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RESUMEN

La investigacion se realizo durante 2007 y 2008 en dos localidades del Valle del Cauca, Colombia. Se evaluaron dos progenitores contrastantes
(panicula larga: FL1028 y corta: Norin 22) y las generaciones Fy, F3, RCy; y RC3;. Se utilizé el diseiio de bloques completos al azar con cuatro
repeticiones. El anilisis de varianza mostré diferencias significativas (p<0.01) entre generaciones para las variables: longitud de panicula, nimero
de ramificaciones primarias por panicula, nimero de ramificaciones secundarias por panicula, nimero de macollas por planta, nimero de paniculas
por planta, porcentaje de esterilidad. En la localidad CIAT la varianza genética total se debié en 95% a la varianza aditiva; en Jamundi en 68 %.
Se encontraron correlaciones positivas y significativas en ambas localidades entre longitud de panicula y los caracteres nimero de ramificaciones
primarias y secundarias, porcentaje de esterilidad y peso de mil granos; negativas y significativas para nimero de macollas por planta y nimero
de paniculas por planta con respecto a la longitud de panicula. La longitud de panicula con relacién a porcentaje de esterilidad en Jamundi mostro
correlacion no significativa.

Palabras clave: Oryza sativa L.; componentes genéticos; correlaciones genéticas; varianza genética.

ABSTRACT

The investigation was carried out during 2007 and 2008 in two location of the Department del Valle del Cauca. Two contrasting progenitors were
evaluated (long panicle: FL1028 and short: Norin 22) and the generations Fy, F», RC{; and RC;;. The used design was randomized complete blocks
with four replications. The variance analysis for the variable: panicle length, number of primary ramifications per panicle, number of secondary
ramifications per panicle, number of branches per plant, number of panicle per plant, percentage of sterility showed significant differences (p<0.01)
between generations. In CIAT the total genetic variance was 95% to the additive variance; in Jamundi in 68 %. They were positive and significant
correlations in both locations among panicle length and the variables number of primary and secondary ramifications, percentage of sterility and
weight of a thousand grains; negative and significant for number of branches per plant and panicle number per plant with regard to the panicle
length. The panicle length with relationship to percentage of sterility in Jamundi showed non significant correlation.

Key words: Oryza sativa L.; genetic correlations; genetics components; coefficients of genetic variation.

INTRODUCCION
Las paniculas de la planta de arroz Oryza sativa

posibilitardn prever el resultado de la seleccion y elegir
los métodos mds adecuados de mejoramiento, ademds

L., que se clasifican en abiertas, compactas o interme-
dias segtn el 4ngulo que las ramificaciones primarias
formen con el eje, constituyen un componente del ren-
dimiento integrado por los caracteres longitud, nimero
de ramificaciones primarias y secundarias.

La estimacién de los pardmetros genéticos (me-
dias, varianza y covarianza) y la magnitud de la di-
reccion de las correlaciones genéticas entre caracteres

de formular estrategias de seleccién simultdnea (Ra-
malho et al., 1993; Vencovsky, 1987). La longitud de
la panicula y nimero de espiguillas por panicula son
caracteres controlados por poli-genes que se encuentran
dispersos en los progenitores. La variacién genética
en la longitud de panicula se debe principalmente a
efectos aditivos y dominantes, donde el componente
dominante desempeiia papel determinante (De-Lin y
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Yan, 2004). Los caracteres altura de la planta, longitud
de panicula, nimero de espiguillas por panicula y peso
de 1.000 granos se correlacionan positivamente con la
produccién de granos (Lopes, 1984).

El objetivo de la investigacion fue estimar en dos
localidades los pardmetros genéticos de la longitud de
la panicula en una poblacién de arroz resultante del
cruzamiento entre una linea de panicula larga (FL1028)
y otra de panicula corta (Norin 22). También busc6
aportar informacion respecto al cardcter densidad de
panicula (longitud de panicula, nimero de ramifica-
ciones primarias y secundarias por panicula), nimero
de macollas por planta, nimero de panicula por planta,
peso de 1.000 granos y porcentaje de esterilidad.

MATERIALES Y METODOS

El experimento se desarrolld durante 2007 y
2008 en dos localidades del departamento del Valle del
Cauca, Colombia: Estacién Experimental del CIAT en
Palmira (3°30” Norte y 76°30° Oeste; 965 msnm; pre-
cipitacién media anual de 1.000 mm; 24°C, pH de 6,5 a
7,7, adecuados contenidos de nutrientes) y Jamundi{ (3°
14’ Norte y 76°31” Oeste, 1.004 msnm, pH 4.5-7.5).

A partir de los progenitores (P) se obtuvieron las
generaciones Fj, F», y los retrocruzamientos (RCjj,
RC5) (Tabla 1). Se sigui6 la metodologia de cruzamien-
tos (Taillebois y Castro, 1986) y el método simplificado
modificado (Sarkarung, 1996).

Los progenitores y las generaciones Fy, F) RC;; y
RC,; se evaluaron en un disefio de bloques completos
al azar (BCA) con cuatro repeticiones. Los progenitores
(P1, Pp) y la generacion F; se sembraron en parcelas
compuestas por 4 surcos de 5.4 m separados 0.30 m. Las

repeticion en los dos surcos centrales de cada progenitor
y la Fy; en la Fy y los retrocruzamientos se evaluaron
100y 50 plantas en 8 y 6 surcos centrales por repeticion.
En Jamundi se evaluaron 15 plantas por repeticion en
los surcos centrales de cada progenitor y F;, mientras
que la F, y los retrocruzamientos se evaluaron 80 y 40
plantas por repeticion.

Para la toma de datos se descart6 un surco de borde
en cada lado de la parcela y una planta de borde en los
extremos de cada surco. En el momento del trasplante
se aplicaron 60 kg ha™ de fésforo, 60 kg ha™ de potasio
y 10 kg ha” de zinc y cuatro dias mds tarde se aplicaron
110 kg ha' de nitrégeno.

Se realizd el andlisis de varianza para las caracte-
risticas en estudio (longitud de la panicula nimero de
ramificaciones primarias y secundarias por panicula,
nimero de macollas por planta, nimero de paniculas
por planta, peso de mil granos y porcentaje de esterili-
dad) usando el procedimiento SAS GLM (Tabla 2). Por
el método de varianzas se determinaron las varianzas
genética, aditiva, de dominancia y ambiental, asi como
heredabilidad en sentido estrecho, nimero de genes que
controlan el cardcter y grado medio de dominancia.
También se determinaron las correlaciones entre longi-
tud de panicula y las demads variables estudiadas.

Tabla 2. Esquema de analisis de varianza.

FV G.L.
Localidad I-1=1

Rep (Loc) (r-1)*1=6
Generacion g-1=5
Generacién*Loc (g-D(I-1)=5

EE=Rep*Generacién (Loc)

Error de muestreo

(-1)*(g-1)*L.=30

generaciones F» y retrocruzamientos se sembraron en 10 por diferencia 1872
y 8 surcos respectivamente. Se evaluaron 25 plantas por Total (n-1) 1919
Tabla 1. Material genético de arroz utilizado en el experimento.
Genotipos/Generaciones Origen Longitud panicula

Progenitores (P)
FL001028-8P-3-2P-1P-M-2X-3P-1P BCF2060
(FL 1028)*
Norin 22 (N22) (Kinki 15 x Norin 6) BCF377
Poblacion Fy
CT 19552 (N22)/(FL1028)

Poblacion F,
CT 19552-F,
Retrocruzamientos (RCs)

(N22/FL1028)

CT10184-2-1-M-1-M/CR5272//FB0007-3-1-6-1-M

CT 21394 (N22)/(FL1028)// (FL1028) (RC17)
CT 21395 (N22)//(N22)/(FL1028) (RC21)

larga
corta

* FL 1028 proviene del cruzamiento triple realizado por FLAR (Colombia) entre las lineas CT10184-2-1-M-1-M (CIAT), CR5272 ( Costa Rica) y

FB0007 -3-1-6-1-M ( Fedearroz Colombia).
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RESULTADOS Y DISCUSION

Analisis de varianza combinado

El analisis de varianza combinada (Tabla 3) indicé
diferencias altamente significativas (p<0.01) para los
caracteres longitud de panicula, nimero de macollas
por planta, nimero de ramificaciones primarias por
panicula, niimero de ramificaciones secundarias por
panicula y porcentaje de esterilidad para las fuentes de
variacion localidad, generacidn e interaccién genera-

cién por localidad y diferencias significativas (p<0.05)
para la variable peso de 1.000 granos en la interaccion
generacion por localidad.

Analisis de varianza por localidad

Se presentaron diferencias altamente significativas
(p<0.01) entre las generaciones para las variables en
estudio en cada localidad, con excepcion de la variable
P1.000 que present6 diferencias significativas (p<0.05)
en Jamundi (Tabla 4). Los coeficientes de variacion

Tabla 3. Cuadrados medios del analisis de varianza combinado para caracteres de arroz en dos localidades del Valle del Cauca,

Colombia.
Localidad Error Error de

Localidad Repeticién Generaciéon X . 1 muestreo
Caracteres Generacion experimenta Planta

CM P CM CM P CM P CM CM CV(%)
Longitud de panicula 498.39 wE 9.57 2.622.37 wE 159.72 HE 11.58 5.08 9.76
No. de macollas por planta 1.227.25 wE 41.56 2.898.92 0 1.224.69 wok 176.73 51.99 27.66
No. de paniculas por planta 13.606.05  ** 172.17 2173544  ** 213516 ok 247.92 84.63 31.44
No. de ramificaciones 1.048.46  ** 4.84 282949 7609 13.30 4.16 18.57
primarias por panicula
No. de ramificaciones 3196046 = 24838 1552081 = 3388658 = 23021 4201 2515
secundarias por panicula
Peso de 1.000 granos 853.69 ok 19.67 56.65 ok 43.62 * 13.18 11.82 13.32
Porcentaje de esterilidad 3.07  #x 0.17 11.36 1.45 ok 0.06 0.04 22.95

* *% = Niveles de significancia a 5% y 1% de probabilidad

Tabla 4. Cuadrados medios del analisis de varianza para caracteres de arroz en cada localidad en el Valle del Cauca, Colombia.

Repeticion Generacion El:l‘OI‘ Error de
Variables experimental muestreo-Planta) CV (%)
CM CM P CM CM

CIAT

Longitud de panicula 11.44 1.658.89 ok 11.26 4.89 9.24
No. de macollas por planta 13.38 1.513.32 wE 47.51 34.70 23.51
No. de paniculas por planta 361.78 21.431.37 * 53.81 65.65 25.69
No. de ramificaciones primarias por panicula 6.63 1.883.51 w3 19.96 5.09 18.94
No. de ramificaciones secundarias por panicula 463.30 18.539.28 o 412.84 53.55 23.45
Peso de 1.000 granos 30.20 34.86 ok 6.41 11.31 12.69
Porcentaje de esterilidad 0.20 8.03 o 0.06 0.04 22.15
Jamundi

Longitud de panicula 7.70 1.240.42 ok 11.90 5.34 10.52
No. de macollas por planta 69.74 2.614.37 * 305.95 75.37 31.65
No. de paniculas por planta 128.66 5.133.17 w 442.02 110.28 40.07
No. de ramificaciones primarias por panicula 3.04 1.164.21 o 6.63 2.90 17.51
No. de ramificaciones secundarias por panicula 33.46 3.513.06 wE 47.58 26.41 27.81
Peso de 1.000 granos 10.66 61.13 * 19.95 12.51 14.23
Porcentaje de esterilidad 0.14 5.28 o 0.05 0.04 24.07

* #% = Niveles de significancia a 5% y 1% de probabilidad
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fluctuaron entre 9.24% (longitud de panicula) y 25.69%
(nimero de paniculas por planta) en CIAT. En Jamundi
oscilaron entre 10.52% y 40.07% respectivamente. Los
coeficientes de variaciéon con valores altos también
pueden deberse a errores experimentales.

Seguin Servellon (1995) los caracteres cuantitativos
influenciados por el ambiente presentan CV’s m4s altos;
asi, los CV’s inferiores a 20% indican buena precision
para los ensayos de arroz irrigado. Resultados similares
se encontraron en el estudio para longitud de panicula,
el nimero de ramificaciones primarias por panicula y
peso de 1.000 granos en las dos localidades.

Caracterizacion de las generaciones

Los mayores valores se encontraron en CIAT salvo
en el progenitor uno (Tabla 5). Entre las generaciones se
observo lo previsto con relacion a los progenitores. La
generacion Fy presentd promedio superior a la media
entre los dos progenitores. El retrocruzamiento hacia
el progenitor de panicula corta tendié a acercarse a la
media entre los dos progenitores, el retrocruzamiento
hacia el de panicula larga mostr¢ distanciamiento de la
media entre los dos progenitores, y tendencia superior a
F}, acercandose al progenitor de panicula larga.

La menor desviacién estdndar en CIAT se encontrd
en P, y lamayor en F». En Jamundi se registr6 la menor
en F; y lamayor en RCj;. Entre localidades en las gene-
raciones homogéneas CIAT tuvo mayores desviaciones;
sin embargo, en las segregantes las mayores dispersiones
se encontraron en Jamundi. Para las generaciones homo-
géneas las mayores varianzas fenotipicas se registraron
en CIAT; en las segregantes ocurrieron en Jamundi.
En cada localidad se observaron mayores varianzas
en las generaciones heterogéneas. La variacion en los
progenitores y F; fue exclusivamente ambiental. En la
generacion F, y los retrocruzamientos existié también

variacién genética (Ramalho er al., 1993). En ambas
localidades las generaciones homogéneas mostraron
variacién fenotipica mas pequeiia, los retrocruzamien-
tos uno y dos varianza intermedia mientras que la F,
presentd la més alta.

Analisis de componentes de varianza

En CIAT la varianza genética total para la longi-
tud de panicula se debi6 en 95% a la varianza genética
aditiva (Tabla 6). La heredabilidad en sentido estrecho
fue de 62%, lo que indica que el ambiente y los factores
genéticos no aditivos contribuyeron en 38% a la ma-
nifestacion del caracter. Morais (1992) encontro altos
coeficientes de heredabilidad estudiando una poblacién
CNA-IRAT 4/0/3 originaria de cruzamientos de diez
variedades, tanto en medias de familias como en plan-
tas dentro de familias. Para esta variable tres genes
controlan el caricter y el grado medio de dominancia
se estimo en 0.22, que indica dominancia parcial de la
accion génica. El 100% de la varianza genética total se
atribuy0 a la varianza aditiva en los caracteres nimero
de ramificaciones secundarias por panicula, nimero
de macollas por planta y porcentaje de esterilidad. La
heredabilidad en sentido estrecho se estimé en 66% en
numero de ramificaciones secundarias, 61% en nimero
de macollas y 85% para porcentaje de esterilidad. En las
tres variables el grado medio indicé accién génica de
tipo aditiva. En el niimero de ramificaciones primarias la
varianza genética total se debi6 en 100%. Cuatro genes
controlaron el carécter y el grado medio de dominancia
indic6 sobredominancia en la accién génica. La varianza
genética total del niimero de paniculas por planta se de-
bié en 100% a la varianza de dominancia. Morais (1992)
sefiala que el nimero de paniculas es mds sensible a la
variacién ambiental, mostrando bajos coeficientes de
heredabilidad en plantas dentro de familias.

Tabla 5. Promedio, varianza fenotipica y desviacion estandar para el caracter longitud de panicula en cada localidad del

Valle del Cauca, Colombia.

CIAT Jamundi
Generacién Varianza Desviacion Varianza Desviacion
n — P . n — P -
fenotipica estandar fenotipica estandar
X X
P1-FL1028-PL 100 26.86 372 2.21 60 2717 2.79 1.63
P2-Norin22-PC 100 16.12 1.62 1.27 60 15.68 1.58 1.26
F1-P2xP1 100 25.08 2.13 1.46 60 24.92 1.47 1.21
F2-P2xP1 400 2472 6.83 2.61 320 21.44 6.89 2.63
RCI11-FIxP1 200 25.69 4.34 2.08 160 24.39 4.82 2.20
RC21-P2xF1 200 22.52 5.11 2.26 160 19.94 7.33 2.71
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Tabla 6. Estimativas de varianza genética de F; (6? Gp,), varianza ambiental (6> E), varianza de dominancia (6> D), varianza
aditiva (g? A), heredabilidad en sentido estrecho (h,), grado medio de dominancia (gmd) y nimero de genes que controlan el
cardcter (ngepes) referentes a las variables evaluadas en dos localidades del Valle del Cauca, Colombia.

Variables mponen Parametros genéticos
genético ambiental
o’ GF2 O*A oD O’E he gm.d. Ngenes

CIAT

Longitud de panicula 443 4.21 0.22 240 0.62 0.32 3.0
No. de ramificaciones primarias por panicula 4.94 0.00 4.94 2.55 0.00 >1 4.0
No. de ramificaciones secundarias por panicula 71.63 71.63 0.00 36.49 0.66 0.00 2.0
No. de macollas por planta 41.06 41.06 0.00 26.15 0.61 0.00 1.0
No. de paniculas por planta 89.16 0.00 89.16 39.10 0.00 >1 4.0
Porcentaje de esterilidad 454.19 454.19 0.00 7771 0.85 0.00 1.0
Jamundi

Longitud de panicula 5.06 1.63 343 1.82 0.24 2.05 3.0
No. de ramificaciones primarias por panicula 2.37 0.49 1.88 1.21 0.14 277 6.0
No. de ramificaciones secundarias por panicula 17.21 9.85 7.36 15.26 0.30 1.22 2.0
No. de macollas por planta 73.50 0.00 73.50 42.25 0.00 > 1 1.00
No. de paniculas por planta 142.38 0.00 142.38 47.89 0.00 >1 1.00
Porcentaje de esterilidad 455.68 455.68 0.00 104.68 0.81 0.00 4.00

En Jamund{ la varianza genética total del cardc-
ter longitud de la panicula se debid en gran parte a la
varianza de dominancia (67.79%) pero también existid
contribucion de la varianza aditiva (32.21%). La va-
riacion genética de la longitud de panicula se debi6 a
efectos de tipo aditivo y dominante. La heredabilidad en
sentido estrecho se estimé en 24%, lo cual indica que el
ambiente y los efectos genéticos no aditivos son determi-
nantes en la manifestacion del caracter, los cuales estan
representados con un 76%. El resultado coincidi6 con lo
reportado por Morais et al. (1996), que en experimentos
con familias MIS:; y Sp:p encontraron heredabilidades
de 40.96% y 29.28% respectivamente. El resultado de
este estudio indicé que para este pardmetro la seleccion
no constituye el método de mejoramiento adecuado en
esta localidad. El nimero de genes que controla el ca-
récter longitud de panicula se estim6 en tres. El grado
medio de dominancia estimado fue de 2.05 que indica
la presencia de sobredominancia en este caracter. Para
el cardcter nimero de ramificaciones primarias por
panicula la varianza genética total se debi6 a 79.32%
de la varianza de dominancia. La heredabilidad en
sentido estrecho fue 14%, que indica que 79.32% se
debe al ambiente. En el cardcter niimero de ramifica-
ciones primarias por panicula seis genes controlaron el
cardcter, lo cual indica que es altamente influido por el
ambiente, el grado medio de dominancia se estimé en
2.77, que indica sobredominancia.

En el caricter nimero de ramificaciones secun-
darias por panicula se verificé mayor magnitud de la
varianza genética aditiva; la varianza genética total se
explicé por varianza genética aditiva (57.23%) y varian-
za de dominancia (42.77%). La heredabilidad en sentido

estrecho fue de 30%, lo cual indica que el ambiente y
los efectos genéticos no aditivos contribuyeron en gran
medida en la manifestacion del cardcter. El nimero
de genes que controla el caricter se estimé en dos y el
grado de dominancia en 1.22, lo cual indica la presencia
de sobredominacia.

Correlaciones genéticas entre caracteres

Existi6 correlacion negativa altamente significati-
va (p<0.01) entre la longitud de panicula con respecto a
los caracteres nimero de macollas por planta y nimero
de paniculas por planta en las dos localidades (Tabla
7). El resultado corroboré el de Laza et al. (2004)
quienes encontraron menor nimero de macollas en
plantas con paniculas mas largas. Sabu et al. (2006)
registraron correlaciones negativas no significativas
entre longitud de panicula con nimero de macollas
por planta y nimero de paniculas por planta. Morais
et al. (1996) encontraron correlaciones negativas
significativas entre longitud de panicula y nimero de
paniculas por planta.

Se encontraron correlaciones positivas y altamente
significativas entre la longitud de panicula con el nimero
de ramificaciones primarias por panicula, nimero de
ramificaciones secundarias por panicula y peso de 1.000
granos en las dos localidades. La longitud de panicula
se correlaciond positivamente y en forma altamente
significativa con el porcentaje de esterilidad en CIAT
y en forma no significativa en Jamundi. La presencia
de esterilidad ocurre cuando se hibrida O. sativa tipo
Jjaponica con O. sativa tipo indica. Morais et al. (1996)
encontraron correlacion significativa positiva entre lon-
gitud de panicula y peso de 1.000 granos. Sabu et al.
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Tabla 7. Correlaciones genéticas entre longitud de panicula del arroz y seis caracteres agronémicos en dos localidades del Valle

del Cauca, Colombia.

NMac NPan NramPrim NRamSec %EST P1000
CIAT
Longitud de panicula -0.8274 ##%  -(0.7929 ik 0.9051 *#* 0.9340 sk 0.3918 **  (.8357 ***
No. de macollas por planta 1 0.8519 ek -0.9519 ##x -(.8532 okk 0.1234ns  -0.3925 **

No. de paniculas por planta
No. de ramificaciones primarias por panicula

No. de ramificaciones secundarias por panicula

1 -0.9456 *#%  -0.8844 *** 0.2213ns  -0.518 ***
1 09127 #*%  -0.0207 ns ~ 0.5295 ***
1 0.1884 ns  0.6742 *#*

Peso de 1.000 granos 1 0.5978***
Porcentaje de esterilidad 1
Jamundi

Longitud de panicula -0.4311 ok -0.647 0.9377 *** 0.9736 *** 0.1036ns  0.6882 ***
No. de macollas por planta 1 0.977 ##* -0.5201 ##%  -0.4292 ##*  (.5386 *F*F  (.5119 #**

No. de paniculas por planta

No. de ramificaciones primarias por panicula
No. de ramificaciones secundarias por panicula
Peso de 1.000 granos

Porcentaje de esterilidad

1 -0.7635 **#*  -0.5903 ***  (0.4916 *** 0.0812 ns
1 0.8489 **#*  -0.2114ns  0.7207 ***

1 0.2112ns  0.5058 ***

1 0.3303**

1

* %% k% yng = Niveles de significancia a 10%, 5% y 1% de probabilidad, y no significativo respectivamente

(2006) encontraron correlacién negativa no significativa
entre longitud de panicula y peso de 1.000 granos.

Como las plantas con panicula larga producen
menos macollas estdn mejor estructuradas para la
interceptacion solar (Peng et al., 1994; Khush y Peng,
1997; Laza et al., 2004) y alta actividad fotosintética
(Yoshida, 1981).

Correlaciones ambientales entre caracteres

EXxisti6 correlacion positiva altamente significativa
entre la longitud de panicula y el nimero de macollas,
en CIAT; en Jamundi fue negativa no significativa (Tabla
8). En CIAT no fue significativa la correlacién entre
longitud de panicula con nimero de paniculas, niimero

Tabla 8. Correlaciones ambientales entre longitud de panicula y seis caracteres agronémicos del arroz en dos localidades del Valle

del Cauca, Colombia.

NMac NPan NRamPrim NRamSec %EST P1000

CIAT

Longitud de panicula 0.5228 *** 0.1551 ns 0.1328 ns 0.4385 *** -0.1501 ns -0.0046 ns
No. de macollas por planta 1 0.2739 * -0.2307 ns 0.2068 ns -0.2384 ns -0.0198 ns
No. de paniculas por planta 1 0.3047 * -0.0533 ns 0.0519 ns -0.0557 ns
No. de ramificaciones primarias por panicula 1 0.5227 *** -0.1662 ns -0.042 ns
No. de ramificaciones secundarias por panicula 1 -0.3568 ** -0.3353 **
Peso de 1.000 granos 1 -0.4269 *#*
Porcentaje de esterilidad 1
Jamundi

Longitud de panicula -0.0446 ns -0.0693 ns 0.4727 *** 0.5826 *##* 0.0086 ns 0.2007 ns
No. de macollas por planta 1 0.6689 *##* -0.2634 * -0.0566 ns 0.4626 *#* 0.6383 ***
No. de paniculas por planta 1 -0.4018 ** -0.0879 ns 0.5575 ##* 0.6564 ##%*
No. de ramificaciones primarias por panicula 1 0.3952 ** -0.1388 ns -0.2056 ns
No. de ramificaciones secundarias por panicula 1 0.0307 ns -0.0301 ns

Peso de 1.000 granos

Porcentaje de esterilidad

1 0.4387 ***
1

# % ekk yng = Niveles de significancia al 10%, 5% y 1% de probabilidad, y no significativo respectivamente
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de ramificaciones primarias, porcentaje de esterilidad y
peso de 1.000 granos. La correlacion entre longitud de
panicula y niimero de ramificaciones secundarias fue
positiva y altamente significativa.

En Jamundi se observé correlacion positiva no
significativa entre longitud de panicula con porcentaje
de esterilidad y peso de 1.000 granos, mientras que no
fue significativa y negativa con nimero de macollas
y nimero de paniculas. La correlacion fue altamente
significativa y positiva entre longitud de panicula y
nimero de ramificaciones primarias y secundarias por
panicula.

CONCLUSIONES

1. Los efectos aditivos fueron mds importantes en el
control genético del cardcter longitud de panicula.

2. El caricter longitud de panicula fue altamente in-
fluido por el ambiente en la poblacién de estudio y
controlado por tres bloques genéticos.

3. La longitud de panicula tuvo correlacién genética
positiva con nimero de ramificaciones primarias por
panicula, nimero de ramificaciones secundarias por
panicula, porcentaje de esterilidad, peso de 1.000
granos y negativas con nimero de macollas por
planta, nimero de paniculas por planta.

4. En CIAT el componente aditivo jugd papel im-
portante en la variacion genética total del cardcter
longitud de panicula. En Jamundi se debid en gran
medida a la varianza de dominancia.
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