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Se describe la aplicación de métodos Bayesianos para obtener inferencias sobre 
parámetros genéticos y valores mejorantes en Euca!rptus 11itens. Los datos disponi­
bles incluían registros de altu ra y diámetro de 14.590 árboles procedentes de 162 
fam ilias de polinización abierta y as ignadas a 13 procedencias australianas. El ensayo 
se realizó en 4 regiones de Chile y los datos fueron corregidos para eliminar la hetero­
geneidad de varianzas entre bloques. En el análisis las matrices aditivas se construye­
ron asumi endo un 40'X de autopolini zac ión. Debido a la existencia ele in teracc ión 
genotipo x ambiente los datos prncedentes del sitio IV (Vista Alegre) fueron eli mina­
dos de los análisis. Las med ias posteriores de las heredabilidades para altura y diáme­
tro y las correlaciones genéticas y fenotípicas fueron 0.149, 0. 187. 0.820 y 0.832. Para 
ambos caracteres se detectaron diferenci<ls en valores rnejorantes entre procedenci<1s y 
entre fam ilias. Se anal izó tambien el efecto de la estandarización de los datos sobre el 
rank ing de los árboles. 

Palabras clave: Eucalyptus nitens. Interacción genotipo x med io. Muestreo de Gibbs. 

SUMMARY 
BAYESIAN ESTIMATJON OF GENETIC PARAM ETERS ANO PROVENANCE 
EFFECTS OF GROWTH TRAIS IN EUCALYPTUS NITENS 

The applicat ion of a Bayes ian proced ure to obta in inferences about genetic para­
rneters and breeding values for Eucalrprus 11ire11s is described. An analysis with the 
standard restricted maximum likelihood/best linear unbi<lsed prediction method was 
carried out to compare the results obtained with both methods. The data set consisted 
of 14.590 trees from 162 open pollinated families taken from J 3 different Austrnlmn 
provenances. The t1·ees are distributed over 4 sites in Chile. Data were corrected foc 
helerogeneity of phenotypic variances between blocks. In the analysis. a self poll in<l­
tion rate of 4QCA-, fo1· the open pollinated fami lies is assumed in the relationship matrix . 
Data proceed ing from site IV (Vista Alegre) was removed because the ex istence of 
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genolype .x environment interncrion . The posterior means of the herirabilities of heigh1 
and diameter and the genetic and phenotypic correlation were 0.149, 0.187. 0.820 and 
0,832. Differences in breedin g va lue among provenances and among families were 
ev idenced for bolh rrail s. Thc effect of dala standardization by the estimaled block 
pheno1ypic standard deviarion on the overall genetic ranking of trees was also analy­
zecl. 

Key words: Eucalyptus 11i1e11s. Genotype x environment interacrion . Gibbs sam pling. 

Introducción 

En los últimos ai1os se ha propuesto el 
uso de la metodolog ía REM L/BLUP en 
mejora genética fon.; stal (WHITE y HODG E. 
1989; BORRALHO, 1995) como altern ativa a 
métodos tradicionales como la se lección 
feno típica o la basada en índices de se lec­
ción. Sin embargo, este enfoque aú n pre­
se nta algunos problemas que pueden se r 
minimizados con el uso de aproximac[ones 
Bayesianas. especialmente cuando la infor­
mación disponible es escasa, o la estructura 
genea lógica no cstú bien definida. 

En ciencia forestal existen ya CJ ]gunos 
trabajos realizados con es te enfoque 
(GR EE1 y STRAWDERMAN, 1996) pero su 
uso en programas de mejora 110 es ta todavía 
mu y extendido (SORIA y col., 1998). El pre­
sente a11ículo tiene como objetivo la aplica­
ción de esta~ técnicas para el análisis gené­
tico de caracteres de crecimiento en cuatro 
ensayos de progenie y procedencias de 
E11 ca l.vptus 11ite11.1 localizauos en la regi ón 
\ll!I de Chile. usando un modelo bivariantc 
i nd i v iclual. 

Material y métodos 

Los datos del presente estudio fueron 
recogidos por el Instituto Forestal ele Chil e 
(INFOR) para eva luar el crecimi ento de 

162 familia s de polinización abierta de Eu­
ca!vptus 11ire11s, procedentes del sudeste 
australiano, en di stintas regiones de Chile. 
La colección de semillas involucradas en 
los ensayos fue adquirida al CSIRO, Aus­
tralia , en los años 1987 y 1988 (cuadro l) y 
asignadas a 13 procedencias distintas. 

Los ensayos se establecieron en cuatro 
localidades del país, tres de ellas en la re­
gión \l lll de Chile y l.a restante en la región 
X situada más al SLtr y con unas condicio­
nes climáticas muy diferentes (cuadro 2). 

Se empleó el diseño de "bloques de 
fámilias compactas" equivalente al de par­
celas dividas ( "split sp!ot" ) en su di stribu­
ción en el campo. En este esquema, la par­
cela principal estuvo compuesta por la pro­
cedenc ia, y dentro de ésta se distribuyeron 
al azar las progenies , representadas por par­
ce las de cuatro plantas en línea. Cada ensa­
yo estuvo formado por 8- 1 O bloques rodea­
dos por dos hileras perimetrales de plantas 
de aislación para minimizar el efec to de 
borde. La altura y el diámetro a la altura del 
pec ho ( 1 ,3 m) fueron medidos en todos los 
árboics supervivientes a los 5 años de cuad. 
Los datos disponibles se muestran en el 
cuadro 3. 

Interacción Genotipo x Ambiente 

La verificación de la no ex istencia de in ­
teracc ión genotipo x medio es un asunto de 
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CUADRO J 

ANTECED ENTES DE LA COLECCIÓN DE SEMI LLAS DE EUCALYPTUS NITENS 

Lugar Nº Latitud Longin1d Altitud 
de ori gen Familias (Sur) (Oeste) (:--:SNM) 

l Major Point Ebor SW 10 30° 25 ' J 52º 25' l.450 
2. Barrington Tops SW 9 3 1 o 55' 15 1º J O' 1.450 
3. Tallaganda SF NSW 5 J 5º 48' 149º 3 I' 1.280 
4. Ta l laganda SF NS W 7 35° 48. 149º 3¡ · 1.250 
5 Tal laganda S F NSW 11 35º 52. 149º JO' 1.105 
6. Tallaganda SF NSW 7 35º 52. 149° 28' 1.417 
7. Anernbo Tallaganda NSW 5 35º 54. 149º 30' 1.300 
8 Tal laganda NS W 13 36º oo· 149° 54 ' 1.050 
9. Brown Mt. Nimmitabel SW 11 36º 32' 149º 28' l.000 
10. Glenborg SF NSW 9 J6º J8' 149º 24' 1.050 
1 l. Toorongo Plate;w VIC. 39 37º 47' 146º 16 ' 900 
12. Toorongo Plateau VIC. 16 37º 54. 146º oo· 1.000 
13. Rubicon VIC 20 37º 18' 145° 49' 1.000 

CUADRO 2 
lDENTIFICACIÓN DE LOS ENSAYOS CONSIDERADOS EN LOS ANÁLISIS 

Locali zación 
Ensayo Región. Provi ncia, Comuna 

l El Durazno VIII R. \iuble. San Carlos 
2. San Lorenzo VIII R. Bio Bio, Sta. íl mbara 
] El Mo1rn V fil R, B io Bio. 'vi ulcl1én 
4 . Vista Al egre X R. Valdivia. 'vlaJil 

gran importancia en mejora forestal debido 
a Ja pec uli ar estructura u.: los ensayos 
forestal es . En nuestro estudio se emplearon 
dos método s de :tn<ili s i. pr li min ares para 
examinar la importancia de la interacc ión 
procedenc ia por sitio. 

Componentes de Varianza 

Para cada uno de los caracteres reg istra­
dos se real izó un aná lis is de varianza y se 

Latitud Longitud Fecha de N. 0 Progenies 
Sur Oeste estab lec imiento 

36" 26' 71 ° .l5' ago. 91 1 957 
37° 30' 71 o45' JUi. 90 '.1259 
37° 55' 72° 00' jlll. 90 4.485 
39° 60' 72º so· jul. 90 4.889 

calc ul ó la proporc ión de la va 1·i anza total 
represen tada por cada fuente de \ ariación. 
El modelo empleado fue: 

YUklm = P1 + F1111 + S1 + B1«1 + PS;¡ + 

+ PBi11k1 + e iJk/111 

donde YUk/111 es Ja altura o di áme tro del árbo l 
m1" de la fam ilia/'' de la i111 p rocedencia 
creciendo en el bloque f111 del sitio k1h; P

1 
es 

e l efecto de la i'" procedenci a : F¡1;1 
es el 
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efecto de la familia/'' dentro de la proce­
dencia i'h: s, es el efecto del k'11 sitio: B1(ki 

es el efecto de l bloque ¡rh dentro del s itio 
k'1'; PS;k es el efecto de la interacción de la 

Procedencia i'" y el sitio k'" PE es el ' ,,, k 1 

efecto de la interacción de la procedencia 
i1

" del bloque!'" dentro de l sitio k'h y e .. 1.1kl111 
es el error aleatorio asociado al dato Uklm'h 
La esperanza de los cuadrados medios 
(EMS) fue calculada utilizando el procedi­
miento GLM del SAS (SAS INSTITUTE lNC., 
1988). 

En los programas de mejora, uno de los 
criterios que se siguen para despreciar el 
efecto de la interacc ión, cuando ésta ha 
sido sign ificativa, es el indicado por SHEL­
BOURNE ( 1972). Este autor sugirió que 
cuando el componente de varianza debido a 
la interacción es menor a la mitad del debi­
do al genotipo (o~XE./o~ < 0,5), la interac­
ción genotipo x ambiente carece de s ignifi ­
cación práctica. 

Correlaciones genéticas 

Otro de los criterios seguidos para estu ­
diar la importanc ia de la inte racc ión es el 
valor de las corre laciones genéticas en tre 
un mismo carácter medido en varios sitios. 

Éstas fuero n estimadas con e l programa 
YCE (GROENEVELD, 1998). JOHN SON y 

8URDÓN (1990) y WOOLASTON y co l. , 
( 1990) dan como valor umbral 0,8, por 
encima del cual la interacción genotipo x 
medio puede despreciarse. 

Estandarización de los datos 

La heterogeneidad de varianza entre blo­
ques fue corregida para los dos ca racteres 
registrados, mediante una estima de la des­
viac ión estándar dentro de grupos: 

v''. = )'· + 0 8 (v .. - v.) Is 
•· 1) 1 ~ 1j _,. I 1 

donde v es la observación individual del 
• 1.f 

árbol /'' en el bloque i'11 , Y; es la media del 
carácter en el bloque i'", \es una estima de 
Ja desviación estándar dentro de bloques 
o btenida usando un procedimiento empíri­
co Bayes iano que combina la informac ión 
de los datos de cada bloque con la informa­
ción a priori del resto de los bloques (WE1-
GEL y GIANOLA, 1993) y o h es la desviación 
estándar base correspondiente a cada carác­
ter y región. Ésta se defin ió como la des­
viación estándar media del bloque, es decir, 
valores ele 2,07m (a ltura) y 2,88 cm (diá­
metro). 

CUADRO 3 
REGISTROS DISPONIBLES EN LA BASE DE DATOS 

Todos los sitios Excluido sitio 4 

Nº Árboles con dato (11) 14.590 9.70 1 
Nº Fami lias 162 162 
Nº Á rboles en pedigrí (11,) 14.752 9.863 
Nº Pwcedencias 13 [) 

Media Altura (s.d.). m 8.213 (2,643) 7 .995 (2,696) 
Media Diámetro (s.d.) , cm 8,602 (3.:158) 8,361 (3J86) 
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Las desviaciones estándar medias de los 
bloques después de la transformación de 
los datos fueron de 2,02 m y 2,83 cm para 
la altura y el diámetro, respectivamente. 
Aunque la heteroge ne idad de varianzas de 
ambos caracteres se redujo considerable­
mente después de la transformación, el test 
de Barlett siguió siendo signif icativo para 
ambos caracteres . Actualmente se están 
estudiando nuevos métodos de correcc ión 
de la heterogeneidad de varianzas. 

Modelo 

La eval uación genética de los árboles se 
realizó siguiendo el modelo mixto bivarian­
te : 

.v = X f3 + Z u + e 

donde .v es la matriz de observaciones (a l­
tura y diámetro) de orden n x 2, X y Z son 
matrices de incidencia conocidas que rela­
cionan .v con los efectos fijos f3 y aleatorios 
u, respectivamente; /3 es una matriz p x 2 
de los efectos fijos que incluyen la media y 
el efecto de bloque; u= ru¡,llz] es una ma­
triz 11

11 
x 2 de efectos genéticos ad itivos; e= 

le 1,e2] es una matri z n x 2 de efectos resi­
duales. Las distribuc iones asumidas en este 
modelo que cons ideran las procedencias 
como grupos genéticos fueron: 

uli u, A, Q, g - N(Qg, A @ I) , 

elI,, - N(O, l ® I) 

donde A es la matriz de relaciones aditivas; 
Q es una matriz 11

11 
x 13 cuyos elementos qi 

representan la proporción ele genes del 
árbo l i derivados de cada procedencia j; g 
es una matriz 13 x 2 de los efectos de las 
procedenc ias para ambos caracte res 
(QUAAS, 1988) y I ,, y Le son las matrices 

283 

de (co)varianzas de los efectos genéticos 
aditi vos y residuales. 

Un aspecto fundamental de los progra­
mas de mejora genética vegetal que impli­
can poi in ización abierta es el desconoci­
miento de los padres. En Eucalyptus existe 
una complicación ad icional deb ido a la 
ex istenc ia de autopolinizac ión parcia l. 
En las eval uaciones genéti cas clás icas 
(REML/BLUP), las matrices de relaciones 
aditivas A se construyen asumiendo una 
estructura familiar de medios hermanos. 
Posteriormente las estimas de heredabilidad 
se ajustan para considerar la tasa de autopo-
1 inización (s) (BORRALHO, 1995) 

h2 = 0,2sh;, !(a - 0,25Fh;,) 

siendo F= 0,Ss, h~ la heredabi lidad obteni­
da en e l anál isis REML y a las re lac iones 
aditivas medias entre Jos árboles 

a = s2 + 2s ( 1 - s) 0,5 + ( J - s)2 0,25 

En el presente aná lisis, las matrices adi­
tivas se construyeron teniendo en cuenta 
una tasa de autopo linizac ión del 40%, se­
gún PÉR EZ-ENCISO y FERNANDO ( 1992), de 
forma que fue considerada tanto en la esti ­
mación ele los parámetros como en la eva­
luación de los individuos. 

Para e l análisis bayesiano se s iguió la 
metodología propuesta por SORENSEN y col. 
( 1994) y extendida a modelos biva riantes 
usando una generali zac ión multivariante de 
la distri bución x2 (distribución Whishart) 
por VARONA y co l. ( 1994). Tanto para los 
efectos fijos como para los componentes de 
va ri anza se emplearon distribuciones a 
priori planas. 

En el muest reo de Gibbs se rea li zaron 
506.000 iteraciones, descartándose las 
6.000 primeras y un interva lo de muestreo 
de 1 /50 salvándose, por tanto, 10.000 
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muestras de cada parámetro de interés. Para 
el análisis post-Gibbs se estimaron los per­
files Je las di stribuciones marginales con 
estimadores tipo kernel (SILVl'.RMA N, 1986) 
Los análisis se efectuaron sobre una sub­
muestra de l .000 puntos (uno de cada 10) 
de la muestra de Gibbs. 

Los análisis se realizaron con los datos 
estandarizados y sin estandarizar para eva-
1 uar el impacto de la transformación en la 
predicción de los valores mejorantes y sus 
implicaciones en la posible selección. 
Éstos, a su vez, se compararon con los re­
sultados obtenidos con la metodología 
REML/BLUP para los que se utilizaron los 
programas de estimas de componentes de 
varianza VCE (GRO ENEVELD, 1994) y de 
evaluación genética PEST (GROENEVELD y 
col., 1990) 

Resultados y discusión 

Interacción Genotipo x Ambiente 

Las varianzas de la interacción proce­
dencia por sitio fueron muy significativas 
para ambos caracteres estandarizados, sien­
do la proporción de dicha varianza respecto 
a la varianza total del l ,5% y 1,4% para al­
tura y diámetro, respectivamente. De acuer­
do con el criterio propuesto por SHEL­
BOURNE ( 1972) la interacción no puede des­
cartarse en este estudio. Si bien para la altu­
ra el valor de CJ~xs !CJ~ fue 0,312, para el 
diámetro este valor fue 0,837, superior al 
umbral de 0,5. En los datos sin estandari­
zar, el efecto ele la interacción fue todavía 
mayor (0,474 para altura y 1,017 para diá­
metro). 

Las correlaciones genéticas entre los dis­
tintos sitios para ambos caracteres se pre­
sentan en los cuadros 4 y 5. 

Las correlaciones entre los sitios El Du­
razno, San Lorenzo y El Morro (situados en 
la VIII Región ele Chile) son mayores al va­
lor umbral definido por JOH NSON y BuRDÓN 
( l 990) y WOOLASTON y col. ( J 990), mien­
tras que entre estos sitios y Vista Alegre 
(situado en la X Región) son menores. 

Según es tos resultados procedimos a 
rea lizar el an álisis de varianza descrito 
anteriormente excluyendo el sitio Vista 
Alegre del mismo y el efecto de la interac­
ción perdió importancia ( ri¡,xs / d P = 0,093 
y 0,334 para altura y diámetro respectiva­
mente). 

A efectos prácticos habria que utilizar un 
modelo mu: Licarácter considerando los 
datos de este sitio como caracteres distintos 
a los del resto de los sitios, sin embargo 
debido a la poca información de la que dis­
ponemos se optó por descartar los datos de 
Vista Alegre en los análisis subsiguientes. 

Estandarización de los datos 

La influencia de la c-,landarización de 
los datos en Ja evaluación genética se mues­
tra en el cuadro 6. l .as estimas de los coefi­
cientes de correlación entre las medias pos­
teriores de los valores genéticos obtenidas 
con los datos sin tipificar y tipificados para 
las procedencias, fami 1 ias y árboles fueron 
muy altas ( 1,000, 0,997 y 0,997 para altura 
y 0.984, 0 ,995 y 0,996 para diámetro, res­
pectivamente). Se observaron cambios muy 
pequeños en el ranking de las procedencias, 
familias y en el conjunto de los árboles. 
IB AÑEZ y col. ( l 996) demostraron que las 
predicciones ele los valores mejorantes de 
los datos individuales en bloques con ma­
yor / menor varianzas se espera que dismi­
nuyan / incrementen cuando se realiza la 
estandarización de las varianzas fenotípi­
cas. 
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CUADRO 4 
CORRELACIONES GENÉTICAS ADITIVAS (ERRORES TÍPICOS) ENTRE ALTURA 

EN DIFERENTES SITIOS 

San Lorenzo 
El Morm 
Vi sta Alegre 

El Durazno 

0,958 (0,056) 
0.800 (0.087) 
0.672 fo.1 00) 

San Lorenzo 

0.872 (0,059) 
0.778 (Ü.068) 

CUADRO 5 

El Morro 

0,691 (0.077) 

CORRELACIONES GENÉTICAS ADITIVAS (ERROR ES TÍPICOS) ENTRE 
DIÁMETRO EN DI FERENTES SITIOS 

San Lorenzo 
El Morm 
Vi sta AJegr·e 

El Durazno 

0.795 (0,089) 
0.846 (0,066) 
0.766 (0,085) 

San Lorenzo 

0,926 (0.049) 
0,756 (0.074) 

CUADRO 6 

El Morro 

0,708 (0.062) 

PRINCIPALES ESTADÍSTICOS DEL CAMB IO E RA NKING GENÉTICO CUANDO 
LOS VALORES MEJORANTES PREDICHOS SON ESTIMA DOS CON DATOS SI N 

EST.\NDARIZAR Y ESTANDARIZADOS 
(Q 1, Q2 ,Q·1 = PER C:F.'fflLES 25, 50 Y 75, R =CORRELACIÓN DE SPEARMAN ) 

Media Moda QI Q2 Ql Min. Max. r 

Allum 

Procedencias 0.00 0.00 0.00 0,00 0,00 O.O 1.000 
Familias 0.00 1.00 -2 ,25 0.00 2,00 -10, 10 0,997 
Árboles 0.00 -9 .00 -120,00 4,00 122,00 -1162.1161 0.997 
100 mejores 34,07 N. U. -3,00 32.50 74.00 -85,204 0)40 

Oiámelra 

Procedencias 0.00 0.00 -0.50 0,00 O.SO -J.1 0.984 
Familias 0,00 1.00 -2.00 º·ºº 2.25 -16 .17 0.995 
Árboles 0.00 -24.00 -140,00 6.00 154,00 - l354. l046 0.996 
100 mejores 25 .02 N,U. - 12 .00 9,50 63 .75 -66 .17 1 0.553 

N.U.: No única. 
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El efecto más importante de la estandari­

zación de los datos se observó al analizar el 
mérito ge nético de los mejores árboles y, 
por tanto, de los candidatos a la selección 
(correlaciones de 0 ,340 y 0,553 para altu ra 
y diámetro respectivamente). La compara­
ción de las dos 1 is tas de los valores mejo­

rantes de los 100 mejores árboles predichos 
por ambos métodos, muestra que sólo el 
63% (Altura) y el 7 J % (Diámetro) de éstos 

están presentes en ambos catálogos. Para 
un programa de mejora , los cambios en el 
ranking genético son de partic ular relevan­
cia s i coinc iden con diferencias en la su­
perioridad genética de los individuos selec­
c ionados. 

Parámetros Genéticos 

En la fi g ura 1 se muestran las di stribu­
c iones marg inales pos te rio res ele Jos pará­
metros de interés (hereclabi lidades y corre-

0.090 0.120 0.150 

Mtdi1: 0.820 
Mediana: 0.822 
Moda: íl.8JI 
lnrtrva.'.ISº/• : tO. 760 - 0..8791 
REML: 0.82 1 

Mrdía: 
Mtd.iana: 

0.180 

0.149 
0.147 
0.132 

0.210 

XA 

lac iones) o btenidas con los datos estan­
darizados. También se incluye un resumen 
de los principales estadísticos de dichas 
di str ibuciones, así como las estimas pun­
tuales o btenidas con REML y ajustadas a 
una tasa de polinización del 40%. 

Una de las princ ipales limitac iones de 
las estimas REML de (co)varianzas es que 
su distribución no es conocida. Sin embar­
go con los métodos bayesia nos el conoci­
miento de las distribuciones posteriores de 
los parámetros permite la construcción de 
interva los de confianza. Los intervalos del 

95% de mayor densidad posterior son los 
intervalos de confianza más usuales y fue­
ron ca lc ulados para todos los parámetros 
analizados . Para casi todos e llos las distri­
buciones fueron asimétricas . 

Como cabría esperar a l emplear distribu­
ciones a priori planas, las estimas REML 
fu eron muy parecidas a las modas poste rio-

Mr-di1t: 0.187 
Mtdia09: 0.184 
Moda: 0.182 
lntrn-a.95%: f0.lJ6 - 0.2431 
REML 0.178 

0.116 0.147 0.178 0.208 0.239 0.270 0.301 

Mtdia: O.S32 r , 
Mtdiau: 0.832 
Moda: 

0.670 0.706 0.742 0.778 0.814 0.850 0.886 0.700 0.818 0.822 0.826 0.830 0.834 0.838 0.842 

Figura 1. Distribuciones marginales posterio1·es de las heredabilidades de la altura (11 2ALTUR) y 
di<Ímetro (11 2

0 1A,l4ETRO ) y de la correlaciones genéticas (r) y fenotípicas (r
1
,). 
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res obtenidas usando técnicas Bayesianas. 
Además fueron semejantes a las encontra­
das en la bibliografía ( IPJNZA y col., 1997). 

Efectos de las procedencias y valores 
mejorantes de las familias 

En el anál isis bayesiano las procedencias 
fueron incluidas en el pedigrí como padres 
fantasmas en vez de incluirlas como efectos 
fijos en el modelo de evaluación. Los valo­
res de la media y desviaciones estándar de 
las correspondientes distribuciones margi­
nales de los efectos de Jas procedencias 
australianas se presentan en el cuadro 7. 

Los efectos de las procedencias en am­
bos caracteres se calcu laron como la dife­
rencia en valores genéticos en relac ión a la 
procedencia Toorongo Plateau ( 11 ) de Aus­
tralia, considerada Ja población base al se r 
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la más representada por e l mayor número 
de fam ilias (39). 

No se observaron grandes diferencias 
entre las estimas puntuales de los efectos 
de las procedencias obtenidas por REML/­
BLUP y aquellas obten idas por el método 
Bayesiano. 

Las medias posteriores de los valores 
mejoran tes de las famiJ ias Austral ianas 
oscilaron entre Jos va lores extremos: -2,974 
a 1,424 m (a ltu ra) y -3,532 a 2,374 cm (diá­
metro). Las desviaciones estándar posterio­
res de estas fa mi 1 ias variaron de 0,254 a 
0,448 m (altura) y de 0,381 a 0,672 cm 
(diámetro). Estos va lores indican la dife­
rente información disponible de las fami ­
lias de cada procedencia, de manera que los 
efectos de las procedencia 3 (Tallaganda 
SF) y 7 (Anembo Tallagancla), con sólo 5 
fam ilias y 200 datos de árboles y 5 familias 
y 325 datos de árbo les respectivamente. 

CUADRO 7 
MEDIA Y DESVIACJÓN ESTÁNDAR DE LAS DISTRIBUCIONES POSTERIORES DE 

LOS EFECTOS DE LAS PROCEDENCIAS AUSTRALIANAS Y ESTIMAS BLUP 
PARA ALTURA Y DIÁMETRO 

Altura Di<írnelro 

M edia (s.d.) BLU P M edia (s.d. J BLUP 

Procedencia 
l .M ajor Point Ebor -1,712 (0, 188) - l,665 - 1,59:1 (0J02) - 1,542 

2.Barrigton Tops -0.826 (0, 199) -0.803 -0.038 (0,312) -O.O 10 
3.Tallaganda SF - 1.233 (0.26 1) -1.2 1 o -ü.976 (0.40 1) -0,957 

4.Tal laganda SF - 1.647 (0.226) - 1.586 - 1.1 94 (0J64) - 1. 11 ü 

5.Tallaganda SF - 1,422 (O, 179) - 1.376 - 1.4 12 (0,296) - LJ61 
6.Tallag;rnda SF -1.297 (0,207) -1.270 - 1,082 (0.327) - 1,049 

7.Anembo Tal laganda -1 .31 l (0.255) - 1.277 - 1.008 (0.41 O) -0.959 

8.Tal laganda - 1.262 (0.176) - 1.2 14 -0.907 (0.279) -0.9 10 

9.Brown Mt. Nimmitabel - 1,594 (0. 185) - l.546 - 1,285 (0,292) - 1,230 
10.Glenborg SF - 1,386 (0.201) - 1,3 19 -J .056 (0,3 14) -0,95 1 

l l.Toorongo Plateau ü,000 0,000 0,000 0,000 
12.Toorongo Platea u -0.300 (0.165) -0,276 -0.4 1 o (0,253) -0.385 
1 J.Rubicon 0.602 (0,1 48) 0,653 0,980 (0,225) 1,049 
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CUADRO 8 
PRINCfPALES ESTADÍSTfCOS DEL CAMB IO EN RANKING GENÉTICO CUANDO 

LOS VALORES MEJORANTES PREDICHOS SON ESTIMADOS CON BLUPO 
TÉCNICAS BAYES!ANAS 

(Q 1, Q2 ,Q1 = PERCENT ILES 25, SO Y 75, r= COR RELACIÓN DE SPEARMAN ) 

Media Moda QI 

Altura 
Pmcedencias 0,00 º·ºº 0.00 
Fami lias 0,00 0.00 -2,25 
Árboles 0.00 0,00 -84.00 
l 00 mejores 2.48 0.00 -7.00 

Diámetro 
Procedencias 0.00 º·ºº 0.00 
Fami lias 0.00 - l .00 -3,00 
Árboles 0.00 1,73 -95,00 
100 mejores 2,09 º·ºº -5,75 

son las estimadas con mayor error, mientras 
que la procedencia 13 (Rubicon) con 20 
fam il ias y 1.047 registros es la estimada 
con mayor precisión (excluida la proceden­

cia 1. 1. Toorongo PJateau con 39 fami lias y 
2.493 registros cons iderada. por este moti­
vo, como referenc ia). 

Evaluación BLUP vs. Muestreo de Gíbbs 

En la comparac ión entre los rank ing de 
las procedencias y valores mejorantes de 
las fam ili as y árboles obtenidos por BLUP 
y muestreo de G ibbs. las diferencias fueron 
insignificantes (cuadro 8). 

En consecuencia, el impacto de Ja técni­
ca de eva luac ión genética es mu) poco 
importante tanto para las familia s (para la 
mitad de las fami lias el cambio en pos ic ión 
es menor a 3) como para e l caso de l ran­
king de los 100 mejores árb\Jl<.:s (so lo 8 
para la altura y S para el diámetro serían 

Q" QJ Min., Max. r 

0.00 0,00 O.O 1,000 
0,00 1.00 -9, 17 0.995 
9.00 103.00 -9 19,2973 0,998 
l ,50 10.00 -31.55 0,878 

0.00 º·ºº -2.1 0,984 
-1.00 2,00 - 11 .16 0,996 
1 J.00 112,00 -3676.1369 0,998 
0,00 7.00 -26.80 0,934 

seleccionados por técnicas bayesianas y no 
estarían presentes si se se leccionara por e l 
mérito genético estimado vía BLUP). La 
respuesta a la selecció n, por tanto, no esta­
ría muy condicionada por el método de 
estimación s iendo, las diferenc ias de la 
media de los valores meJorantes ele los 100 
árboles se lecc ionados estimados vfa Gibbs 
y REML/BLUP trivial es. 

Los resultados obten idos confirman la 
aplicabil idad de las técnicas de modelos 

mixtos al anális is de datos foresta les y ev i­
dencian , en nuestra opinión, la riqueza de 
informació n que proporcionan las técnicas 
bayesianas y las ventajas que su futura apl i­
cación en programas de mejora de Euca lyp­

tu s podrían con ll evar. 

Bibliografía 

B ORRALHO N.M.G .. 1995. Prooc. of the CRC-IUFRO 
Co11fere11ce on Eucalypt Plantations: l rnproving 



A. FERNÁNDEZ . M .C. RODRÍGL'LL. R. !PINZA 

Fibre yie lcl ancl Qualit y. 19-24 h :b. 1995. Aus­

tralia. 

GREEN E.J. y STRA\\'DER~tAN W.E .. 1996. For. Sci . 42. 

456-464. 

GROENEVELD E.. 1990. ProgrnrnJ PEST.Prooc . 4th 

Worlcl CongrC>S of Genetic Applied to Livestock 

Production. Edinburgh. vol. XII. 488-491 

GROENEVELD E .. 1998. Programa V CE versión 4 .2 

para Su110S. 

lBAÑÉZ M .. C.\R-\D.~ÑO M.J .. FOULLEY J.L. y A LIO.,D>\ 

R .. 1996. Li vest. Procl. Sci. 45. 137- 147. 

!PINZ.-\ R .. G l ;TIÉRR EZ B. y MOLINA M .. 1997. l UfRO 

Confcrcncc M odelling Growtl! o f Fast_Grown 

Tree Specie. 3-5 Sep. 1997. Valdivia-C hile 

JOHNSON G.R .. y BL;RDON R.D .. 1990. Si l vae G~neticJ 

39. 55-62. 

PEREZ-ENCISO M .. y FERNANDO R.L .. 1992. Theor. 

Appl. Genet. 84. 173-179. 

Q1 \\' R.L .. 1988 Journ;il o f Dairy Sc ience 7 1. 

l..l.\8- 1.345. 

289 

SAS. 1990 .• SAS/ETS versión 6 . Sas lnstitute [ne. 

Cary. NC. USA. 

S11ELBOL;Rc. E C.J.A .. 1972. Prooc. l UFRO Genetic>­

SABRAO Joint Syrnposia. Japan. Tokyo. 59-65. 

StL\.ER~ I.\'< B.W .. 1986. Density estirnation for si.iti s­

tics and data analysis. Chaprna11 and Hall . 

SORENSEN D .. W,\NG C.S .. JENSEN J. y GiANOLA D .. 

1994. Gcnct. Sel. Evol. 26. 333-360. 

SoR1,, F. s»\suRco F.. TovAL G .. S1uó L.. Ro DRíGuEZ 

M.C.. y TORO T. 1998. Canadian Joumal of Forest 

Rcscarch (en prensa). 

V ARONA L.. M ORE'IO C.. GARCÍA-CORTÉS L.A. y 

AL.TARRI BA J .. 1994. Re v. Ponug. Zoo1ec I. 185-

195. 

WEIGEL K .A. y G1 ANOLA D .. 1993. J. Dairy Sci . 76. 

l.445- 1.465. 

W1-11TE T.L. y HOGGE G. 1989. Preclicti ng breeding vG­

lues wi1h applications i n forest tree i mprovemenl. 

KJuwer Acaclemic Publi shers. Dordrecht. The Ne­

therlands. 

W OOLASTON R.R .. K •\".\J\\ \ KY PJ . y 1\IKI 1.:, D. G. 

1990. Sil vae Gene1ica 39. 21-28. 


