

(ec. 8)

AB: Area basal (m? arbol"), DAP: Diametro a altura de pecho, Ht (m): Altura total, ff:
Factor de forma, IMA31 (m3/ario): Incremento medio anual a los 31 afios.

4.3  Estimacion de parametros genéticos

Considerando que la prueba de progenie presenta niveles de mortalidad

relativamente elevados, con pérdidas de arboles mayoritariamente ocasionadas por factores
ambientales, consecuentemente la poblacion remanente presenta elevada heterogeneidad.
Debido a esto, se establecio una serie de criterios para la inclusion de bloques e individuos
en el analisis genético de este ensayo. Los criterios establecidos fueron:

1-

Inclusion de bloques en el andlisis = de los 9 bloques originales formando la prueba
de progenie, se consideraron apenas aquellos que presenten una sobrevivencia mayor
al 40%;

Inclusion de individuos de los bloques seleccionados en el andlisis: se filtraron los
individuos que presentaron DAP mayor a la media poblacional mas 2 veces la
desviacion estandar de la poblacion, los cuales fueron manualmente identificados en
el croquis. En el caso de que alguno de estos individuos estuviese en el borde del
ensayo, el mismo no fue considerado en el andlisis, asumiendo que la sobre expresion
del DAP fuera decurrente del ambiente, una vez que el ensayo no presenta filas
externas a las parcelas de borde;

Seleccion de individuos: Entre los individuos seleccionados al final del proceso de
analisis de la prueba de progenie, no se incluyeron arboles con una falta de
competencia en su entorno, es decir, aquellos con mas de cuatro faltantes en su
entorno, lo que representaria mas del 50% de los competidores aledafios.

El andlisis estadistico de los datos fenotipicos obtenidos fue realizado usando el

software Selegen (De Resende, 2007), que permite la estimacion de los parametros genéticos

para las familias e individuos de la prueba de progenie utilizando modelos lineales mixtos
(ecuacion 1). Este andlisis permite la obtencion del mejor predictor lineal no sesgado (BLUP)
a partir de la funciéon de maxima verosimilitud restringida (REML).

Y=X,+Z;,+ W, +¢ (ec. 9)
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Endonde Y es el vector de los datos fenotipicos observados, r es el vector del efecto
fijo de las repeticiones sumados a la media general, g es el vector del efecto genético
aleatorio de la familia y de los individuos, p es el vector del efecto aleatorio de las parcelas
y € el vector de los residuos. Las letras X, Z y W representan las matrices de incidencia de
los referidos efectos. El ajuste del modelo mixto y la obtencion del BLUP permite la
estimacion de los siguientes componentes de varianza y parametros genéticos: varianza
genotipica, entre parcelas, residual y fenotipica individual, heredabilidad en el sentido
amplio y estricto, precision de las estimaciones, coeficientes de varianza individual, entre
familias y ambiental.

4.4  Seleccidén de familias e individuos

DS=PS— pu (ec.10)
GG = DS x H? (ec.11)
PG = G#—G x 100 (ec.12)

DS: Diferencial de seleccion, GG: Ganancia genética, PG: Progreso genético, p: Media de
la poblacién seleccionada, H?: Herabilidad en sentido amplio.
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5 RESULTADOS Y DISCUSION

En este capitulo se presentan y analizan los resultados obtenidos en funcion de los
objetivos especificos planteados. En primer lugar, se describen las variables dasométricas
mensuradas, que permiten evaluar el crecimiento de las familias de Eucalyptus grandis en
la prueba de progenie en estudio. A continuacion, se exponen los indicadores de genética
cuantitativa estimados, los cuales facilitan una seleccion eficiente de los materiales genéticos
evaluados. Por ultimo, se discuten las propuestas para la incorporacion de individuos
destacados en poblaciones destinadas a propagacion y mejoramiento, relacionando los
resultados con las metodologias aplicadas y los objetivos del estudio.

5.1 Caracteres dasométricos del ensayo de progenies

5.1.1 Estado actual del ensayo

En este apartado se presentan los resultados del estado actual del ensayo de
progenies, reflejados en la densidad de plantacion. Como se menciond anteriormente, el
numero inicial de arboles en el ensayo era de 5355, mientras que la cantidad esperada en los
bloques seleccionados era de 2975 individuos. Sin embargo, el nimero de individuos
remanentes cuantificados fue de 1681, tras lo cual la base de datos fue depurada, quedando
un total de 1589 individuos que cumplian con todos los criterios establecidos. Esto
representa un promedio de fallas del 56,5% entre los bloques.

Por lo tanto, la densidad inicial del ensayo, que era de 1,111 arboles ha!, disminuy6
a 595 arboles ha”'. El Cuadro N°1 especifica la informacion sobre la densidad actual de
arboles en el ensayo, y detalla el numero y porcentaje de fallas por bloque. Para el calculo
de la sobrevivencia, se consider?6 el total original de 595 arboles por bloque.
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Cuadro 1
Densidad de arboles y fallas segun bloque del ensayo progenie

Bloques Fallas Arboles Bloque! Fallas Bloque™ (%)
I 272 323 45,71%
II 342 253 57,48%
I 299 296 50,25%
v 194 401 32,61%
v 279 316 46,89%
Total 1386 1589 46,6%

A partir del Cuadro N°I se observa que, entre los bloques seleccionados, el Bloque II
presenta el mayor nimero de fallas, mientras que el Bloque IV es el que muestra el menor
porcentaje de fallas por bloque. En relacion con los datos recopilados por Pardo (2004) sobre
los cinco bloques seleccionados en nuestro estudio, se observa un aumento en el porcentaje
de fallas por bloque, de 23,5% a 46,6% en promedio, el cual atribuimos a factores
ambientales, principalmente la sequia y el viento.

5.1.2 Variables dasométricas

A continuacion, en el cuadro N°2 se presentan los valores individuales promedios
(con los respectivos desvios estandar), minimos y maximos para las variables de crecimiento
estudiadas.
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Cuadro 2
Promedio, minimo y maximo para las variables dasométricas CAP, Ht, DAP, AB, VOL e
IMA31

Minimo
Variable Promedio CV (%) Miaximo
Ht (m) 33,25+ 7,10 21,35 4,7 51
DAP (cm) 31,47+£7,92 25,17 6,5 62,71
VOL (m? arb™) 1,17 +£0,72 61,64 0,006 5,67
AB (m? arb™) 0,083 £0,041 49,40  0,0033 0,31

IMA 31 afios (m?® arb afio+ 0,038 £ 0,023 60,53  0,0002 0,18

Nota. AB: Area basal (m” arbol™"), DAP: Diametro a altura de pecho, Ht (m): Altura total,
IMA31 (m3/ano): Incremento medio anual a los 31 afios, VOL (m? arb™): Voliimen
promedio de arbol.

El volumen total para las 2,7 ha de los bloques considerados en el ensayo fue de
1868,59 m®. En cuanto al volumen por ha, el mismo fue de 692,07 m?, aumentando un
73,73% respecto a la ultima evaluacion registrada en el afio 2004. La altura maxima y
minima de los arboles medidos fue de 51 m y 4,7 m, respectivamente, asi como la altura fue
la variable en que se verificd el menor coeficiente de variacion entre las observadas. El DAP
promedio de las mediciones realizadas fue de 31,47 cm £ 7,92 cm, y los niveles de variacion
verificados fueron similares a los obtenidos para la altura. Entre las variables presentadas en
el Cuadro N°2, el volumen fue la que presentd el mayor coeficiente de variacion, sugiriendo
una alta heterogeneidad entre los individuos del ensayo. Por iltimo, el IMA/ha. fue de 12,076
m?® ha+ afio!. A continuacion, el cuadro N°3 resume la informacioén sobre el volumen por
bloque y el porcentaje de volumen respecto al total.
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Cuadro 3
Valores absolutos y procentuales para volumen e IMA segun bloque

Bloques Volumen  Volumen . V(.)ll.lmen prorrneditf1 IMA31~
(m?) (%) individual (m® arbol”)  (m?*ha/aifio)
I 395,6 21,17 1,21 23,63
II 299,57 16,03 1,18 17,89
III 349,35 18,7 1,18 20,87
v 412,88 22,1 1,03 24,67
v 411,19 22,01 1,3 24,56

A partir de los datos obtenidos en el Cuadro N°3 y considerando los bloques por
separado, los bloques I al IV se encuentran en el mismo sitio, mientras que el bloque V se
localiza en un sitio diferente (ver Figura 6). Cabe aclarar que todos los bloques se encuentran
dentro del mismo grupo de suelos CONEAT 13.32. Dentro del primer sitio, los bloques [ y
IV presentan los mayores volimenes obtenidos; sin embargo, el bloque I muestra un
porcentaje de fallas superior (45,71 %) en comparacion con el bloque IV (32,61%). El bloque
V, por su parte, presenta un volumen total muy similar al del bloque IV, aunque su porcentaje
de fallas es considerablemente mayor (46,89% frente a 32,61% en el bloque IV). Aun con
niveles contrastantes de sobrevivencia, los bloques I y IV presentan volimenes totales
similares, lo que puede estar asociado a un crecimiento compensatorio de los individuos
remanentes en el bloque con menor sobrevivencia, aumentando de esta forma el volumen
individual por una menor competencia y mayor disponibilidad de recursos. El mayor
espaciamiento entre los individuos resulta en un mayor volumen individual de los arboles
(Hébert et al., 2016). En contraste, el bloque IV presenta una mayor competencia entre
individuos, lo que se traduce en un menor volumen individual. El siguiente cuadro detalla
informacion de la variable IMA31 seglin bloques para el ensayo en general.

Segiin la informacion recopilada, el ensayo exhibe buenos rendimientos
considerando el sitio en el que fue instalado. Estos resultados se comparan con los obtenidos
en la Zona 7 de suelos CONEAT, reconocida como la mejor region del pais para la
forestacion, segiin el mapa elaborado por Uruguay XXI (2021). Esta zona reporta indices de
productividad maderera (IMA) mas altos para E. grandis, con valores entre 27 y 33
m>/ha/afo.

En comparacion con otros estudios, Pardo (2004) reportd valores de IMA1; de 26,70
m*/ha'/afio!. Por su parte, Balmelli y Resquin (2006) destacan que la superioridad
productiva de E. grandis comienza a manifestarse a partir del sexto afio, alcanzando su IMA
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maximo entre los 10 y 11 afios, con valores de hasta 47,3 m3/ha/afio. Cabe destacar que el
suelo 13.32 presenta limitaciones significativas debido al desarrollo avanzado del horizonte
Bt limoarcilloso, caracterizado por una mayor densidad, lo que afecta negativamente el
crecimiento de los arboles (MGAP, s.f.).

5.2 Estimacion de parametros genéticos

A continuacion, se presentan los valores de los criterios definidos para la inclusion de los
individuos en los bloques seleccionados para el analisis.

p+ 2DE = 50,5
DESVIO = 9,18
MEDIA = 32,13

A continuacion, se presentaran la estimacion de los parametros genéticos generales de
la prueba de progenie, obtenidos a partir de los andlisis generados con el software Selegen.

Cuadro 4
Estimacion de parametros genéticos para volumen de prueba de progenie E. grandis
. Media
Vga Vparc Ve vf H2 h2  c2parc h2mp Acprog h2ad CVgi CVgp PEV  SEP general

0,082 0,021 0,404 0,507 0,162 0,169 0,041 0474 0,688 0,132 24,17 12,085 0,011 0,104 1,186

Nota. E. grandis de 31 afios de edad. Vga: varianza genotipica (m® 4rbol), Vpare:
varianza ambiental entre parcelas, Ve: varianza ambiental, Vf: varianza fenotipica
individual, H?:heredabilidad individual en sentido amplio, h?: herabilidad individual en
sentido estricto, e2parc = ¢2 : coeficiente de determinacion de los efectos de parcela,
h2mp: heredabilidad media de la prueba de progenie, Acprog: Precision de la seleccion de
la prueba de progenie, PEV: varianza del error de prediccion de los valores genotipicos,
SEP: desviacion estandar del valor genotipico predicho de los clones, CVgi%: coeficiente
de variacion genética aditiva individual, CVgp%: coeficiente de variacion residual, Media
geral: media general del experimento.

Seglin el andlisis de los datos de la prueba de progenie, la varianza genética aditiva
asumio6 un valor reducido para el ensayo de forma general, representando solo el 6,93 % del
valor fenotipico promedio de los individuos. Este resultado indica que, para este ensayo, el
volumen de los arboles fue mayoritariamente influenciado por el ambiente, presentando un
efecto genético aditivo de menor escala. En estudios similares, Vergara (2023) reporto
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valores comparables, con una varianza genética aditiva de 0,082 a los 3 afios, en un ensayo
con hibridos de Eucalyptus grandis X urophylla hybrid (Eucalyptus urograndis) de 3 afios,
ubicados en dos sitios contrastantes localizados en Valencia, departamento de Cdrdoba,
Colombia (De Resende, 1995). Por otra parte, se presentaron valores de heredabilidad
individual para una prueba de progenie de polinizacion abierta de E. grandis a los 12 y 24
meses de 0.45 + 0.06 y 0.23 £ 0.05, respectivamente, para la variable volumen (Miranda et
al., 2015). Dichos valores, de acuerdo con la interpretacion de De Resende (1995), son
medios, ya que fluctuan entre 0.15 y 0.5, considerandose bajos aquellos inferiores a 0.15. De
esta forma, la varianza genética aditiva verificada para la prueba de progenie en analisis
presentd resultados compatibles con los reportados en la literatura. Aun asi, en este estudio,
este parametro genético fue influenciado por diferentes factores, como: el grado de
mejoramiento de los materiales en prueba, los niveles de variacion ambiental del area
experimental, la edad del ensayo, las tasas de crecimiento y la elevada variacion en los
niveles de sobrevivencia de las familias incluidas (Silva-Diaz et al., 2018).

Con respecto a la varianza ambiental entre parcelas, este indicador presentd una
influencia relativamente baja, representando apenas el 1,77 % del volumen de los individuos,
indicando una homogeneidad ambiental entre las parcelas, sugiriendo que el sitio utilizado
para la implantacion del experimento fue adecuado. Sin embargo, la varianza ambiental
general es alta, representando un 34,03 % del promedio de volumen de las progenies, lo que
fue exacerbado por los elevados niveles de mortalidad observados, asi como por la no
inclusion de filas de borde alrededor del ensayo, lo que promueve una mayor heterogeneidad
ambiental en el mismo. Finalmente, la varianza fenotipica entre individuos también es
elevada, representando un 42,72 % del volumen individual promedio, lo que refleja la
heterogeneidad de la poblacion, atribuida al bajo grado de mejoramiento genético de las
familias presentes, a la avanzada edad del ensayo, los elevados niveles de mortalidad
verificados y a un manejo silvicultural limitado.

A partir de los resultados presentados en el cuadro N°4, se evidencia una significativa
variabilidad genética entre los individuos analizados con relaciéon al volumen individual.
Esto se refleja en el coeficiente de variacion genotipica individual (Cvgi%), que alcanza un
valor de 24,1 %, indicando diferencias genéticas relevantes dentro del grupo evaluado. Este
valor marca la existencia de variabilidad genética entre los individuos para el pardmetro
evaluado. Un CVgi alto sugiere mayores posibilidades de obtener ganancias en otros factores
genéticos durante la seleccion de individuos (De Resende, 2016).

Esta variabilidad genética aditiva permitié obtener la heredabilidad en el sentido
estricto, que presenté un valor relativamente bajo (0,1622), lo que era esperado para la
caracteristica volumen (Balmelli, 2001; De Resende, 1995). Contribuye a la obtencion de
este valor, la alta mortalidad y el marcado efecto ambiental, asi como a la presencia de
numerosas familias con un bajo nivel de mejoramiento. Por otro lado, la varianza genética
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no aditiva, en la que se incluye los efectos de la epistasis y de dominancia entre locus, no
parece tener una relevancia significativa sobre el fenotipo de las progenies evaluadas, debido
a que el valor estimado de la heredabilidad en el sentido amplio es muy similar al obtenido
para la heredabilidad en el sentido estricto. Los valores del coeficiente de variacion
confirman la existencia de una elevada variacion incluso entre individuos de una misma
familia.

Segun Vencovsky y Barriga (1992), el coeficiente de variabilidad muestra un alto
control genético cuando sus valores se acercan a 1. Por el contrario, los caracteres con baja
heredabilidad son mas influenciados por factores ambientales, reflejdndose en valores
cercanos a 0. De acuerdo con la interpretacion de De Resende (1995), se considera baja una
heredabilidad con valores inferiores a 0,15; media, cuando fluctia entre 0,15 y 0,5; y alta,
cuando supera 0,5. En este contexto, se reportaron valores altos de heredabilidad (0,70) para
el volumen en la especie Eucalyptus urophylla x Eucalyptus grandis (Vergara, 2023). Estas
altas heredabilidades podrian estar asociadas a materiales previamente mejorados, asi como
a la ausencia de mortalidad en sitios muy homogéneos. Por su parte, Balmelli (2001)
presentd valores de heredabilidad para el volumen en E. grandis que oscilan entre 0,08 y
0,38. En comparacion con los resultados obtenidos por Pardo (2004) en la misma prueba de
progenie, se reportd un valor de 0,104, con un desvio estindar de 0,026. Esta condicion
puede estar asociada con el hecho de que, a mayor edad, el efecto genético aditivo de las
familias puede haber sido acumulado, haciendo con que las mejores familias se volvieran
mas dominantes en volumen, aumentando el nivel de explicaciéon que el efecto genético
posee sobre el fenotipo.

Es importante considerar que los bajos valores de heredabilidad individual podrian
no ser Unicamente resultado de un bajo control genético, sino también de la alta variacion en
el micrositio (diferencias dentro de las parcelas), causada por el gran tamafio de los bloques,
resultado de la inclusion de un elevado numero de familias en la prueba de progenie. Esta
baja heredabilidad podria reflejar una mayor variabilidad entre arboles individuales, mas que
entre parcelas, debido a que los arboles vecinos presentan diferencias tanto por el
microambiente como por su genotipo. La elevada mortalidad acumulado luego de 31 afios
del ensayo es un factor promotor de las variaciones microambientales. Asimismo, es
relevante mencionar que el periodo de replantacion de fallas se realizé fuera de tiempo, lo
que pudo haber generado un efecto de dominancia de los arboles més grandes sobre aquellos
que no se encontraban en condiciones competitivas equivalentes. Esto habria contribuido a
incrementar la variacion individual dentro de los bloques (Pardo, 2004).



48

5.3 Seleccion de familias e individuos

A continuacion, se presentan los resultados del andlisis realizado para la totalidad de
las familias de la prueba de progenie, incluyendo los valores fenotipicos y los respectivos
pardmetros genéticos estimados para las 119 familias evaluadas
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Cuadro 5
Ranking de familias en la prueba de progenie
Orden Familias Vaf Xif Vol. Prom.  hf2 Orden Familias  Vaf Xif Vol. Prom.  hf2
1 79 0.5784 0.5784 17.646 0.0909 41 1 0.0258 0.1784 13.645 0.1579
2 97 0.4929  0.5357 17.218 0.0687 42 40 0.0254 0.1747 13.608 0.2161
3 72 0.4082 0.4932 16.793 0.0454 43 16 0.0241 0.1712 13.573 0.077
4 7 0.4063 0.4715 16.576 0.1313 44 89 0.0234 0.1679 1.354 0.2022
5 4 0.3197 0.4411 16.272 0.107 45 58%* 0.0228 0.1646 13.507 0.2734
6 114 0.2756  0.4135 15.996 0.1697 46 87 0.0216 0.1615 13.476 0.2092
7 33 0.2664 0.3925 15.786 0.2626 47 81 0.0193  0.1585 13.446 0.2706
8 31 0.2522  0.375 15.611 0.0935 48 78 0.0168 0.1555 13.417 0.3039
9 39 0.248  0.3609 1.547 0.1271 49 24 0.0162 0.1527 13.388 0.147
10 75% 0.2325  0.348 15.341 0.2189 50 47 0.0109 0.1499 1.336 0.2911
11 99 0.2296 0.3372 15.234 0.1863 51 100 0.0089 0.1471 13.332 0.4033
12 98 0.1985 0.3257 15.118 0.1234 52 67 0.0067 0.1444 13.305 0.3178
13 27 0.1903 0.3153 15.014 0.1266 53 26 0.0029 0.1417 13.278 0.1178
14 14 0.1879 0.3062 14.923 0.1424 54 68 -0.0078  0.139 13.251 0.2321
15 121* 0.1849 0.2981 14.842 0.1036 55 30%* -0.0173 0.1361 13.222 0.1638
16 18 0.1774  0.2905 14.767 0.0974 56 36 -0.0187 0.1334 13.195 0.3223
17 74 0.1736  0.2837 14.698 0.1188 57 113 -0.0209 0.1306 13.168 0.1598
18 54 0.17 0.2773 14.635 0.1617 58 57* -0.0232  0.128 13.141 0.1386
19 69 0.1559  0.271 14.571 0.2515 59 44 -0.0239 0.1254 13.115 0.1991
20 41 0.1543 0.2651 14.512 0.1157 60 101 -0.0282 0.1229 1.309 0.217
21 105 0.1519 0.2597 14.458 0.1547 61 95 -0.0329 0.1203 13.064 0.1208
22 2 0.1497 0.2547 14.408 0.1156 62 120 -0.0341 0.1178 13.039 0.2173
23 12 0.1472  0.2501 14.362 0.2516 63 21 -0.0344 0.1154 13.015 0.1271
24 17 0.1403  0.2455 14.316 0.1188 64 80 -0.0376  0.113 12.991 0.1724
25 10 0.1382 0.2412 14.273 0.297 65 103 -0.0376 0.1107 12.968 0.1685
26 93 0.1344 0.2371 14.232 0.1825 66 104 -0.0384 0.1084 12.945 0.1532
27 116 0.1317 0.2332 14.193 0.0928 67 35 -0.0385 0.1062 12.923 0.1539
28 94 0.1268 0.2294 14.155 0.1264 68 76 -0.0409 0.1041 12.902 0.2016
29 82 0.1257 0.2258 14.119 0.1001 69 118 -0.0417 0.102 12.881 0.1913
30 61 0.1005 0.2216 14.077 0.1198 70 102 -0.0434  0.0999 1.286 0.2093
31 90 0.0917 0.2174 14.035 0.1305 71 73 -0.0447 0.0978 1.284 0.444
32 43 0.0856 0.2133 13.994 0.1371 72 8 -0.0461 0.0958 1.282 0.2457
33 53 0.081 0.2093 13.954 0.2948 73 13 -0.0501 0.0939 1.28 0.2872
34 85 0.0778 0.2054 13.916 0.3719 74 37 -0.0515 0.0919 1.278 0.2596
35 19 0.0726  0.2016 13.878 0.1436 75 96 -0.0533  0.09 12.761 0.334
36 106 0.0656 0.1979 1.384 0.1836 76 6 -0.056  0.088 12.741 0.1261
37 62 0.0649 0.1943 13.804 0.1823 77 71 -0.0576 0.0861 12.722 0.3126
38 117 0.0365 0.1901 13.762 0.2342 78 34 -0.0695 0.0841 12.703 0.3904
39 115 0.0361 0.1862 13.723 0.159 79 107 -0.0716 0.0822 12.683 0.1714
40 20 0.0263 0.1822 13.683 0.1671 80 11 -0.0776  0.0802 12.663 0.2175
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Vaf

Vaf

Orden Familias  Vaf Ac. Vol. Prom.  hf2 Orden Familias  Vaf Ac. Vol. Prom.  hf2
81 92 -0.0777 0.0782 12.643 0.209 101 9 -0.1443  0.041 12.271  0.1992
82 111 -0.0819 0.0763 12.624  0.1724 102 70 -0.161  0.039 12.251  0.4003
83 83 -0.0847 0.0743 12.604  0.0791 103 42 -0.1716  0.037 12.231 0.158
84 32 -0.0855 0.0724 12.585  0.2796 104 3 -0.1746 0.0349 1.221 0.1394
85 5 -0.0855 0.0706 12.567 0.461 105 48 -0.1807 0.0329 1.219 0.2425
86 66 -0.0879 0.0687 12.548  0.1448 106 25 -0.1813 0.0308 1.217 0.4001
87 46 -0.0963 0.0668 12.529 0.164 107 22 -0.1946 0.0287 12.148  0.1369
88 86 -0.0974  0.065 12.511  0.0834 108 50 -0.1977 0.0266 12.127  0.4024
89 60 -0.1025 0.0631 12.492  0.1468 109 84 -0.2019 0.0245 12.107 0.238
90 119 -0.1031 0.0612 12.473  0.1154 110 108 -0.2054 0.0225 12.086  0.1812
91 49 -0.1087 0.0594 12.455  0.1483 111 109 -0.2137 0.0203 12.064  0.6627
92 45 -0.1134 0.0575 12.436  0.1198 112 38 -0.2223  0.0182 12.043  0.3537
93 23 -0.1158 0.0556 12.417  0.1717 113 112 -0.2379  0.0159 1.202 0.3495
94 63 -0.1164 0.0538 12.399  0.2712 114 52 -0.2754 0.0133 11.994 0.395
95 51 -0.1218 0.0519 12.381  0.1937 115 91 -0.2812  0.0108 11.969  0.3372
96 28 -0.1228 0.0501 12.362  0.2405 116 88 -0.2908 0.0082 11.943  0.2704
97 59 -0.129  0.0483 12.344  0.2047 117 64 -0.3081 0.0055 11.916 0.35
98 110 -0.1297 0.0465 12.326  0.1396 118 77* -0.3143  0.0028 11.889  0.2373
99 65 -0.1347 0.0446 12.307  0.2075 119 15 -0.326 0 11.861  0.3406
100 29 -0.1362 0.0428 12.289  0.2455

Nota. Vaf = varianza aditiva por familia (Unidad); Vaf Ac. = varianza aditiva por familia
acumulada (Unidad); Vol. Prom. = volumen promedio por familia (m* arbol"'); hf2 =

heredabilidad en el sentido amplio a nivel de familia; *= Semillas comerciales (control)
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Las familias 79, 97 y 72 se destacaron en términos de volumen por presentar los
mejores valores fenotipicos, con 1,765, 1,725 y 1,679 m?® arbol™, respectivamente. En
contraste, las familias 64, 77 y 15 presentaron los valores de volumen maés bajos, con 1,191,
1,189 y 1,186 m? arbol™, respectivamente. Con respecto a los niveles de sobrevivencia de
cada familia, las familias 79 y 72 presentaron un 56 % en relacion con el total plantado por
cada una, mientras que la familia 97 present6 un 44 % de sobrevivencia. El andlisis mostro
un desvio estandar de 0,122 y un coeficiente de variacion de 9,1%, lo que indica una baja
variacion en el volumen por arbol entre las familias. Sin embargo, los valores de
heredabilidad fluctuaron desde 0,045, observado en la familia 72 (una de las principales en
términos de volumen), hasta 0,663, registrado en la familia 109. La heredabilidad present6
un desvio estandar de 0,100 y un coeficiente de variacion de 58,7%. Esta variacion en la
heredabilidad, como se explico anteriormente, esta fuertemente influenciada por factores
ambientales, lo que limita el potencial de uso de la informacion obtenida a partir de la prueba
de progenie para su uso en el mejoramiento genético. En cuanto a la varianza aditiva por
familia (Vaf), se observo que la familia 79, con el mejor promedio de volumen por individuo,
presentd la mayor Vaf. A partir de la familia 26 (con posicion 53 en la columna orden), los
valores de Vaf comienzan a ser negativos. Por lo tanto, se asume que todas las familias hasta
la familia 26 son seleccionables, ya que se encuentran por encima de la media poblacional
(1,19). A su vez el desvio estdndar de esta varianza es de 16,6%. Por otro lado, la "Vaf
acumulada" (Vaf ac) indica los valores de Vaf de manera consecutiva hasta que estos
alcanzan un valor de 0 en la ltima familia, momento en el cual ya no hay acumulacion de
varianza aditiva.

A partir de este analisis, se puede concluir que el ensayo tuvo gran relevancia, ya que
la mayoria de las familias evaluadas superaron a las provenientes de semillas comerciales
(control). Esto se refleja en el hecho de que solo dos familias control lograron posicionarse
entre las mejores: la familia 75 en el décimo lugar y la familia 121 en el puesto 15. El resto
de las familias control quedaron por debajo de las 50 mejores, lo que evidencia el alto
potencial genético de las familias evaluadas en el ensayo de progenie y resalta la importancia
de continuar con su mejoramiento y seleccion.

Considerando que uno de los objetivos principales de este estudio fue establecer un
proceso de seleccion sobre las familias evaluadas a partir de la prueba de progenie, a
continuacion, el Cuadro 6 presenta los resultados obtenidos para i) la maximizacion de las
ganancias genéticas en volumen y ii) para el mantenimiento de una base genética
suficientemente amplia, con tamafio efectivo poblacional = 50. A su vez, la Figura 7, presenta
informacion de los parametros genéticos para las 7 familias que maximizan los resultados
para volumen individual.
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Cuadro 6
Indicadores de seleccion de familias

Indicadores de seleccion para las 7 mejores familias

PS Media DS H2 GG PG
1,661 1,186 0,475 0,125 0,059 5,011
Indicadores de seleccion para las 50 mejores familias
PS Media DS H2 GG PG
1,454 1,186 0,268 0,169 0,045 3,823

Nota. PS: Volumen promedio de la poblacion seleccionada (m® arbol!), Media: Media
poblacional (m® arbol™!), DS: Diferencial de seleccion (m® arbol!), GG: Ganancia genética
(m® 4rbol™), PG: Progreso genético (%).

Figura 7
Grdficas de los parametros genéticos de las mejores 7 familias
(@ Media de volumen de las mejores 7 familias (b) Herabilidad
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Nota. a) Media de volumen de las mejores 7 familias, b) Heredabilidad, c) Ganancia
genética, d) Progreso genetico.

La figura 7 resume los indicadores de seleccion para las 7 y 50 mejores familias
evaluadas en la prueba de progenie. Entre los indicadores reportados se destacan el volumen
promedio de la poblacion seleccionada (PS), la media poblacional (Media), el diferencial de
seleccion (DS), la ganancia genética (GG) y el progreso genético relativo (PG). Los
resultados muestran que el volumen promedio de las 7 mejores familias es 1,661 m? arbol™,
superior al de las 50 mejores familias, que es 1,454 m? arbol™. Esto evidencia que una
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seleccion mas intensa (es decir, con menos familias) incrementa el diferencial de seleccion
(DS), que en este caso fue 0,475 m? arbol! para las 7 mejores familias, en comparacion con
0,268 m?* arbol™* para las 50 mejores familias.

El progreso genético (PG) obtenido fue del 5,011 % para las 7 mejores familias y del
3,823 9% para las 50 mejores familias. Los valores de progreso genético obtenidos fueron
potenciados debido a la alta variabilidad genética entre las familias evaluadas, con baja
aptitud de crecimiento para gran parte de las familias del ensayo, aunque la elevada variacion
ambiental verificada limite una mejor estimacion de la calidad de los progenitores. Las
diferencias en la calidad de los materiales evaluados amplifican el diferencial de seleccion y,
por ende, incrementa el PG. Sin embargo, mayores valores de progreso genético fueron
limitados por los valores bajos de heredabilidad (H2) observados en esta prueba. Para las 7
mejores familias, la H2 fue de 0,125, mientras que para las 50 mejores familias fue de 0,169.
Estos valores reflejan una considerable influencia del efecto ambiental, lo que limita el
potencial de respuesta a la seleccion genética.

Las 7 familias seleccionadas destacan por presentar volimenes promedio muy
superiores a la media poblacional, lo que demuestra la efectividad del criterio de seleccion
aplicado. Estas familias resultaron en un diferencial de seleccidon positivo, indicando que
poseen caracteristicas superiores en comparacion con la poblacion general, y una ganancia
genética significativa, lo que contribuye directamente al progreso del programa de
mejoramiento.

Con base en estos resultados, se recomienda implementar medidas de manejo
genético que depuren la base genética de los progenitores. La estrategia debe enfocarse en
maximizar la ganancia genética seleccionando las 7 mejores familias, ya que la combinacion
de los volimenes promedio individual, combinados con los valores de heredabilidad por
familia, resultan en el mayor progreso genético posible con la evaluacion desarrollada. Al
mismo tiempo, para garantizar la sostenibilidad del programa de mejoramiento a largo plazo
y conservar un nivel adecuado de diversidad genética, es fundamental considerar también la
seleccion de las 50 mejores familias. Este enfoque balancea el aumento en la calidad genética
de la poblacion remanente con la preservacion de la variabilidad genética necesaria para el
desarrollo de nuevos materiales en futuras generaciones.

Por ultimo, el cuadro N°7 con los resultados de todos los individuos evaluados en la
Prueba de Progenie se encuentra disponible en los anexos (ver Anexos B, C, D, E y F),
mientras que los resultados obtenidos del proceso de seleccion de los mejores individuos,
que dieron origen a la Prueba de Progenie, seran presentados a continuacion.
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Cuadro 7
Indicadores de seleccion de individuos

Indicadores de seleccion para los 20 mejores individuos

PS Media DS H2 GG PG Ne
3,352 1,186 2,166 0,162 0,351 29,60 11,62
Indicadores de seleccion para los 94 mejores individuos
PS Media DS H2 GG PG Ne
2,714 1,186 1,528 0,162 0,248 20,877 50

Nota. PS: Volumen promedio de la poblacion seleccionada (m® arbol™!), Media: Media
poblacional (m® arbol™!), DS: Diferencial de seleccion (m® arbol!), GG: Ganancia genética
(m® arbol™), PG: Progreso genético (%), Ne: Tamafio efectivo poblacional.

Como se puede observar, la seleccion de los mejores 20 individuos, distribuidos en 9
familias, y de los 94 individuos, distribuidos en 38 familias, evidencia una clara
diferenciacion en el potencial genético de la poblacion evaluada. Los mejores 20 individuos
presentan valores fenotipicos altos, con un maximo de 5,670 m? arbol™ y un minimo de 2,323
m? arbol'. Estos valores reflejan una alta homogeneidad genética dentro del grupo,
acompafiada por un desvio estandar bajo de 0,736. Por otra parte, en comparacion, los
mejores 94 individuos muestran una mayor amplitud de valores fenotipicos, con un valor
minimo de 1,315 m® arbol™ y una variabilidad genética menor, reflejada en un desvio
estandar de 0,657. Esto sugiere que este grupo presenta una mayor diversidad genética.

La estrategia propuesta para el manejo de estos materiales resalta la importancia de
adaptar las metodologias de mejoramiento genético segin los objetivos especificos de las
etapas subsiguientes del ciclo de mejoramiento genético. En este contexto, se sugiere la
inclusion de los 20 mejores genotipos en una linea de mejoramiento clonal, utilizando
técnicas de rescate por propagacion vegetativa mediante el enraizamiento de macro estacas
generadas a partir de brotaciones basales. La multiplicacion de los genotipos en plantas
madre y la obtencion de plantas clonales permitiria establecer pruebas clonales, maximizando
el potencial genético del material seleccionado y evaludndolos en condiciones de
autocompetencia. Es fundamental considerar que estos 20 mejores individuos pertenecen a 9
familias, algunas de las cuales comparten el mismo origen, lo que requiere una evaluacion
cuidadosa para evitar una reduccion en la diversidad genética del material propagado. Por
otro lado, la continuidad del ciclo de mejoramiento forestal podria ser obtenida mediante la
formacion de una nueva poblacion de mejoramiento, conformada como huerto semillero para
cruzamientos de los individuos seleccionados. Considerando la seleccion por volumen, esta
poblacion se formaria por los 94 mejores individuos, manteniendo un tamafio efectivo de
poblacion (Ne) de 50 (Da Costa et al., 2000; Pereira & Vencovsky, 1988). Para esta finalidad,
seria conveniente establecer un huerto semillero clonal, generado por injerto de brotes
jovenes de los apices de ramas de la copa de los individuos seleccionados, en porta injertos
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previamente cultivados, aprovechando asi la adultez fisioloégica de los individuos
seleccionados, y acelerando las futuras actividades de cruzamiento entre estos (Emhart
Schmidt, 1996). En este caso, se recomienda disefiar cruzamientos estratégicos con
polinizaciones controladas entre individuos no emparentados, con el objetivo de conservar la
diversidad genética y fomentar el avance genético a largo plazo (Espejo et al., 2001; Ipinza
et al., 1998).
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6 CONCLUSION

El presente trabajo de tesis permiti6 evaluar un ensayo de progenie de Eucalyptus
grandis de 31 anos de edad, instalado en la Estacion Experimental Bafiado de Medina. A
través del andlisis de variables dasométricas y la estimacion de pardmetros genéticos, se
identificaron familias e individuos con potencial para contribuir al mejoramiento genético
forestal en Uruguay.

Los resultados destacaron una significativa variabilidad genética entre las familias
evaluadas, lo que permite la seleccidn de genotipos superiores. A pesar de las limitaciones
impuestas por la alta mortalidad y las condiciones ambientales adversas, el ensayo evidencio
una adecuada precision en la estimacion de parametros genéticos, como las heredabilidades
en sentido estricto y amplio. Sin embargo, es importante sefialar que la omision de filas de
borde, en conjunto con la heterogeneidad en la distribucion de los individuos remanentes,
luego de 31 afios de la implantacion de la prueba de progenie, pueden haber reducido el efecto
del componente genético sobre la varianza fenotipica de los materiales. En este contexto, el
analisis indicd un bajo control genético para la caracteristica de volumen, lo que sugiere una
contribucion significativa de los componentes ambientales e individuales a la varianza
fenotipica. Ademas de los efectos anteriormente mencionados, esta condicion también se
asocia al gran tamafio de los bloques utilizados en el ensayo, decurrentes del elevado niimero
de familias incluidos. La alta mortalidad y las condiciones adversas hacen que exista un bajo
control genético para algunas caracteristicas, lo que resulta en una alta contribucion de los
componentes tanto ambientales como individuales a la varianza fenotipica.

La poblacion evaluada presenta una alta variabilidad genética, lo que permite lograr
un avance significativo mediante el proceso de seleccion. Sin embargo, el alto efecto
ambiental, derivado de fallas en el ensayo, reduce la heredabilidad. Debido a estas
caracteristicas de la Prueba de Progenie, es posible continuar con el proceso de mejoramiento
si se depura la base genética, reteniendo asi las mejores familias. Esto permite establecer una
nueva poblacion como huerto semillero y, de este modo, alcanzar mayores niveles de
progreso genético mediante la seleccion de los mejores individuos de cada familia. Por
ultimo, se podrian promover mejoras genéticas mediante el disefio de cruzamientos
controlados que optimicen los resultados del programa.

Para determinar la variabilidad en el crecimiento entre las familias y los arboles
individuales, se emplearon como pardmetros de referencia los valores de cria de las familias
y los valores fenotipicos ajustados de los individuos para las variables de crecimiento. Estos
datos permitieron identificar las familias con el mejor y el peor desempefio en términos de
su potencial genético. La familia con mejor rendimiento fue la nimero 79, con un valor de
cria para volumen de 0.5784 (m? arbol™).
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El ranking elaborado, considerando las mejores y medianas familias junto con sus
respectivos individuos, permitié disefiar una estrategia de seleccion enfocada en maximizar
la ganancia genética mediante la eleccion de las 7 mejores familias, logrando una ganancia
genética de 5,9%. Paralelamente, para asegurar la sostenibilidad a largo plazo del programa
genético y mantener un nivel adecuado de diversidad genética, se seleccionaron las 50
mejores familias, lo que permitid obtener una ganancia genética en la variable volumen del
4,5%. Al considerar a los mejores individuos, se desarrolld una estrategia de seleccion
orientada a establecer una linea de mejoramiento clonal mediante propagacion vegetativa
(macroestacas de brotaciones basales), lo que posibilitaria maximizar el potencial genético a
través de pruebas clonales. Ademas, los 94 mejores individuos, que representan un tamafio
efectivo de poblacion (Ne) de 50, formarian una nueva poblacion base para el programa de
mejoramiento, generada por injertos. Estas estrategias permitirian obtener ganancias
genéticas en la variable volumen del 35,1% y 24,8%, respectivamente. Este grupo deberia
ser manejado a través de cruzamientos controlados entre individuos no emparentados, con el
objetivo de equilibrar la ganancia genética y la conservacion de la diversidad.
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ANEXOS
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ANEXO A

Rectitud de fuste E. grandis
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Anexo B
Croquis de sobrevivencia de Bloque I
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Anexo C
Croquis de sobrevivencia de Bloque 11
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Anexo D
Croquis de sobrevivencia de Bloque 111
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Anexo E
Croquis de sobrevivencia de Bloque IV

B ivomete ool



Anexo F
Croquis de sobrevivencia de Bloque V

- Arbol muerto

-Arbol vivo
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Anexo G
Referencias de codigos de las familias del ensayo.

Ne Progenies Ne Progenies
1 EO (ensayos de origenes) 4/2 30* SHELL ALGORTA RIO NEGRA
2 EO 16 31 EO 19
3 EO 20 32 BS/11
4 EO 7 33 BS/13
5 DI 34 JL/6
6 JL/8 35 JL7
7 EO5 36 BS/8
8 JL/7 37 BS/2
9 BM (Baiiado de Medina BIO/3 38 JL2
10 CB (Caja Bancaria)/11 39 CB/22
11 EE (ensayo de especies)/1M 40 EE/SM
12 EO 9 41 EE/7
13 EO 2 42 JL/SNQ31)
14 BS (Banco de Seguros)/12 43 JL24
15 EO 15 44 JL/13
16 JL/4 45 EE/5
17 EE2M 46 JL20
18 CB/8 47 EE/9M
19 CB/18 48 CB/5
20 JL/30 49 JL9
21 EE/10M 50 JL19
22 DT/2 51 CB/21
23 BS/5 52 JL/3
24 EO 18 53 JL25
25 JL12 54 EE/TM
26 EE/3 55 -

27 EO 8 56 -

28 JL/S 57* BM HS (huerto semillero) POT 8
29 CB/15 58+ SHELL 238 ANHEMBI SAO PAULO
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N° Progenies N° Progenies N° Progenies
59 DT/6 88 BM BIC/12 117 JI1

60 EO/6 89 DT/5 118 CB/10
61 BS/3 90 CB/24 119 EE/
62 BS/1 91 J11 120 BM BIC/9
63 CB/14 92 CB/4 121* COFUSA
64 BM BIC (Bicentenario)/26 93 CB/20

65 CB/16 94 EO 14

66 95 EO 13

67 BS/7 926 CB/1

68 BS/6 97 EO 12

69 EE/4 98 EO 10

70 JL/6 99 CB/13

71 JL21 100 CB/2

72 BM BIC/27 101 BS/4

73 CB/17 102 EE/8

74 JL26 103 JL/18

75% SHELL COFFS HARBOUR 104 JL/27

76 EE/SM 105 BS/10

77* SHELL MUNDI SUD AFRICA 106 CB/19

78 EO 3 107 CB/12

79 EO 17 108 EE/4AM

80 JL22 109 JL/23

81 JL29 110 EO 11-3

82 EE/SM 111 CB/7

83 CB/23 112 BM BIC/22

84 DT/7 113 EE/6M

85 DT/3 114 CB/3

86 DT/4 115 JL/15

87 JL28 116 CB/19

Nota. * Semillas comerciales (control)
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