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Resumen:

Con el objetivo de realizar un análisis de la asociación de caracteres en genotipos de arroz y proporcionar a las personas encargadas
del manejo y conservación de las colecciones de recursos fitogenéticos las herramientas necesarias para ello, se llevó a cabo un estudio
donde los genotipos se distribuyeron según un Diseño Aumentado Modificado. Se evaluaron 8 caracteres morfoagronómicos
durante el ciclo de desarrollo del cultivo y se determinaron los grados de asociación y discriminación de estas variables mediante
técnicas estadísticas multivariadas. La mayor proporción de varianza se encontró en las variables panículas por metro cuadrado,
rendimiento, 50 % de floración y granos llenos por panícula, por tanto, estas fueron las más discriminatorias del germoplasma. Los
resultados permiten obtener información útil para los programas de mejoramiento genético en el cultivo del arroz.
Palabras clave: mejoramiento genético de plantas, rendimiento, técnicas multivariadas.

Abstract:

With the objective to carry out an association analysis of traits in rice genotypes and to provide to people in charge of management
and conservation of resources phytogenetics collections the necessary tools for it, it was developed a study where the genotypes
was distributed according to a Modified Augmented Design. Eight morphoagronomics characters were evaluated during the full
season crop and were determined the association and discrimination degree of these variables by statistical multivariate techniques.
e biggest variance proportion found in the variable panicles number/m2, grain yield, 50 % heading and full grains for panicle,
therefore, it was the most discriminatory in the germplasm. e results allow to btain useful information for the plant breeding
programs in rice crop.
Keywords: plant breeding, yield, multivariate technical.

INTRODUCCIÓN

El arroz es el único serial importante que se utiliza casi exclusivamente a la alimentación humana. Se considera
una de las principales fuentes de alimentación en el mundo y sustento para más de la mitad de la población
global. Es uno de los granos domesticados más antiguos y está estrechamente asociado con los estilos de vida
y la cultura ( Banderinwa, 2012; Ghimire et al., 2015).
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Ante la necesidad de alcanzar la autosuficiencia alimentaria para prescindir de la dependencia de los
mercados foráneos, tan variables y cada vez más inseguros, Cuba apuesta por incrementar la producción
nacional de granos y con ese fin se diversifican las formas de producción y se estimulan a pequeña y
mediana escala, así como se entregan tierras en usufructo para dedicarlas a esos cultivos en aras de sustituir
importaciones ( Díaz, 2011).

Los Programas de Mejoramiento Genético del Arroz se esfuerzan y buscan mediante diversas estrategias
responder a la necesidad de incrementar constantemente el potencial de rendimiento del arroz.

Las limitaciones están relacionadas con la estrecha base genética pues el ritmo y la magnitud de
mejoramiento genético dependen generalmente de la cantidad de diversidad genética presente en el
germoplasma ( Kumbhar et al., 2015). Existe una variabilidad que se detecta a simple vista y otra que requiere
de técnicas especiales para ser detectadas, por ello es primordial cuál de ellas se intenta medir para poder
elegir los métodos estadísticos adecuados para analizar los datos resultantes de un estudio de caracterización.
Aunque existen trabajos puntuales, no destacan la importancia del análisis estadístico en la caracterización de
los recursos genéticos, ni sirven de guía para que los investigadores seleccionen las técnicas apropiadas según
sus necesidades.

Por todo lo anterior este trabajo tiene como objetivo el análisis de la asociación de caracteres en genotipos
de arroz y proporcionar a las personas encargadas del manejo y conservación de las colecciones de recursos
filogenéticos, las herramientas necesarias para ello.

MATERIALES Y MÉTODOS

La distribución de los materiales se realizó según un DAM, el cual se estructuró mediante un Cuadrado
Latino (3x3), con tres líneas controles (A: INCA LP-5; B: INCA LP-7 y C: selección 1), y 66 materiales
promisorios resultantes del programa

En áreas de la Unidad Científico Tecnológica de Base ?Los Palacios?, perteneciente al Instituto Nacional
de Ciencias Agrícolas (INCA) se desarrolló el trabajo, en condiciones de aniego sobre un suelo Hidromórfico
Gley Nodular Petroférrico.

La distribución de los materiales se realizó según un DAM, el cual se estructuró mediante un Cuadrado
Latino (3x3), con tres líneas controles (A: INCA LP-5; B: INCA LP-7 y C: selección 1), y 66 materiales
promisorios resultantes del programa de mejoramiento genético del arroz.

La siembra se efectuó de forma directa a chorrillo en parcelas de 2 m2 y las atenciones culturales
de fertilización, riego y tratamientos fitosanitarios se realizaron según las indicaciones establecidas en el
Instructivo Técnico del Cultivo del Arroz ( MINAG, 2014).

Los siguientes caracteres cuantitativos se evaluaron durante el ciclo de desarrollo del cultivo:

• Ciclo al 50% de floración, C(días)
• Altura final de las plantas, A (cm)
• Longitud de la panícula, LP (cm)
• Panícula por , 
• Granos llenos por panícula, Gll
• Granos vanos por panícula, Gv
• Masa de 1000 granos, Mg (g)
• R

Las metodologías del Sistema de Evaluación Estándar y el Formulario de Descripción Varietal para el
cultivo del arroz se emplearon en las evaluaciones realizadas.
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Las panículas por metro cuadrado se muestrearon una vez por parcela en un área de 0.25  y los granos
llenos y vanos por panícula junto a la masa de 1000 granos se determinaron en 20 panículas centrales tomadas
al azar, asimismo el rendimiento agrícola fue calculado en 1 .

Los datos obtenidos para cada variable evaluada fueron ajustados por el Método fila-columna, según el
DAM utilizado.

La matriz de datos ajustados (66 genotipos x 8 variables) fue procesada mediante las técnicas multivariadas
Componentes Principales, Análisis de conglomerados (empleando la distancia Euclidiana al cuadrado) y las
correlaciones de Pearson, utilizando en todos los casos el paquete estadístico Minitab versión 15.0.

RESULTADOS Y DISCUSIÓN

En la tabla 1 se muestran las correlaciones fenotípicas (correlaciones de Pearson) existentes entre las variables
analizadas.

Se correlacionaron fuerte y positivamente con el rendimiento sus componentes (panícula por metro
cuadrado, granos llenos por panícula y masa de 1000 granos), resultados similares han obtenido Castillo et
al. (2011); Díaz et al. (2015); Morejón et al. (2013) y otros informan que el rendimiento del arroz y los
caracteres relacionados con él son regulados por múltiples genes, que están influenciados significativamente
por el medio ambiente ( Huang et al., 2013; Ikeda et al., 2013).

Además, el rendimiento tuvo igual comportamiento con la altura y el ciclo, aunque, otros autores
han planteado que, en el caso del ciclo, el desarrollo de germoplasma precoz tiene entre sus ventajas un
mejor aprovechamiento del calendario de siembra, emplear menos fertilizantes y menor consumo de agua;
asimismo, una menor altura puede sin dudas mejorar la resistencia al acamado y disminuir considerablemente
las pérdidas en el rendimiento asociadas a este carácter ( Sarawgi et al., 2013). Fuerte y positiva, es, además,
la correlación entre la longitud de la panícula con los granos llenos y la masa de 1000 granos. Igual relación
entre la longitud de la panícula y la masa del grano se ha informado en otras investigaciones ( Amela et al.,
2008). También hubo coincidencia de correlaciones fuertes y positivas entre los caracteres panícula por metro
cuadrado y altura de la planta, cuando se realizaron análisis de correlación y conglomerados para evaluar el
rendimiento y caracteres relacionados a este en genotipos de arroz ( Rashid et al., 2014).

En un ensayo realizado en China detectaron una amplia variación genética para este carácter ( Zhang et
al., 2015).

Una relación significativa y directa mostró el ciclo con los granos llenos por panícula y las panículas por
metro cuadrado.
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Se plantea que los dos caracteres importantes relacionados con la panícula son el número de granos llenos
por panícula y el peso de los mismos, pues existen genotipos con panículas largas, pero con pocos granos (
CIAT, 2010). Varios autores afirman que la masa de 1000 granos es propia de la variedad, aunque destacan
cierta variabilidad intracultivar y señalan que un incremento en el rendimiento se puede lograr seleccionando
materiales de mayor peso en el grano ( Quintero, 2009).

Del Análisis de Componentes Principales, la selección del número de componentes para el análisis se
realizó a partir del Criterio de Cliff que indica que se deben considerar como aceptables los componentes
cuyos valores propios expliquen un 70% o más de la varianza total, en este caso fue del 80,4 %.

La interpretación de la correlación entre las variables originales y las componentes originales se deben
centrar en los coeficientes; mientras más altos sean estos, independientemente del signo, más eficientes
serán en la discriminación de las accesiones. Sobre este aspecto se sabe que las cargas que se distribuyen en
los componentes indican el peso de cada variable asociada o el grado de contribución al componente, por
tanto, se recomienda tomar en cuenta el comportamiento observado en las accesiones durante el trabajo de
caracterización en relación con cada variable considerada en el estudio.

El primer componente contribuyó con más del 50 % de la varianza total explicada, mientras que las
correlaciones con las variables originales indican que el rendimiento (0.59), el número de granos llenos por
panícula (0.458) y 50 % de floración (0.474) fueron las variables que más aportaron, en forma positiva.

El segundo componente contribuyó con más del 26 % de la varianza total y es explicado por los caracteres
panículas por  (0.566) y granos vanos por panícula (0.423), positivamente, y la longitud de la panícula
(0.494) en forma negativa.

Por otra parte, las coordenadas de las variables sobre cada componente principal son iguales a la correlación
entre las variables originales y las componentes; por tanto, es posible representar la proyección de las variables
originales sobre los dos primeros ejes principales ( figura 1).

La proyección opuesta de la altura de la planta, el ciclo, las panículas por metro cuadrado y los granos
vanos por panícula sobre el segundo eje, en relación con los granos llenos, el rendimiento, la masa de 1000
granos y el largo de la panícula, significa que en la medida que mayores sean los primeros, menores serán
los segundos. También proporciona el grado de asociación entre las variables que está determinado por la
separación angular que forman sus proyecciones; además, considera las distancias de cada una de estas a partir
del origen, siendo su contribución mayor mientras más distantes se encuentren.

De acuerdo con la separación angular, la mejor asociación está constituida por el rendimiento, la altura de
la planta y el ciclo y entre los granos llenos por panícula y la masa de 1000 granos.

Sobre la distancia al origen, las variables más importantes son 50 % de Floración, granos llenos por panícula,
rendimiento y panícula por .
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Mediante el Análisis de Componentes Principales se pudo determinar también el grado de discriminación
de las variables, con el objetivo de conocer tanto las de mayor como las de menor variación dentro del
germoplasma, cuantificando la proporción de varianza explicada por cada variable original sobre las dos
componentes seleccionadas; para ello se efectuó la suma de cuadrados de la correlación que forma cada
variable original con los componentes. Esta operación es factible debido a que los componentes no están
correlacionados entre sí.

En la figura 1 se presentan, además, los caracteres y dentro de cada paréntesis el valor de la proporción
de varianza. Aquellos que explican una mayor proporción de varianza son los más discriminatorios del
germoplasma y, por tanto, su importancia es mayor.

En este caso se encuentran las variables panículas por metro cuadrado, el rendimiento y los granos llenos,
además de la variable fenológica 50 % de floración, cuyo comportamiento depende principalmente del
genotipo.

Otra vía empleada para conocer la relación de caracteres para estos genotipos fue a partir del Análisis de
Conglomerados. Diversos autores han utilizado el análisis de conglomerados en arroz con diferentes objetivos
y excelentes resultados ( Futakuchi et al., 2012; Mao-Bai et al., 2015).

El dendrograma obtenido a partir de esta técnica ( figura 2) para la formación de clases de las variedades,
muestra que las mejores asociaciones están formadas por el número de granos llenos con el rendimiento y
el 50 % de floración.

En este sentido, se conoce que el rendimiento del arroz está en función de sus componentes y en ocasiones
depende de las condiciones climáticas y composición varietal empleada, de ahí que existan diversas opiniones
en cuanto a las correlaciones que se establecen entre el rendimiento y sus componentes, recomendándose el
estudio de las causas de la variación para cada situación dada.

CONCLUSIONES

Se puede concluir que si se mejora o modifica uno de estos en los caracteres podría modificarse uno del
resto. Se debe procurar que los cultivares alcancen sus valores óptimos para cada uno de los componentes
del rendimiento a fin de lograr la máxima producción ya que la disminución en algunos de los componentes
se compensa en parte con pequeños incrementos de los valores de los restantes. La utilización de cultivares
mejorados de alto potencial de rendimiento es una vía importante para reducir el hambre y la inseguridad
alimentaria en los países en desarrollo.
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Estos resultados permiten obtener información de utilidad para los programas de mejoramiento genético
en el cultivo del arroz. Las asociaciones confirman las variables que fueron identificadas por la matriz de
correlaciones y por el grado de discriminación identificado en el Análisis de Componentes Principales y
considerando la significación de cada uno de los grupos de variables es posible. No siempre es necesario la
aplicación de varios métodos para estudiar las variables consideradas, en algunos casos, cuando se conoce bien
el germoplasma, es suficiente la aplicación de solo uno de los métodos descritos para obtener y comprobar
resultados válidos.
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