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RESUMEN

Il analisis de la divergencia genética de la poblacién base de un programa
di mejoramiento, permite establecer progenitores o genotipos contrastantes,
los cuales pueden dar lugar a combinaciones hibridas, descendientes con
ulto viger hibrido o individuos transgresivos que pueden originar hibridos o varie-
dndes comerciales. En este articulo, se presentan los principios tedricos del
analisis de divergencia genética y se analiza su importancia en la identifica-
cion de combinaciones hibridas, en las cuales se puede explotar la heterosis.
Ademas, se discuten los fundamentos de la heterosis.

Palabras claves: Divergencia genética, vigor hibrido, distancias, similaridad,
undlisis de clasificacion, analisis discriminante.,

SUMMARY

Ihe analysis of the population’s genetic divergence bases of a program of
improvement, it allows to establish progenitors or contrasting genotypes, which
can generate in hybrid combinations, descending with high hybrid vigor or
transgressive individuals that can originate hybrid or commercial varieties.
In this paper, the theoretical principles of the analysis of genetic divergence
are presented and their importance is analyzed in the identification of hybrid
combinations, in which you can exploit the heterosis. Also, the foundations of
the heterosis are discussed.
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analysis, discriminant analysis.

' Profesores Facultad de Ciencias Agriéo}as. Universidad de Narifio, Pasto, Narifio, Colombia.
E- Mail: tclagos3@hotmail.com; heriollo@hotmail.com



Divergencia Geneuca y Heterosls 10

INTRODUCCION

La variabilidad genética es la materia prima con la cual trabaja el fitomejorador.
De acuerdo con los objetivos del programa de mejoramiento, se debe contar
con suficiente nimero de genotipos, en donde la seleccion pueda llevarse a
cabo con la mayor eficiencia.

Es necesario tener suficiente variabilidad genética para mejorar caracteristicas
como rendimiento, resistencia a plagas, la composicién nutricional de la
semilla, la calidad del forraje, la tolerancia a estrés por deficiencia de minerales
o por déficit ambiental, la adaptacién a la mecanizacion, la resistencia al
volcamiento y la respuesta al fotoperiodo, entre otras.

Pardos (1988) indica que si no existiera suficiente variabilidad genética en los
caracteres de interés econdmico, los intentos de usar la genética para mejorar
las especies vegetales serian vanos. Por ello resulta esencial cuando se
inicia un programa de mejora genética determinar la cantidad, las causasy la
naturaleza de la variacion presente en el género y, sobre todo, en la especie
objeto de estudio, a fin de poder manejarla en beneficio de los objetivos
pretendidos.

Es un hecho, que la variacion existe entre especies, razas e individuos; pero;

la determinacién de las causas de su existencia es una tarea larga y costosa.
El descubrir qué proporcion de esta variacion esta controlada genéticamente,
a fin de su maxima explotacion, constituye parte esencial de dicha tarea.

Por lo tanto, el éxito de un programa de mejoramiento depende fundamentalmente
de la escogencia de los parentales que se van a incluir en los planes de

hibridacién. Los objetivos del mejoramiento involucran el uso de progenitores:

que hacen posible obtener poblaciones que posean un alto promedio asociado
a una base genética amplia, para las caracteristicas que estan bajo seleccion
(Fehr, 1987).

Se puede afirmar que el andlisis de diversidad genética se destina a la
identificacion de progenitores adecuados para la obtencion de hibridos con
mayor efecto heterético o heterosis y que proporcionen mayor segregacion
de recombinantes, con la posibilidad de encontrar individuos transgresivos
(Cruz y Souza, 2003).
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La helerosis puede ser positiva o negativa. Ambos tipos de heterosis pueden
uor utiles dependiendo de la caracterfstica. Por ejemplo: la heterosis positiva
para rendimiento y negativa para la precocidad.

I xisten dos formas de establecer la divergencia genética, siendo la primera
do naluraleza cuantitativa y la segunda de naturaleza predictiva. Entre los
maétodos de evaluacion de diversidad o de manifestacion de heterosis de
neaturaleza cuantitativa, estan los cruzamientos dialélicos.

Il sistema de cruzamientos dialélicos se ha utilizado ampliamente ya sea
pnra evaluar la aptitud combinatoria y establecer el potencial heterético de
linnas y variedades en cruzamientos como para realizar los estudios basicos
o la estructura geneética de poblaciones (Geraldi y Miranda Filho, 1988).

I-xlsten muchas formas de realizar el andlisis de un dialelo. Se destacan las
mulodologias de Griffing (1956), Gardner y Eberhart (1966, 1967), Hayman
(1954), Hallauer y Miranda (1995), Comstock y Robinson (1948). De acuerdo
uon Ceballos (1997), el principal problema no radica en el analisis per se de los
nlos, sino en inferencias injustificadas y/o la interpretacion errénea que se le
ha dado frecuentemente a los resultados.

I nire los metodos predictivos de heterosis estan aquellos que se basan en las
dilerencias morfologicas, fisioldgicas o moleculares. En estos, se cuantifica de
aljuna manera la disimilaridad que se expresa o el grado de diversidad genética
antre los progenitores.

Otro ejemplo predictivo de heterosis, es la inferencia de diversidad genética
con base en la diversidad geografica. Sin embargo, el uso de diversidad
geografica como indicador de diversidad genética ha sido cuestionado debido
ague no se cuantifica la diversidad existente entre las poblaciones y de que, en

muchos casos, no se verifica la relacion entre diversidad genética y diversidad
geografica.

Dos padres no distantes genéticamente tienden a compartir muchos genes o
alelos. Cuando estos se cruzan, hay poca complementariedad y bajo vigor, en
razon de la poca heterocigosidad alélica en el cruzamiento.

I-n cambio, cuando dos padres son mas distantes genéticamente, ellos difieren
6N gran magnitud en el nimero de locis donde los efectos de dominancia son
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evidentes, contribuyendo a una mayor manifestacién de la heterosis (Cruz
Sousa, 2003).

Entre las herramientas utilizadas para establecer la diversidad genética de
parentales, estan las medidas de disimilaridad calculadas con base e
distancias (Euclidiana, Mahalanobis), las técnicas de agrupamiento o
clasificacién (optimizado, jerarquico), el Analisis de Componentes Principale
y el Analisis Discriminante, entre otros.

HETEROSIS

propuesto por Shull en 1908, para denotar el estimulo del tamafio y el vigo'
enun hibrido como expresién del vigor hibrido. Ambos términos, vigor hibridg

y heterosis, son sinénimos y pueden usarse indistintamente (Virmani et al.,
2003; Poehlman y Sleper, 2003).

fundando la ciencia de la genética, sino que también detallaron los resulta-
dos de sus cruzamientos.

Ellos notaron y comentaron sobre el crecimiento lujurioso observado en
los hibridos y, debido a |a naturaleza influyente eventual de su trabajo, sus

observaciones adicionales contribuyeron al desarrollo de un concepto de
heterosis (Goldman, 1999).

En 1908, Shull desarrollé una perspectiva sobre la heterosis que expuso en
una publicacion, titulada: “Composicién de un campo de maiz". Este articulo es
considerado el punto de partida Para el desarrollo de la naciente teoria
heterética que indica claramente que una variedad de maiz es una mezcla
compleja de genotipos y que cada planta, en cierto sentido, se aisla, produ-
ciendo cada una, un genotipo esencialmente diferente.

? 3
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Hhll neund la palabra heterosis y cansidferc') al vigor h-ibrldtl) corn'ol un sm?rln:s
dasoniptivo de esta, sin pensar en laimplicacion de mecanismo alguno (Crow,

[hi: Goldman, 1999 y Virmani et al, 2003).

lipus do heterosis. El comportamiento de un hibrido respecto a sus parentales,
puade sor expresado de tres formas, dependigndp del genotipo utilizado cgrrrl]o
ienmncia, Existen muchas formas de heterosis, sin em_bargp, acorde con M?D r
(10n/) y Virmani et al., (2003), la heterosis puede ser media-parental (HMP),
halurobeltiosis (H) y relativa (HR).

|u heterosis media-parental es el incremento o decr._emento en el cc:m‘llportl_a&-l
milanto de un hibrido comparado con el valor promedio de sus par_en’;a Zs. -2
lmteiobaltiosis es el incremento o decreme.nto en el comp.ortallfmir}bobd e 3
Iibrido en comparacion con el mejor progenitor de la combinacion hi _nn te;. d:
[terosls estandar es el incremento o decremgnto en gl co.mport‘argle T
un hibrido comparado con un testigo comercial o variedad estandar de

reec)ion.

Dosde el punto de vista practico, la heterosis esténdar’es. de mayor importancia,
(tnbido a que el mejoramiento apunta a desar{otlar hlbndos que sean mejoll'es
(que las variedades de alto rendimiento cultivadas comercialmente por los

ngricultores.

Estimacién de la heterosis. La medida Qe la heterosis es muy sn‘nplle-i Gee—
neralmente se expresa como el porcentaje d_e}l incremento o Qecrefmen oi -8
il comportamiento de un hibrido en comparacion con un ger?oﬂpcIJ rz g(r)zr;c a
un parametro (Fehr, 1987; Vallejo y Estrada, 2002; Virmani et al., .

A continuacién se presentan las férmulas para calcular los tres tipos de
heterosis.

F,-P

Heterosis media-parental (HMP): HMP = ‘—P-— %100

F, —MP
i I = —— x 100
Heterobeltiosis (H): MP
=" 100
Heterosis relativa (HR): T
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Donde: F,= promedio del hibrido F,
}:"= promedio de los progenitores que participan en el cruzamiento
T = comportamiento del genotipo comercial

En la Tabla 1 se observan los resultados de HMP y H para caracteres de
importancia econémica para cultivos de especies alégamas, en las cuales, el

uso del vigor hibrido es mas generalizado debido a que la polinizacién cru-
zada es el sistema natural de reproduccion.

Tabla 1. Heterosis media parental (HMP), heterobeltiosis (HB) v
heterosis estandar para algunos caracteres de importancia
econdrmica en algunos cultivos.

Especie Caracter Heteroslis (%) Fuente
Physalis ixocarpa | Rendimienta de fruto 138,7" Sahaguin et al, 1999
Solanum melongena Altiia do pEia 26‘4: Saha et al, 1991
Ramas por plania 48,5
Rendimiento de fruto 41,2a133™
Peso de fruto -11,5a+26,17™"

HMP

Solanum melongena | Precocidad +29 2 4141,8 Sousa y Maluf, 1998
Rendimiento de fruto,
‘produccion total de fruto y peso 13,92 92,5"
“de fruto
. : H y HMP positiva y .
Solanum tuberosum | Numero de tubérculos significativa Gonzalez et al, 1996
-155a 37,1;;
g Rendimiento de fruto -198a285
Capsicum annuum | oo 4o e 3992 7»! Lagos, 1998
57,6 a4,55™
Nicotiana tabacum | Dias a floracién -2,60™" Legy, 1970
Rendimiento de gran 6,102686™" | Melchinger et al, 1998
Zea mays Rendimiento de grano 6,72 16,7™ | Romero et al, 2002
Rendimiento de grano 8,0 292™"F Parentoni et al, 2001

Bases genéticas de la heterosis. Se han propuesto dos hipotesis principales

para explicar las bases genéticas de la heterosis: la sobredominancia formulad
por Shullen 1908 y la dominancia formulada por Davenport en 1908. Al mism
tiempo en que la herencia Mendeliana llegd a ser aceptada, existieron esta
dos alternativas.

Los estudios sobre las bases genéticas de la heterosis para caracteristica

cuantitativas en varios cultives, han mostrado que esta s el resultado d

dominancia completa, parcial, sobredominancia o puede ser una combinacion

de todas ellas (Virmani et al., 2003).
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I'n 1908, Shull y East propusieron que diferentes tipos de germoplasma
autimulan el desarrollo y que el estimulo aumenta con |a diversidad de éstos
i terminos Mendelianos, esto significa heterocigosidad. Esta es la hipétesié
dt la sobredominancia, la cual fue llamada por Fisher como Stper-dominancia
anlimulacién por heterocigosis, heterosis del gen simple y accion acumulativei

duo nlelos divergentes (Marquez, 1988: Crow, 1999; Goldme : >
gl al., 2004). + 1999; Goldman, 1993y Virmani

I'n realidad, la sobredominancia es un caso particular de interaccién intra
[ us; cuando el grado de dominancia es superior a la unidad. Esta hipétesis
:nn W la desventaja de que no es posible probarla a nivel de un locus simple.

llnndo en los caracteres cuantitativos donde es méas clara la manifestacion
te I heterosis, por su misma naturaleza y definicion no es posible separar
It wlectos de cada locus individual. |

n _f,-:ua:s condicion?s,_ la sobre dominancia existira cuando Aa > AA 6 aa
niendo Aa el heter?mgoto y AAy aa los homocigotos de los genes involucrados
on ul caracter (Marquez, 1988 y Virmani et al., 2004)

nllumalivam'ente, la heterosis puede ser el resultado de la no manifestacién de
nlnlos deletéreos recesivos (enmascarados) por dominancia o dominancia

pmnjnl. Cada raza aporta al hibrido una coleccion algo diferente de alelos
dominantes favorables.

t. wnaralmente, la naturaleza deletérea de los alelos recesivos fue enfatizada
primero por Davenpgr? en 1908. La hipétesis de la dominancia, fue planteada
primero en forma explicita por Bruce en 1910, aunque curiosamente el argumento

nlgebraico de Bruce pudo haber sido usado para expli i i
_ ) icarla s
(Crow, 1999). p p a sobre dominancia

| heterosis por dominancia se debe a la acumulacion de genes dominantes

onun hibrido proveniente de dos parent i
. ales divergentes, tal com
i continuacion; ? PR planies

Parentales P, X P
Genotipo  AAbbGCdd  x aaBBccDD
) (2 genes dominantes) (2 genes dominantes)
F, AaBbCcDd

(4 genes dominantes)
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MEDIDAS DE DiSIMILARIDAD

Como ya se anoto, el éxito de un programa de fitomejoramiento reside en |
existencia de variabilidad genética en la poblacién base o de trabajo. Es
divergencia puede ser evaluada en caracteristicas agronomicas, morfolégicas
anatémicas, fisiolégicas, bioquimicas, isoenzimaticas y moleculares, entre otras

Las multiples informaciones de cada genotipo son expresadas en medida
de disimilaridad, que representan la diversidad existente en el conjunto d
accesiones estudiadas (Cruz y Souza, 2003).

Las medidas de disimilaridad son de gran importancia en estudios de diversidac
genética en que se procura identificar parentales que seran utilizados en
programas de hibridacion.

Existe la expectativa que progenitores de buen comportamiento, con alto gra
do de diversidad, pueden presentar genes complementarios que proporciona-
ran una F, con mayor heterosis y generaciones con individuos transgresivos.

En otras situaciones, los estudios sobre diversidad genética se realizan con el

objeto de identificar genotipos con mayor similaridad que permitan la forma-

cion de multilineas.

En el manejo de bancos de germoplasma, los coeficientes de similaridad
evidencian la existencia de duplicados que pueden ser eliminados, reduciendo’
los costos de conservacion de las accesiones (Cruz y Souza, 2003).

De manera general, los estudios de diversidad genética han sido realizados
de la siguiente forma:

- Medidas de disimilaridad obtenidas de variables cuantitativas
- Medidas de disimilaridad obtenidas de variables binarias
- Medidas de disimilaridad obtenidas de variables multicategéricas

Variables cuantitativas. Cruz y Souza (2003), Crisciy Lépez (1983) afirman
que los valores obtenidos a partir de la aplicacion de los coeficientes de
disimilaridad o distancia varian de cero a infinito; cero es la maxima similitud;

ademas manifiestan que los coeficientes de disimilaridad comunmente utilizados,
son los siguientes:
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Mean Character Diffeerence (MCD). Propuesto como medida taxonémica

por Cainy Harrison en 1958; se expresa como la diferencia del val.or absgigtlo
4o 1a diferencia entre cada estado de los caracteres de los genotipos, dividi-
tlo por el nimero de caracteres:

i w1 coeficiente recibe el nombre de distancia de Manhattan, cuando no se
divide por el nimero de caracteres.

Distancia Taxonémica (DT). Es muy usado y fue propuesto por Sokal en

1961, y expresado en la formula:

DT = {Z(Xu' | 5 XI-,\. }1 }sz
j=1

Dubido a que el nimero de caracteres influye enla estimaciéfn dela distar_wpla
mediante la distancia taxonomica, es comun que en los calculos se utilice

una distancia promedio.

Distancia Euclidiana (d,). Considerando una observacion Y, en el i-ésimo

qenotipo (clon, linea, etc.) para laj-ésima variable, la distancia euclidiana entre
ur par de genotipos i e I', se expresa ast:

.IIZ (‘X_f'r __X { ',372

[

dy =

Donde: d = distancia entre el par de genotipps el P -
X = observacion en el i-ésimo genotipo para la j-ésima c_aracterlst!ca
)(IJ _ observacién en el P-ésimo genotipo para |a j-ésima caracteristica
i

En todas las distancias antes citadas, la escala afefjta el valor obteqido.
Adicionalmente, ellas son cuantificadas en diferentes umdades (pgso. longitud,
porcentajes, etc.), siendo, en estos casos, recomendable el calculo de |as
distancias utilizando los valores estandarizados.

: ! ;s fti ' 0 a la distancia
Distancia de Mahalanobis (D;?). Unacriticaque se le ha hech Ly 4
suclidiana es que no considera las varianzas y covarianzas residuales g

oxisten entre las caracteristicas medidas, posibles de ser cuantificadas cuando

las evaluaciones son hechas en los genotipos evaluados en el experimento.
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Frs

Con X, X,,..,X,, como variables medidas en cada genotipoy d,, d,...,d, como
e £ 0 e e

las diferencias en las medias de dos poblaciones respectivamente, las D, * de
Mahalanobis se define como: ﬂ
D, =bd +byd,+.+bd.

Aqui, el valor b, §e'ré estimado, de tal forma, que la proporcion de la varianza
entre 1&}5 poblaciones con respecto a la varianza dentro de las poblaciones se
maximice (Singh y Chaudhary, 1985). R

D2 =W (X =X N~ X1

En términas de varianzas y covarianzas el valor D2 se obtiene de |a siguiente:
forma: | '

Donde, W' es la matriz inversa de la matriz de varianzas y covarianzas.
Cuando se tienen resultados de un Anélisis de Componentes Principales |a
D,? de Mahalanobis, se obtiene asi:

i k
Z(Xm = X )2
D-{ — K-l m_
i ix
Donde: D.2 = distancia entre los genotipos i & I
P =componentes principales retenidos
) Xg = aportg de i-ésimo genotipo al K-ésimo componente principal
&, = valor propio del K-ésimo componente principal

Variables binarias. Una forma de evaluar la diversidad genética de una
coleccion de recursos filogenéticos es a través de marcadores moleculares,
en donde se evallia la presencia o ausencia del marcador (bandas), codificados
CON LUno 'y cero, en su orden.

En este caso, para calcular el indice de disimilaridad entre los genotiposie
Gy Gl,_], se construye una tabla de contingencia que cruza la i-ésima columna
con la i*-ésima fila (Crivisqui, 1999).

Elj_la Tabla3, se observan algunas formas para calcular coeficientes de similaridad
utilizados en estudios de diversidad que contemplan variables binarias.

Revista e Ciecis Asmloouss - VolMENXX - NOVERD |- I1- A0 2003 19

Tabla 3. Coeficientes de similaridad utilizados en estudios de
diversidad genética cuando se consideran variables binarias.

Coeficiente Dado por

Coincidencias simples Sy=(a+d)/(a+b+ec+d

Roger y Tanimato Si=(a+d)/(a+2bm+c)+d)
Sokal y Sneath Sy =2(a+d)/ (2(a+d)+b+c)
Russel y Rao Sy=a/(a+b+c+d)

Jaceard S,=al({a+hb+¢)

Sorenso y Nei Li Sp=2a/{24+h+c)

Anderberg Sp=alla+2(b+c))

Sy=(a+d)/(a+b+o+d)

Sokal y Michener
Sy =(a+ad)/(a+b+c+ad)

Baroni, Urbani 'y Buser

Haman Sy=[(a+d)-(o+c)/(a+b+c+ d)
Yule S = (ad - be)/ (ad + be)
Oghiai =i
cnial il \}I';ﬁ 'f;}',_cl+c_1
Sy e ad
Ochiai Il S n__'["._.{.r—+i!-1h¢z_+::‘_-iﬂlﬁd?c )

Como se trata de medidas de similaridad, es recomendable, que al hacer el
andlisis de clasificacion, se utilice las medidas de disimilaridad obtenidas por
el complemento aritmético o por el inverso del coeficiente abtenido, o sea:

- 'El complemento aritmético de un coeficiente de similaridad
esualad =1-S,.

_ Elinverso del coeficiente esta dado por d, =1/(S;+ 1).

variables multicategéricas. Las variables multicategdricas estan asociadas
con particularidades morfologicas y estructuras de |a planta que tienen que ver
con la calidad del producto comercial, como la forma, la coloracion, el sabory
la consistencia de la pulpa de ios frutos, entre otros.

Cuando los valores de caracteres multicategoricos pueden ser ordenados,
estableciéndose una escala, estas pueden ser analizadas como variables
cuantitativas discretas (Cruz y Souza, 2003).

Una manera mas simple de estimar la similaridad considerando un conjunto de
variables multicategéricas, es por medio del siguiente indice de similaridad:
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C'f

8. =——=
" C+D
Donde: C = concordancia de la categorfa y D = discordancia de la categoria.

La disimitaridad esta dada por: 4 = D
" C+D
Considerando varias categorias, se tendria:
D D D,
+

PO, SR SRR 5 by .
C +Dy €, 4D, C, =D, HC+D,
En donde: C,=numero de concordancias entre categorias para la j-ésima
variable multicategorica.
D= ntimero de discordancias entre categorias para la j-ésima
variable multicategorica.

En este Indice el valor maximo de disimilaridad es igual al nimero de carac=
teristicas evaluadas y el valor minimo es cero.

ANALISIS DE CLASIFICACION O AGRUPAMIENTO

El analisis de clasificacion o agrupamientos comprende técnicas que, siguiendo
reglas mas o menos arbitrarias, forman grupos de accesiones gue se asocian
por su grado de similitud, Esta definicion es poco precisa y esto se debe a
dos factores: primero, el escaso acuerdo entre los investigadores acerca de
como reconocer los limites entre grupos, y segundo, la enorme variedad de
técnicas propuestas (Crisci y Lopez, 1983). '

Segtin Crisci y Lopez (1983), estas técnicas se clasifican con base en los
siguientes criterios:

- Técnicas que forman grupos exclusivos versus técnicas que forman grupos:
no exclusivos |
- Téenicas que forman grupos jerarquicos versus técnicas que forman grupos:
no jerarquicos '
. Téanlcas divisivas versus téenicas aglomerativas y
. Téenicas secuenciales versus técnicas simultaneas.

Método de clasificacién de optimizacién. Este método, al igual que las
técnicas jerarquicas, es uno de los métodos mas utilizados: en este caso, los
grupos son formados de acuerdo a algtin criterio de agrupamiento, 0 sea, un

objetivo es alcanzar una particion de los individuos que optimice (maximice o
minimice) alguna medida predefinida.

Uno de los métodos més cominmente utilizados en el area de
litomejoramiento es el propuesto por Tocher (Cruz 'y Souza, 2003). Este
método requiere de una matriz de disimilaridad, sobre la cual es identificado
un parde individuos mas similares. Estos individuos formarén un grupo inicial,
A partir de este grupo, hay 1a posibilidad de incluir nuevos individuos, teniendo
an cuenta el criterio de que la distancia media intragrupo debe ser menor que
la distancia media intergrupo.

La inclusién o no de un individuo K a un grupo, considera el hecho que:

81 A gyypp/N < €, €l individuo k se incluye al grupo;
- Si 'd{gmpo}kfn > &, el individuo k no se incluye al grupo.

Siendo n el nimero de individuos que constituyen el grupo original. En este
caso, la distancia entre un individuo K y un grupo formado por los individuos

|, esta dada por:
d(}]}k= d, + djk

Métodos de clasificacién Jerérquicas. Esios métodos incluyen los métodos
jerarquicos ascendentes, en los cuales los genotipos son agrupados por un
proceso que se repite en varios niveles, hasta que gueda establecido un
dendrograma, el cual es una representacion grafica de la informacion contenida
on |a matriz de datos n x p (n = genotipos, p = variables). Dentro de estos
métodos se destacan: el vecino mas proximo y el de Ward (Crivisqui, 1999).

Vecino mas proximo. En este método, el dendrograma es establecido por
los genotipos con mayor similaridad, siendo la distancia entre un individuo k
y un grupo formado por los genotipos iy, dadapor:d, = min{d, ; d,}, 0 sea
d,, esta dada por el menor valor del conjunto de distancias de pares de
individuos (i y k) y (i y k) (Cruz y Souza, 2003).

Método de Ward. En este método se considera, para la formacion inicial del
(rupo, aquellos genotipos que proporcionan una menor inercia o varianza.
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euclidiana.

En este andlisis de agrupamiento se identifica una matriz D (cuyos elemen;
tos son los cuadrados de las distancias euclidianas — d %) o una matriz S
(cuyos elementos son las sumas de cuadrados de los desvios — SCD,), e
par de genotipos que proporcionan una menor suma de cuadrados de los
desvios. Con estos genotipos agrupados, se construye una nueva matriz de
disimilaridad de menor dimensi6n, y asi, sucesivamente.

En este procedimiento, el anlisis se realiza, proporcionando g-1 (g es el
numero de genotipos a ser agrupados) pasos de agrupamiento para que se
forme el dendrograma.

Otra forma de calcular la matriz de distancias para el método de Ward, es,

aplicando la férmula de varianza. De esta forma, se agrupan los individuos:
que conllevan a la minima pérdida de inercia o variabilidad. La distancia;

entre el individuo i e I’ (d,), se calcula de |a siguiente forma:

d. :ZXJ —-nX"
Donde;

XI?- = cuadrados de la variable j en los individuos del agrupamiento (i e i')
n =niimero de individuos involucrados en la agrupacion

X = promedio de la variable j en los individuos del agrupamiento (ie ')

ANALISIS DISCRIMINANTE

El analisis discriminante busca obtener funciones que permitan clasificar un
individuo, con base en la informacién de un grupo de caracteristicas medidas
en una poblacién entre varias conocidas, buscando minimizar las probabili-
dades de una clasificacién errénea. Asi, se deben obtener funciones que
permitan asignar un individuo a la poblacién que €l realmente pertenece.

En estos analisis, los estudios son realizados preliminarmente, a partir de la
informacion de poblaciones previamente conocidas o de una clasificacion
previa. Unavez se conoce |a eficacia de la discriminacion, las funciones pueden
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ser utilizadas para ubicar nuevos individuos, de los cuales se desconoce su
origen: (Cruz y Souza, 2003). Por ejemplo, en fitomejoramiento, el analisis
discriminante puede utilizarse para diferenciar entre genotipos tolerantes y
susceptibles a un estrés abidtico.

Otra aplicacion, es aquella donde los genctipos pueden discriminarse con
base a su origen geografico, como el caso de los frijoles mesoamericanos y
andinos.

La funcion discriminante para establecer si un individuo pertenece al grupo 1
(G) oal grupo 2 (G), debe ser una funcion de d y d (D?), donde:

& =%y X

d, =¥, %
Donde: d = diferencia en la variable X entre los grupos G,y G,

d, = diferencia en la variable Y entre los grupos G, y G,

La funcién discriminante es igual a: D? = ad + ad. En forma vectorial seria:

De aqui, se tiene que: (@ a)=(d d)S

Donde: S = matriz inversa de varianzas y covarianzas S para las
variables X .y Y..

Porotro lado: D = [a;;?, ~aj.f]]— [a-E X.i —a}.-i’;']

Entonces: [F= L, —L, donde:L=aX +aY eslafuncién discriminante
de genotipos, para determinar si pertenecen al grupo

G (L) oal G, (L,).
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