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Resumen
En el periodo 2009-2010, en Ayapel, Planeta Rica y Tierralta, departamento de Córdoba (Colombia) se evaluó el desempeño en crecimiento en altura total de 90 familias de polinización abierta de Acacia mangium. En estos municipios el clima se clasifica, de acuerdo con Holdridge, como bosque seco tro- pical (Bs-T), excepto Tierralta que es bosque húmedo tropical (Bh-T). Durante el primer año de creci- miento, las plantas en cada familia fueron evaluadas en ensayos de progenie mediante un diseño expe- rimental de bloques completos al azar, con seis bloques en cada una de las tres localidades. La parcela o unidad experimental consistió en seis plantas de polinización abierta por familia, distribuidas aleato- riamente en tres parejas espacialmente separadas dentro de cada bloque. La predicción de parámetros genéticos individuales y de familias se efectuó por medio del procedimiento BLUP y los componentes de varianza por medio del procedimiento REML utilizando el software SELEGEN. Las estimaciones de he- redabilidad variaron entre <1 y 13%, y entre 6 y 68%, para heredabilidad individual en sentido estricto (h2a) y heredabilidad media de familias (h2mp), respectivamente. El ranking genético en altura de las
15 mejores familias indica que las de mayor crecimiento fueron también las más estables y de mayor adaptabilidad a los ambientes. Los resultados sugieren un alto potencial de mejoramiento al nivel de familia en crecimiento y productividad de plantaciones de A. mangium en el departamento de Córdoba,
#olombia. $on necesarios nuevos estudios a fin de lograr una me%or selección genética. 
Palabras clave: +cacia,  ensayos  de  progenie,  fitome%oramiento,  me%oramiento  genético,  par/metros 
genéticos, plantaciones forestales, Reml/Blup, Selegen.
Abstract
In 2009-10, in Ayapel, Planeta Rica and Tierralta, Córdoba department (Colombia) the growth per- formance in overall height of 90 open-pollinated families of Acacia mangium was evaluated. In these municipalities the climate is classified, according to Holdridge, li=e tropical dry forest ?HJKO, eQcept Hierralta that it is tropical moist forest ?HVKO. Juring the first year of groWth, plants in each family were evaluated in progeny tests using a randomized experimental complete block design, with six blocks in each of the three locations. The experimental unit consisted of six open-pollinated plants per family, randomly distributed in three spatially separated pairs within each block. The prediction of genetic parameters individual and of families was conducted by the method BLUP (best linear un- biased prediction) and the variance components by REML (restricted maximum likelihood) procedure using the softWare $EXEYEZ. Heritability estimates ranged from <1 to 13%, and betWeen 6 to 68%, for strictly individual heritability (h2a) and family-mean heritability (h2mp), respectively. Genetic ranking
in height of the top 15 families indicates that those of greatest growth were also more stable and had greater adaptability to environments. Results suggest a high potential for improvement at the family level in growth and productivity of plantations of A. mangium in the department of Córdoba, Colombia. New measurements in next years are needed to achieve a better genetic selection.
Key words: Acacia, breeding, forest plantations, genetic parameters, progeny tests, Reml/Blup, Selegen, tree improvement.
Introducción
Acacia mangium Willd. es una de las especies forestales más cultivadas en el departamento de Córdoba, Colombia (Rincón, 2009), y en el país en general. En 2009, el mercado mundial de la madera y productos forestales ascen- dió a US$188,805,2 millones, de los cuales
12.8% correspondió a madera aserrada y
12.6% a pulpa de madera. En el mismo año, Colombia exportó productos forestales por valor de US$263,5 millones (Faostat, 2011). Según Ladrach (2010) A. mangium es una de las especies más utilizadas en el mundo para producción de pulpa, junto con varias especies e híbridos clonales de Eucalyptus spp. y Pinus spp. No obstante la importancia de esta especie forestal, se han identificado algunas brechas tecnológicas, entre las que se destaca la escasez de material para siembra y mejoramiento genético (MADR, 2008), nece- sario para convertir la actividad forestal en un proceso productivo rentable y seguro (Murillo y Badilla, 2004). Por tanto, en los últimos cinco años se iniciaron programas de mejoramiento genético (PMG) con A. mangium en el norte de Costa Rica y en Córdoba, Colombia, como par- te del esfuerzo de la Cooperativa Internacional de Mejoramiento Genético Forestal (Genfores) (Espitia et al., 2010; Murillo, 2011; Pavlotzky y Murillo, 2012).
En el ámbito forestal, el éxito de los PMG está asociado con la capacidad de acierto al seleccionar árboles superiores que sean utilizados como progenitores de generacio- nes posteriores (Barros et al., 2006; Cruz y Carneiro, 2003; Apiolaza et al., 2000) que progresivamente permitan incrementar los beneficios a través del uso de materiales de mayor rendimiento en las diversas condicio- nes ambientales.
El propósito de evaluar ensayos genéticos es determinar parámetros de la población de

me%oramiento, mediante la separación eficien- te de los efectos genéticos de los ambientales, asi como seleccionar de manera eficiente los mejores genotipos con base en su mérito (Es- pitia et al., 2010). Por lo general, en ambientes uniformes se logra una evaluación y selección m/s eficiente de los /rboles genéticamente superiores (Talbert et al., 1981). No obstante, para especies perennes estas estimaciones deben ser obtenidas mediante métodos más precisos, debido a que la información proviene de mediciones en el tiempo que usualmente imposibilitan el uso de datos balanceados, lo cual puede generar errores en su análisis e interpretación (Resende et al., 2007; Resende,
2000).
Barros et al. (2006) indican que entre los principales procedimientos para estimar parámetros genéticos en ensayos de progenie se destacan los análisis de varianza (Anova) y el procedimiento REML/BLUP (Máxima vero- similitud restringida/Mejor predicción lineal insesgada), no obstante, el Anova no permite separar eficientemente los efectos genéticos de los ambientales (Resende et al., 2007). Resen- de (2006) sugiere que un procedimiento ade- cuado de análisis y selección en experimentos de mejoramiento genético forestal debe: (1) propiciar selección con base en valores ge- notípicos libres de efectos ambientales, y (2) considerar de forma adecuada el desbalance de los datos. Por tanto, según este autor (Re- sende, 2002) el procedimiento más adecuado para la predicción de los valores genéticos en plantas perennes y en especies forestales, es el BLUP individual (Henderson y Quaas,
1976), mientras que para la estimación de parámetros genéticos lo recomendable es usar el procedimiento REML, desarrollado por Pat- terson y Thompson (1971). Así, las técnicas óptimas de evaluación genética envuelven, simultáneamente, la predicción de valores
genéticos y la estimación de componentes de varianza, por tanto, el procedimiento global que permite una completa evaluación del ma- terial en prueba es el procedimiento REML/ BLUP (Resende et al., 2007).
En investigaciones forestales, la selección de árboles ‘plus’ para programas de mejora- miento genético se basa principalmente en la información generada a partir de ensayos de progenie; de los cuales, los fitome%oradores generalmente usan datos de crecimiento en altura para comparar patrones de desarro- llo entre genotipos (Apiolaza et al., 2000). En Pinus taeda L., por ejemplo, la altura de árboles en edades tempranas es utilizada como criterio de selección para el carácter volumen total (McKeand, 1988; Balocchi et al., 1993), ya que es un buen predictor y es menos afectado por factores de competencia que el diámetro del tallo (Foster, 1986).
La selección de los mejores genotipos también requiere estimar su estabilidad gené- tica a través de distintas condiciones ambien- tales; de lo contrario, no es posible utilizar el mejor material genético para una región extensa y diversa como es el departamento de Córdoba o en buena parte de la región Caribe colombiana (Espitia et al., 2010). Por tanto, en esta investigación se estimaron los primeros parámetros genéticos del comportamiento de materiales seleccionados de A. mangium en varios sitios del departamento de Córdoba, con base en el uso de modelos mixtos y los procedimientos REML/BLUP a través del software SELEGEN (Resende et al., 2007).
Materiales y métodos
La investigación se desarrolló durante el periodo 2009 - 10 en los municipios del de- partamento de Córdoba (Colombia): Ayapel (Sitio 1), Planeta Rica (Sitio 2) y Tierralta (Si- tio 3O. En estos sitios el clima se clasifica, de acuerdo con Holdridge (1967), como bosque seco tropical (Bs-T), excepto Tierralta que tiene una clasificación clim/tica de bosque húmedo tropical (Bh-T). Las condiciones de clima de cada uno de los sitios se presentan en el Cuadro 1 (Palencia et al., 2006).
En cada uno de los sitios se estable- cieron ensayos de progenie de A. mangium con base en semillas de polinización abierta

(familias de medios hermanos) de 90 árboles plus (superiores fenotípicamente) (Vallejos et al., 2010) como parte del Programa de Mejoramiento Genético de A. mangium en el departamento de Córdoba, Colombia (Espitia et al., 2010). Los ensayos incluyeron material comercial disponible en la región, a manera de testigo o control y se establecieron en mayo (Tierralta) y julio (Ayapel y Planeta Rica) de
2009, con plántulas de cuatro meses de edad en vivero. Cada ensayo estuvo rodeado por dos hileras de borde, con el fin de propor- cionar protección a los árboles y anular el efecto borde en la evaluación. A los 30 días de establecidos los ensayos se realizó una resiembra para disminuir el desbalance cau- sado por una mortalidad temprana. Debido a que al finalizar el primer año, muchos de los árboles no superaban el 1.3 m de altura, solamente la altura total pudo ser utilizada como variable de respuesta de interés para una potencial selección temprana; por tanto, a esta edad se evaluó únicamente la altura total (cm) por medio de una escala métrica.
Arreglo estadístico y análisis de datos
#on  el fin de disminuir el tamaño de los bloques en los ensayos genéticos y reducir el riesgo de incrementar la variabilidad dentro de bloques, la colección de noventa familias se subdividió en dos subpoblaciones menores de cincuenta familias cada una, utilizando cinco familias comunes en ambas subpo- blaciones. Sin embargo, en cada uno de los sitios se establecieron los dos ensayos com- plementarios. Las progenies de los noventa árboles seleccionados (plus) se plantaron en un diseño de bloques completos al azar, donde la parcela o unidad experimental (tratamien- to) fue la familia que estuvo conformada por seis progenies, distribuidas aleatoriamente en tres parejas dentro de cada bloque. La densidad de siembra inicial fue de 3 x 3 m. La distribución aleatoria de cada una de las parejas perteneciente a cada familia en cada bloque, se realizó por medio de un programa en Excel, desarrollado por la Cooperativa de Mejoramiento Genético Forestal, Genfores (Murillo 2011). El análisis de datos de los ensayos de progenie se realizó utilizando el software SELEGEN REML/BLUP (Resende,
2006) y los modelos utilizados se describen a continuación.
Análisis combinado. El análisis estadístico de cada una de las combinaciones de sitios evaluados se realizó empleando el modelo estadístico siguiente:
== Xr + Za + Wp + Ti + e
donde, =  es el vector de los datos, un pa- rámetro común entre todas las familias evaluadas, r corresponde a los efectos de la repetición ?asumidos como fi%osO sumados a la media general, a corresponde a los efectos genéticos aditivos individuales (asumidos como aleatorios), p corresponde a los efec- tos de parcela (asumidos como aleatorios), i corresponde a los efectos de la interacción genotipo x ambiente (aleatorios) y e corres- ponde a los efectos del error experimental (aleatorios).
Los componentes de varianza se ob- tuvieron mediante el procedimiento REML Individual en el mismo SELEGEN, de donde se determinaron: Vâ: varianza genética aditiva, Vparc: varianza ambiental entre parcelas,  Vint: varianza de la interacción genotipo x ambiente, Vê: varianza residual (ambiental mas no-aditiva). A partir de los componentes de varianza se generaron los
parámetros genéticos h2â = h2: heredabili- dad individual en sentido estricto, es decir,
de los efectos aditivos, h2âj: heredabilidad individual en sentido estricto, ajustada para los efectos de parcela, c2parc = c2† coeficiente de determinación de los efectos de parcela, c2int = c21† coeficiente de determinación de los efectos de interacción genotipo x ambien- te, h2mp: heredabilidad media de la familia, asumiendo sobrevivencia completa, Acprog: precisión de los estimados de los paráme- tros genéticos, asumiendo sobrevivencia completa, rgloc: correlación genotípica entre

el desempeño de las familias a través de los tres sitios, h2ad: heredabilidad aditiva dentro de familia, PEV: varianza del error de predicción de los valores genotípicos de familia, asumiendo sobrevivencia completa, SEP: desviación estándar del valor genotípi- co predicho de familia y, media general del experimento.
Análisis de estabilidad, adaptabilidad y productividad fenotípica. Mediante el cálculo de la media armónica de los valores genéticos predichos se obtuvo la estabilidad (MHVG); el rendimiento relativo de los valores genéticos predichos en relación con la media de cada ambiente permitió obtener la adaptabi- lidad (PRVG) y, con base en la media armónica del rendimiento relativo de los valores genotí- picos predichos, se obtuvo la productividad fenotípica (MHPRVG). La estimación de estos parámetros a través de los tres ambientes evaluados, se realizó por medio del software SELEGEN, con base en el modelo:
          == Xr + Zg + Wp + Ti + e
donde, = es el vector de datos, r es el vector de los efectos de repetición ?asumidos como fi%osO sumados a la media general, g es el vector de los efectos genotípicos (asumidos como aleatorios), p es el vector de los efectos de parcela (aleato- rios), i es el vector de los efectos de la interacción genotipo x ambiente (aleatorios) y e es el vector de los errores o residuales (aleatorios).
En este caso se obtuvieron los mismos componentes de varianza y parámetros ge- néticos descritos en el análisis combinado de sitios mediante el procedimiento REML. Se añadieron en este análisis el CVgi% = coefi- ciente de variación genética individual, CVe%
= coeficiente de variación residual y Media general del experimento.
En los modelos descritos anteriormente, las letras mayúsculas representan las matri- ces de incidencia para los efectos referidos. A
Cuadro 1. Localización y características de clima en los sitios experimentales de progenie de Acacia mangium en el departamento de Córdoba, Colombia.
Municipio
Coordenadas
PPA

HR
Temp.
BS
	
	Latitud (N)
	Longitud (O)
	(mm)
(%)
(°C)
(Horas)

	Tierralta
	8°02’05.5’’
	76°12’01.2’’
	3487.8
	85
	26.9
	1406.8

	Planeta Rica
	8°24’47.6’’
	75°36’16.9’’
	1564.3
	80
	27.6
	1801.7

	Ayapel
	8°12’33.0’’
	75°05’07.6’’
	2674.6
	82
	27.6
	1806.6


PPA: precipitación promedia anual; HR: Humedad relativa; Temp.: Temperatura promedio anual; BS: Brillo solar.
partir de los parámetros genéticos estimados, SELEGEN generó un ‘ranking’ de las mejores familias basado en su valor genético promedio más el valor genético aditivo (u + â).
Resultados y discusión
Se puede considerar que a la edad de un año, la variabilidad fenotípica observada se encuentra muy in‡uenciada por los efectos ambientales (Cuadro 2). Se observa que las combinaciones donde interviene el sitio 2 (1-2 y 2-3) presentan valores bajos de estimados genéticos, sin embargo aumentan cuando se evalúa la combinación de sitios 1-3, los cuales presentan las mejores condiciones climáticas para el desarrollo de las plantas (Cuadro 1).
La heredabilidad individual en el sentido estricto (h2a) registró valores bajos en gene- ral, incluido el análisis combinado de los tres sitios (6%). El valor más alto se obtiene en la combinación de sitios 1-3 (13%). Lokmal
(1994) y Murillo (2001) mencionan que valores altos en las interacciones (genotipo x ambien- te, principalmente) reducen sensiblemente los estimados de h2â. Esto puede explicar el hecho de que en las combinaciones de sitios
1-2 y 2-3 se obtuvieron estimados muy ba-

jos de h2â ?<1%O, ya que los componentes de varianza de las interacciones (V int y V parc) fueron entre 3 y 15 veces más altas que la varianza de los efectos aditivos (Vâ), lo cual redujo directamente el estimado de heredabi- lidad individual. Sin embargo, se debe men- cionar que a la edad de un año, la expresión de la variación genética entre familias (Vâ) fue aún baja, lo cual pudo explicar los bajos estimados de heredabilidad general.
En investigaciones recientes con A. man- gium en Costa Rica, para caracteres como el diámetro en los años uno y cuatro se encon- traron valores de h2â que superan el 50% (Pavlotzky y Murillo, 2012) y valores entre 40%
y 50% cuando se analizaron dos localidades simultáneamente (Pavlotzky, 2012). En A. mearnsii, evaluada en un ensayo de progenie en plantas de un año de edad, de distintas subpoblaciones, se reportan h2â que varían entre 0.04 y 0.63, variación que es explicada, entre otros factores, como consecuencia de
una alta in‡uencia ambiental por la temprana edad de evaluación (Dunlop et al., 2005) e, igualmente, como in‡uencia genética de parte de las progenies, tal como se encontró en Pinus oaxacana Mirov. (Zitácuaro y Aparicio, 2004)
Cuadro 2. Parámetros genéticos estimados y análisis de la interacción genotipo x ambiente para la altura total al primer año en familias de Acacia mangium, evaluadas en ensayos de progenie del programa de mejoramiento genético de la especie en el departamento de Córdoba (Colombia).
	Parámetro
genético
Sitio 1-2
V â
20.31
Vparc
320.74
Ving
132.39
Vê
3457.94
Vf
3931.38
	Sitio 2-3
	Sitio 1-3
	Sitio 1-2-3

	
	33.43
	704.57
	254.64

	
	125.59
	320.45
	249.75

	
	169.37
	133.32
	147.19

	
	3059.52
	4113.11
	3586.59

	
	3387.90
	5271.44
	4238.17

	h2â
	0.01
	0.0099
	0.13
	0.06

	c2parc
	0.08
	0.0371
	0.06
	0.06

	c2int
	0.03
	0.0500
	0.03
	0.03

	h2mp
	0.06
	0.0820
	0.68
	0.52

	Acprog
	0.24
	0.2864
	0.83
	0.72

	h2ad
	0.00
	0.008
	0.11
	0.05

	Rgloc
	0.04
	0.047
	0.57
	0.30

	PEV
	4.78
	7.672
	55.90
	30.47

	SEP
	2.19
	2.770
	7.48
	5.52

	Altura promedio (cm)
	273.03
	269.87
	394.80
	313.71


y en Pseudotsuga menziessi Mirb. (Gutiérrez,
2007), donde se ha observado una alta va- riación entre progenies evaluadas al primer año de crecimiento. Lo anterior concuerda con lo encontrado para A. mangium en esta investigación, donde la varianza ambiental (Vê) representó desde el 78% (Sitio 1-3) hasta el 90% (Sitio 2-3) de la variación fenotípica total. Se sugiere, entonces, que posiblemente un año de establecimiento no es suficiente para lograr estimados genéticos confiables, en particular si se evalúan sitios con ambientes altamente contrastantes.
En otras especies forestales se han encon- trado respuestas similares en evaluaciones en el primer año de edad, tal es el caso de Pinus radiata (Apiolaza et al., 2000) y Schizolobium parahybum (Vell) Blake (Rosales et al., 1999)
en las que se estimaron valores de h2â de 0.09 para el carácter altura. Lokmal (1994) encon-
tró valores de h2â de 0.07 en Gmelina arborea Roxb. Por otra parte Navarro y Hernández (2004) hallaron para progenies de diferentes procedencias de Swietenia macrophylla valores de h2â de 0.55, 0.57 y 0.60 para edades de
1.70, 0.70 y 2.70 años, respectivamente, las cuales son altas respecto a las consideradas en este estudio para A. mangium.
La interacción genotipo x ambiente explica entre 3% y 5% de la proporción de la variabi- lidad fenotípica total para todas las combina- ciones de sitio, sin embargo, la baja varianza genética estimada no permite obtener buenos estimados de correlación genotípica (Rgloc) a través de los ambientes (Cuadro 2). Hay una alta variación en la respuesta genética de las progenies evaluadas a través de los ambientes estudiados. Solo la correlación que involucra los sitios 1-3 tiene un estimado moderado, con valor de 0.57. Este resultado implica que el ranking genético entre ambos sitios empieza a mostrar resultados similares. Por el contra- rio, las combinaciones con el sitio 2 generan muy bajas correlaciones genotípicas, es decir, las mejores familias en crecimiento en altu- ra son diferentes entre sitios. Entretanto, la correlación que involucra los tres sitios tuvo un coeficiente de 0.30, lo cual indica que la interacción puede ser de naturaleza compleja (Vencovsky y Barriga, 1992), no obstante, la temprana evaluación de las progenies puede

suponer que estos valores mejorarán a medida que se estabilice el crecimiento de las plantas y las diferencias entre ellas tiendan a ser menos afectadas por los ambientes.
La heredabilidad promedio de familias (h2mp) y la exactitud de los estimados de se- lección (Acprog) en los análisis combinados presentan valores buenos que permiten pre- decir la eficiencia de una selección general,
aun involucrando los tres sitios. Pavlotzky y Murillo (2012) encontraron en los años 1 y 4 diámetros de familias de A. mangium con va- lores de h2mp que superan 90%. Sin embargo, Rosales et al. (1999) hallaron valores de h2 h2mp de 0.45 para la especie Schizolobium parahybum (Vell) Blake, en la evaluación de progenies de distintas procedencias de un año de edad, estimaciones que son bajas respecto a las obtenidas para A. mangium en este trabajo.
En el Cuadro 3 se presenta el ranking de las quince mejores familias para la al- tura total, según los diferentes criterios de selección dados por los modelos 4 y 51 de SELEGEN REML/BLUP. Se observa que sie-
Cuadro 3. Ranking genético en altura total, estabilidad (MHVG), adaptabilidad (PRVG) y productibilidad (MHPRVG) de las mejores 15 familias de Acacia mangium, en tres sitios del departamento de Córdoba, Colombia.
	Orden
	Tres sitios*
	MHVG
	PRVG
	MHPRVG

	1
	52
	88
	47
	47

	2
	47
	5
	52
	52

	3
	37
	86
	23
	23

	4
	23
	89
	83
	83

	5
	17
	2
	45
	45

	6
	83
	87
	17
	17

	7
	53
	90
	37
	37

	8
	48
	47
	57
	57

	9
	57
	83
	21
	21

	10
	45
	23
	38
	38

	11
	50
	52
	8
	8

	12
	8
	45
	6
	6

	13
	21
	6
	53
	53

	14
	38
	21
	48
	48

	15
	82
	17
	50
	50


* Valores subrayados: Familias comunes en el ranking genético a través de sitios y el análisis de adaptabilidad, estabilidad y productividad fenotípica.
te de las quince mejores familias para MHVG, PRVG y MHPRVG, están también presentes en el ranking genético en altura del análisis combinado de sitios. Estos resultados revelan que ya al primer año de edad, las familias de mayor crecimiento en altura son también las de mayor estabilidad y adaptabilidad a diferentes ambientes, lo cual sugiere su po- sible utilización a escala comercial en toda la región de Córdoba, con poco riesgo de que disminuyan su productividad a pesar de la variabilidad ambiental existente.
Conclusiones
U   En el primer año de crecimiento de A. man- gium aün manifiesta una alta in‡uencia ambiental sobre la variabilidad fenotípica observada para la altura total de árboles. Los estimados de parámetros genéticos para la altura total aumentan cuando se evalúa la combinación de los sitios 1 y 3.
U   Los efectos de interacción genotipo x am- biente son significativamente superiores a los efectos genéticos aditivos al nivel de individuo, lo cual reduce los valores de heredabilidad obtenidos en esta investi- gación. Sin embargo, el control genético respecto a la heredabilidad al nivel familiar
(h2mp) es alto, lo que indica la existencia de un buen potencial de selección a este
nivel con base en su crecimiento inicial en altura.
U   Los estimados de los parámetros genéti- cos obtenidos a nivel de individuo al pri- mer año de edad, no son suficientes para realizar apropiadamente la selección de materiales ni para estimar ganancias gené- ticas esperadas. Por tanto, es conveniente continuar con evaluaciones sucesivas de crecimiento en estos ensayos para obtener mejores estimaciones de los parámetros genéticos y poder determinar la mejor edad de selección.
U   Un grupo de familias, dentro de las mejo- res quince del ranking genético en altura, registró también una alta estabilidad, adaptabilidad y productividad al primer año de crecimiento, lo que sugiere su posible utilización a escala comercial en la región de Córdoba, con poco riesgo de pérdida de productividad.
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