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RESUMEN 
 

Las pasturas cultivadas constituyen uno de los componentes principales en la 

alimentación de la ganadería argentina, la que en los últimos años fue reordenada en 

ambientes de menor potencial productivo por efecto de la expansión agrícola. 

Particularmente, la superficie sembrada con pasturas en la Región Pampeana fue 

desplazada hacia ambientes afectados por anegamiento temporario, salinidad, alcalinidad 

y sequías transitorias. La salinidad y la sequía constituyen la principal causa de pérdidas 

en los cultivos ya que impiden el desarrollo del potencial genético debido a que afectan 

negativamente el crecimiento, la producción de biomasa y el rendimiento de semillas. Las 

pasturas compuestas por gramíneas perennes como la festuca alta (Festuca arundinacea 

Schreb. Var arundinacea) son una herramienta valiosa para mejorar la capacidad 

productiva en los ambientes marginales. Los objetivos generales de la presente tesis fueron 

determinar la magnitud de la variabilidad genética entre y dentro de nueve poblaciones de 

festuca alta colectadas en los ambientes periféricos al nicho ecológico determinado en la 

región pampeana y analizar fenotípica y genéticamente el crecimiento inicial de familias de 

medio-hermanos (FMH), derivadas de dichas poblaciones, en condiciones de salinidad y 

sequía. Para esto se condujeron cinco experimentos; el primero y segundo experimento 

consistieron en la colecta y determinación de la variabilidad genética a nivel agronómico y 

molecular de las poblaciones; el tercer experimento estudió la respuesta a la salinidad en 

el crecimiento inicial de FMH en hidroponia (0mM, 250mM y 500mM de NaCl); el cuarto 

experimento estudió la respuesta a la sequía en el crecimiento inicial de las mismas familias 

y el quinto experimento consistió en la caracterización molecular de las FMH seleccionadas 

por su tolerancia o susceptibilidad a la salinidad y/o sequía. Los resultados obtenidos en los 

experimentos 1 y 2 detectaron una importante variabilidad fenotípica y molecular entre y 

dentro de las poblaciones colectadas, las cuales podrían estar sujetas a procesos micro-

evolutivos de expansión de la especie hacia ambientes restrictivos. A través del análisis de 

Procrustes Generalizado se observó un alto consenso en el ordenamiento de las FMH 

confirmando la utilidad de la evaluación morfológica y molecular en la caracterización de 

las poblaciones. El experimento realizado en condición de salinidad detectó una respuesta 

diferencial de las familias a los tratamientos impuestos y las estimaciones de heredabilidad 

en sentido estricto expresaron un importante componente heredable, principalmente en la 

condición salina intermedia (250mM de NaCl). Se seleccionaron FMH tolerantes y 

susceptibles al estrés a través del Indice de Tolerancia. El estudio de las familias en 

condición de sequía detectó diferencias en caracteres de crecimiento inicial, aunque las 

estimaciones de las varianzas y la heredabilidad de las variables de producción de forraje 
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fueron moderadas a bajas; probablemente porque la inducción de sequía fue moderada. A 

través del Indice de Tolerancia se seleccionaron FMH tolerantes y susceptibles. El último 

experimento permitió detectar 12 alelos con efectos significativos, lo que indicaría la 

relación con la tolerancia o susceptibilidad a salinidad y/o sequía. En términos generales la 

presente tesis doctoral generó conocimientos y aportó germoplasma utilizable en futuros 

programas de selección y obtención de cultivares de festuca alta tolerantes a salinidad y 

sequía, que resulten productivamente útiles en diferentes sistemas ganaderos de la 

Argentina. 
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ABSTRACT 
 

In Argentina over the past years there was a strong increase of agricultural production 

displacing livestock into marginal areas, affected by temporary flooding, salinity, alkalinity 

and temporary droughts. Salinity and droughts negatively affect the growth, biomass 

production and seed yield of crops. Tall fescue (Festuca arundinacea Schreb. var 

arundinacea) is a valuable perennial grass that grows spontaneously on the roadsides of 

the humid Pampas region. The aim of this study was to determine phenotypic and genetic 

parameters of nine populations collected on the ecological niche boundaries, and 30 half sib 

families (HS) growing under salinity and drought conditions. Five experiments were 

conducted on field, greenhouse and laboratory conditions. An important phenotypic and 

molecular variability between and within collected populations were detected in experiments 

1 and 2, and could be associated to the species evolutive expansion to restricted 

environments. The salinity experiment showed HS initial growth reduction under 

hydroponics conditions, with different responses depending on each family and treatment; 

at 250 mM NaCl an important heritability was expressed by the families. The drought 

experiment affected the families´ initial growth, and narrow sense heritability was low 

probably because of moderate drought stress. The Relative Tolerance Index (ITPSA) was 

an important variable to select tolerant and susceptible half-sib families. The molecular 

characterization of tolerant and susceptible HS allowed the detection of 12 alleles with 

significant effects, which would indicate association between both stresses. The present 

thesis provides information and germplasm to be used in future breeding programs in order 

to obtained salt and drought-tolerant tall fescue cultivars. 
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1. Problemática actual 
 

Las pasturas cultivadas constituyen uno de los componentes principales en la 

alimentación de la ganadería argentina, la que en los últimos años fue reordenada en 

ambientes de menor potencial productivo por efecto de la expansión agrícola. Las mayores 

concentraciones de hacienda se registran en las provincias de Buenos Aires, Corrientes, 

Entre Ríos y Santa Fé (Figura 1), en ambientes donde la producción y calidad de los 

recursos forrajeros disponibles deben sostener una alta carga animal para alcanzar niveles 

de rentabilidad competitivos con la producción agrícola (Antuña, 2011; Ferreras et al., 

2015). En particular, la superficie sembrada con pasturas en la Región Pampeana fue 

desplazada hacia ambientes restrictivos, caracterizados por suelos con problemas de 

anegamiento temporario, salinidad y alcalinidad, los que constituyen un mosaico de 

condiciones ambientales, que condicionan la oferta forrajera (Agnusdei y Castaño, 2012). 

Las pasturas compuestas por gramíneas perennes son una herramienta valiosa para 

mejorar la capacidad productiva en los ambientes marginales (Agnusdei y Di Marco, 2010), 

sin embargo el potencial de producción de algunas de ellas es poco conocido (Bertram y 

Chiacchiera, 2011). La recolección de germoplasma adaptado a ambientes restrictivos y su 

caracterización genética, ha permitido detectar poblaciones y genotipos valiosos 

incorporados a programas de mejoramiento para la obtención de nuevos cultivares que 

mantengan una elevada productividad y calidad de forraje aún en condiciones adversas 

(Castaño, 2005; Andrés y Rosso, 2007; Bazzigalupi et al., 2008; Rosso y Andrés, 2009; 

Pittaro, 2014; Martínez, 2020). 

Entre las especies de mayor valor forrajero adaptada a la región templada húmeda y 

sub-húmeda de la Argentina, se destaca la festuca alta (Festuca arundinacea Schreb. var 

arundinacea), considerada la gramínea forrajera perenne más importante dentro las 

pasturas cultivadas (Rimieri et al., 2006; Agnusdei y Di Marco, 2010; Sevilla y Spada, 2014). 

Puede ser utilizada como pastura base o consociada con leguminosas como alfalfa, 

tréboles y lotus. Es altamente productiva y al presentar rusticidad, es adaptable a diversos 

ambientes (Agnusdei et al., 2014) aunque la mayor producción de forraje se obtiene en 

suelos fértiles y sin limitantes (Rimieri et al., 2002; Scheneiter, 2002). Otra característica de 

la festuca alta es su capacidad de mejorar la estructura de los suelos debido a que posee 

un sistema radicular extenso y profundo, que disminuye la erosión y aumenta la capacidad 

de retención de agua (Pagano y Rimieri, 2001; Di Santo et al., 2014). 
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Figura 1. Densidad de ganado bovino calculado en cabezas por hectáreas en 2017. Fuente: 

Dirección de Análisis económico pecuario, SENASA, Argentina. 
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2. Los estreses abióticos: salinidad y sequía 
 

Los estreses abióticos constituyen la principal causa de pérdidas en los cultivos (Bray 

et al., 2000). En particular la salinidad y la sequía impiden que los cultivos desarrollen su 

potencial genético debido a que afectan negativamente el crecimiento, la producción de 

biomasa y el rendimiento de semillas (Xiong y Zhu, 2002; Borsani et al., 2003; Ashraf, 2004; 

Yamaguchi y Blumwald, 2005; Agarwal et al., 2006; Sreenivasulu et al., 2007; Munns y 

Tester, 2008; Witcombe et al., 2008; Salekdeh et al., 2009). Debido a que el 22% de los 

suelos cultivados es salino (FAO, 2004) y las aéreas con déficit hídrico van en constante 

aumento (Burke et al., 2006), la comprensión de los mecanismos bioquímicos y fisiológicos 

involucrados en las respuestas que exhiben las plantas en condiciones de estrés salino y 

sequía, plantea un desafío de gran importancia. Al estudiar la respuesta de las plantas 

frente a un estrés, se reconocen diferentes procesos por los cuales las mismas logran 

adaptarse y soportar los cambios que ocurren en su entorno. 

 

2.1. Salinidad 
 

La salinidad en los suelos afecta aproximadamente el 10% de la superficie terrestre total 

(Leidi y Pardo, 2002). Asimismo, el continuo aumento que sufre el área de tierras afectadas 

por salinización secundaria causada por actividades antrópicas, es aún más preocupante 

(Lavado, 2008). Estimaciones recientes afirman que más de 70 millones de hectáreas 

agrícolas se encuentran afectadas por este problema (FAO, 2005). Idealmente, el uso de 

agua dulce durante el riego minimizaría la acumulación de sal en el suelo, pero debido a 

los limitados recursos de agua dulce, la mayoría de los agricultores han optado por el agua 

salina como alternativa (Yadav et al., 2007). 

Las tierras afectadas por salinidad abarcan un rango que va desde suelos no-salinos 

hasta fuertemente salinos, teniendo en cuenta la cantidad total de sales, con independencia 

de la profundidad a la que ocurren. Los suelos no salinos no contienen sales o poseen 

conductividad eléctrica menor a 4 mmhos/cm, los suelos débilmente salinos poseen 

conductividad eléctrica entre 4 y 8 mmhos/cm en algún horizonte y las sales solubles están 

entre 0,15% y 0,35%. Los suelos moderadamente salinos poseen conductividad eléctrica 

entre 8 y 15 mmhos/cm en algún horizonte y las sales solubles están entre 0,35% y 0,65%. 

Los suelos fuertemente salinos poseen conductividad eléctrica mayor a 15 mmhos/cm y las 

sales solubles son superiores al 0,65% (Gorgas y Bustos, 2008; Munns y Tester, 2008). 

Los cloruros (NaCl, CaCl2, MgCl2) son las sales solubles con mayor frecuencia en el 
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perfil del suelo, seguidos por los sulfatos y carbonatos. La sal más soluble y abundante es 

el cloruro de sodio (Munns y Tester, 2008) por lo que la clasificación de los suelos puede 

realizarse según su contenido. Los suelos salinos propiamente dichos presentan una 

conductividad eléctrica mayor a 4 mmhos/cm, un porcentaje de sodio intercambiable (PSI) 

menor a 15 y un pH menor a 8,5. Los suelos sódicos presentan una conductividad eléctrica 

menor a 4 mmhos/cm, un PSI mayor a 15 y un pH mayor a 8,5. Los suelos salino-sódicos 

presentan una conductividad eléctrica mayor a 4 mmhos/cm, un PSI mayor a 15 y un pH 

mayor a 8,5 (Vargas Rojas, 2005). Estas clasificaciones generan un gran abanico de 

posibilidades, sumado a esto, los suelos pueden presentar una napa freática cercana a la 

superficie y subsuelos salinos. Esto provoca una baja productividad y una gran 

heterogeneidad espacio-temporal (Mieres et al., 2012; Setter et al., 2016). 

Según el comportamiento frente a la condición salina se pueden detectar dos grandes 

grupos de plantas, las halófitas que se caracterizan por poder cumplir todo su ciclo 

ontogénico bajo condiciones salinas, y hasta presentan un mejor desempeño comparado 

con un control sin contenido de sales; por lo general son plantas nativas de suelos salinos. 

En el otro grupo se encuentran las plantas glicófitas que se caracterizan por ser afectadas 

por la salinidad (Taiz y Zeiger, 1998). 

 

2.2. Sequía 
 
Alrededor de un tercio de las tierras cultivadas del mundo están en regiones áridas y 

semiáridas (Atlin y Frey 1990; Blum, 2011), afectadas por sequías temporarias o 

permanentes. La sequía es conisderada uno de los estreses abióticos más importantes que 

restringe la supervivencia y el crecimiento de las plantas en el mundo. Puede definirse como 

un período de precipitación por debajo de lo normal que limita la productividad de la planta 

en un sistema natural o agrícola (Boyer, 1982; Kramer y Boyer, 1995). El estrés por sequía 

que afecta a las plantas, es una disminución en la disponibilidad de agua del suelo que 

puede cuantificarse como una disminución en el potencial hídrico (Kramer y Boyer, 1995). 

Las plantas necesitan una cantidad relativa de agua en el suelo para crecer y 

reproducirse, y esta cantidad depende de la genética de las plantas, de su etapa de 

crecimiento y desarrollo, así como de las condiciones climáticas y del tipo de suelo (Igras y 

Jankowiak, 1998). En el proceso de sequía, el contenido de agua en el suelo disminuye 

gradualmente, y por procesos de transpiración y/o evaporación las planta modifican su 

fisiología para acceder al agua remanente. Con el paso del tiempo la escasa humedad del 
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suelo no es suficiente para sostener el crecimiento y se produce el punto de marchitez 

(Pecio et al., 2014). Durante este proceso, las plantas pueden responder y adaptarse a la 

sequía mediante una variedad de mecanismos fisológicos y morfológicos de escape, 

evasión y tolerancia para mejorar la eficiencia de captación, uso o pérdida de agua (Wang 

y Huang, 2004). 

 

3. Efectos de la salinidad y la sequía en las plantas 
 

Los efectos perjudiciales de la salinidad del suelo en las plantas se centran en la 

reducción de la capacidad de absorción de agua (Epstein, 1979; Dodd y Donovan, 1999; 

Hasegawa et al., 2000) y la producción de toxicidad a través de los iones (Hasegawa et al., 

2000; Munns, 2005; Bowman et al., 2006; Martín et al., 2012). La reducción de capacidad 

de captación de agua provoca un estrés hídrico y cierre estomático por el efecto osmótico 

de la sales en las raíces (Munns y Tester, 2008). Esto conlleva a una reducción del proceso 

fotosintético (Tester y Davenport, 2003) y al aumento de la formación de especies reactivas 

de oxígeno (ROS) en los diferentes compartimentos celulares. Por otro lado se observan 

efectos de toxicidad debido al exceso de Na+, Cl–, SO4
(2–), CO3

(2–) y HCO3
–, este exceso 

conduce al desequilibrio y la deficiencia de nutrientes (Bowman et al., 2006). La salinidad 

inhibe la homeostasis iónica por la interrupción de la absorción de nutrientes esenciales 

como K, Ca y N a la vez que se acumula Na y Cl (Marschner, 1995; Zhu, 2001; Lacerda et 

al., 2003). Consecuentemente, la división celular y el alargamiento disminuyen o se 

detienen por completo (Hasegawa et al., 2000), se produce clorosis marginal de la hoja 

disminuyendo el área fotosintética. Se observa también una disminución en la síntesis de 

proteínas causando una baja en el metabolismo de producción de energía y de lípidos, 

modificando sustancialmente el transporte y disponibilidad de otros nutrientes (Hasegawa 

et al., 2000; Munns, 2002; Parida y Das, 2005). 

En general durante el proceso de sequía, las plantas evitan la transpiración y por 

consiguiente la perdida de agua, mediante el cierre estomático. Cuando se minimiza la 

transpiración el potencial de la planta se equilibra con el potencial del suelo, realizando 

ajustes que evitan la deshidratación. Estos ajustes constan principalmente en la 

acumulación de solutos (prolina o glicina betaína) y el endurecimiento de la pared celular 

(Yancey et al., 1982; Verslues et al., 2006). Adicionalmente las plantas pueden modificar su 

morfología, ya sea enrollando sus hojas y cambiando el color verde hacia un verde-azulado 

(Carrow, 1996), producto de ceras que se depositan en la cutícula de la hoja. También 
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modifican el crecimiento de las raíces para maximizar la absorción de agua, en períodos 

prolongados de sequía (Ekanayake et al., 1985; Chloupek et al., 1999; Verslues et al., 

2006). Cuando el estrés por sequía continúa más allá de la etapa de marchitamiento, se 

retrasa el crecimiento y se produce clorosis en las hojas, lo que disminuye el proceso de 

fotosíntesis (Naylor, 1972; Fu y Huang, 2001), la respiración, la translocación y absorción 

de iones y carbohidratos, el metabolismo de los nutrientes y los promotores del crecimiento 

(Jaleel et al., 2008; Farooq et al., 2008). En el caso en que el agua siga sin estar disponible, 

se produce la muerte de la planta (Beard, 1973; Jaleel et al., 2008). 

 

4. El mejoramiento genético de la tolerancia a salinidad y sequía 
 

En los últimos años se han dedicado esfuerzos en el estudio de los estreses abióticos 

en especies forrajeras, desde el punto de vista fisiológico y genético, con el objetivo de 

obtener cultivares tolerantes y productivos en ambientes con limitantes edafo-climáticas 

(Flowers, 2004; Agarwal et al., 2006; Cardamone et al., 2018). Los estudios de la 

variabilidad genética y la selección de genotipos adaptados a ambientes naturalmente 

estresantes, con escasa precipitación y elevada salinidad, han resultado de gran 

importancia (Zare et al., 2011). Algunos de ellos demostraron la posibilidad de desarrollar 

genotipos con mayor nivel de tolerancia al estrés (Smith et al., 1981; Láuchi, 1984; Francois, 

1988), aplicando selección en caracteres asociados a la producción de biomasa aérea, en 

condiciones controladas y bajo condiciones estresantes (Ixtaína y Mujica, 2004; Pesqueira, 

2008). 

Existen opiniones controvertidas en relación al ambiente de selección; algunos 

investigadores recomiendan la selección de genotipos en condiciones sin estrés, 

basándose en que plantas con alto potencial de rendimiento tienen más probabilidades de 

mantener altos rendimientos en ambientes estresantes (Richards, 1996; Van Ginkel et al., 

1998; Betrán et al., 2003). Otros investigadores abogan por la selección en los ambientes 

estresantes y de uso posterior de dichos genotipos, bajo el concepto que estos ambientes 

promueven la expresión y segregación de genes de interés para la selección. En particular 

algunos de ellos (Byrne et al., 1995; Gavuzzi et al., 1997; Blum, 2011) sostienen que la 

variación genética y la heredabilidad para el rendimiento en un entorno óptimo son 

diferentes respecto a las obtenidas en condición de estrés, y demuestran que las tasas de 

avance en la selección son mayores en condiciones de estrés. Esto es apoyado por varios 

autores (Fischer y Maurer, 1978; Clarke et al., 1992; Fernández, 1992; Mitra, 2001) ya que 
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la variación genética y la eficiencia de selección dependerían de la intensidad del estrés. 

En general, la tolerancia al estrés es un carácter complejo y poligénico que se expresa 

a través de numerosos caracteres e interacciones genéticas y ambientales (Shannon, 1985; 

Leidi y Pardo, 2008; Borsani et al., 2003; Ashraf, 2004; Flowers, 2004; Yamaguchi y 

Blumwald, 2005; Zhang et al., 2006; Sreenivasulu et al., 2007; Munns y Tester, 2008; Fleury 

et al., 2010). Varios autores han demostrado la existencia de variabilidad genética para la 

tolerancia a diversos estreses (White et al., 1992; White et al., 1993; Carrow, 1996; Huang 

y Fry, 1998; Huang et al., 1998; Huang y Gao, 2000 a-b; Khedim et al., 2008; Lopes da Silva 

Santos Simões, 2015) y un componente genético aditivo altamente heredable (Hunt, 1965). 

En el caso del mejoramiento de la tolerancia a la salinidad, se expresa como la 

capacidad de las plantas para crecer satisfactoriamente en suelos salinos y completar su 

ciclo de vida, ya sea a través de cambios morfológicos, fisiológicos o bioquímicos, que les 

permiten disminuir el efecto negativo de las sales solubles (Ramírez-Suárez y Hernández-

Olivera, 2016). Existe una amplia variación de la tolerancia a la salinidad en relación a los 

sucesivos estados de crecimiento (Bernstein y Hayward, 1958; Pasternak et al., 1995); en 

particular se considera particularmente sensible al estadio de implantación, incluso en 

cultivos “tolerantes” (Maas y Hoffman, 1977). En el caso del mejoramiento de la tolerancia 

a la sequía, el principal objetivo es el desarrollo de genotipos con alto rendimiento en 

condiciones normales y menor reducción del rendimiento en condiciones de estrés por 

sequía (Fernandez, 1992; Blum, 2011; Ebrahimiyan et al., 2013). La tolerancia a la sequía 

es un rasgo cuantitativo caracterizado por una baja heredabilidad y elevada influencia 

ambiental (Fernández, 1991; Farooq et al., 2009; Blum, 2011). 

 

4.1. Caracterización morfológica y molecular 
 

Los programas de mejoramiento genético tienen como principal requisito la existencia 

de variabilidad genética heredable en el germoplasma disponible. Las diferentes etapas del 

programa de mejoramiento y los criterios a seguir en el proceso de mejora de una especie 

dependen de las estimaciones de variancia fenotípica, variancia genotípica, variancia 

ambiental y heredabilidad (Gardner, 1963; Dudley y Moll, 1969). La caracterización 

morfológica es la metodología más utilizada para el estudio de la variabilidad genética 

debido a su fácil aplicación, bajo costo y uso directo (Ferreira y Grattapaglia, 1998). En 

especies forrajeras, la evaluación se basa en el estudio de caracteres asociados a la 

producción de forraje, como el peso fresco, peso seco, altura, número de macollos, número 
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de hojas y caracteres asociados a la producción de semillas como número de panojas, peso 

total de semillas y peso de mil semillas. 

Actualmente la caracterización morfológica se complementa con la caracterización 

molecular (Kölliker et al., 1999; Diaz et al., 2004; Bolaric et al., 2005; Fjellheim y Rognli, 

2005; King et al., 2005; Lübberrstedt, 2005). Los marcadores moleculares poseen grandes 

ventajas, como elevada precisión en la detección de la variabilidad a nivel de ADN, amplia 

distribución en el genoma y no son influenciados por el ambiente (Forster et al., 2001; 

Schlatter et al., 2002). Los microsatelites (SSR) son una clase de marcadores moleculares 

ampliamente utilizados para la caracterización. Sus principales ventajas radican en la 

capacidad de identificar genotipos homocigotas y heterocigotas (Ferreira y Grattapaglia, 

1998), sus altos índices de heterocigosidad y su carácter multialélico (Schlatter et al., 2002). 

El uso conjunto de marcadores morfológicos y moleculares es una alternativa promisoria 

para los programas de mejoramiento genético (Loss, 1994; Forster et al., 2001). 

 

5. Festuca alta: la especie en estudio 
 

Festuca alta (Festuca arundinacea Schreb. var arundinacea, syn. Schedonorus 

arundinaceus (Schreb.) Dumort, syn. Lolium arundinaceum (Schreb.) Darbysh) es una 

gramínea forrajera perenne, alohexaploide (2n= 42; x=7), con tres genomas (P, G1 y G2), 

su tamaño genómico aproximado es de 5,27 - 5,83 x106 Kb (Seal, 1983), perteneciente a la 

familia de las Poáceas (Parodi, 1958). Desde el punto de vista reproductivo, es una especie 

alógama y altamente autoincompatible. Es nativa de Europa, Asia y Norte de África, y se 

ha distribuido en América del Norte, América del Sur, sur de Australia, Nueva Zelanda y 

este de Asia. Existen dos biotipos con marcadas diferencias de crecimiento (Bertín, 2010). 

El mediterráneo, proveniente de áreas lindantes al mar Mediterráneo con veranos secos y 

calientes, e inviernos no tan fríos como en el norte de Europa; y el continental, proveniente 

del norte de Europa, con inviernos más fríos. También existen materiales intermedios 

(Bertín, 1988; Maddaloni y Ferrari, 2001) y el tipo rizomatoso, localizado en Portugal y parte 

de España, que se caracteriza por tener rizomas más largos que el biotipo continental (Borril 

et al., 1971; Jernstedt y Bouton, 1985). En Argentina es una de las gramíneas templadas 

más ampliamente cultivada (Maddaloni y Ferrari, 2001) por su rusticidad, amplio rango de 

adaptación a variadas condiciones edafoclimaticas, importante producción de forraje y 

semilla y su capacidad para estabilizar y proteger suelos de la erosión hídrica y eólica 

(Fairey y Lefkovitch, 1993). 
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Las plantas de festuca presentan un hábito de crecimiento cespitoso, formando matas 

densas con rizomas cortos, con un amplio sistema radicular homorrizo que alcanza hasta 

1,80 m de profundidad. El follaje es verde intenso y glabro, las láminas son planas, con 

nervaduras bien marcadas en el haz y envés brillante. La inflorescencia es una panoja laxa 

ramificada de unos 50 cm de largo (Hannaway et al., 1999) con una elevada producción de 

semillas (Figura 2). La altura a floración es de 1,5 m dependiendo de la fertilidad del suelo 

(Maddaloni y Ferrari, 2001; Ruíz, 2011). Tiene un crecimiento otoño-invierno-primaveral, 

aunque presenta una marcada estacionalidad, observándose las mayores tasas de 

crecimiento en primavera-verano, y las menores en otoño-invierno (Miñón, 2013). Su 

productividad forrajera es elevada en un amplio rango de condiciones (Agnusdei et al., 

2014) motivo por el cual es muy utilizada en sistemas de producción de carne, generalmente 

formando parte de pasturas cultivadas consociadas con leguminosas, como alfalfa, tréboles 

y lotus (Rimieri et al., 2002; Scheneiter, 2002). De acuerdo al manejo, en cuanto a cortes y 

descansos, la especie puede tener una persistencia de hasta 3 - 4 años (Hannaway et al., 

1999), y producir forraje de buen valor nutritivo durante el periodo vegetativo, aunque la 

calidad disminuye durante el estado reproductivo, al final de la primavera y en el verano 

(Bertín et al., 1990). 

5.1. La festuca alta y la adaptación al ambiente 
 

De acuerdo a diversos autores (Richardson et al., 2000; Torres Fernandez, 2003) la 

adaptación de una especie ocurre cuando se superan las barreras bióticas y abióticas de 

su supervivencia. Algunos autores han reportado que la festuca alta puede crecer bajo 

condiciones de sequías prolongadas o con exceso de humedad (Ruíz, 2011) y en diferentes 

tipos de suelos (Maddaloni y Ferrari, 2001). Algunos estudios han demostrado que la 

elevada plasticidad fenotípica de la especie le permite crecer en ambientes ganaderos de 

elevada productividad (Scheneiter y Agnusdei, 2011). Más recientemente, un estudio 

detallado de la frecuencia de individuos de festuca alta en la región pampeana, determinó 

el nicho ecológico realizado de la especie (Scheneiter et al., 2015) (Figura 3). 
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Figura 2. Descripción botánica de festuca alta. a) planta al estado vegetativo; b) lígulas 

y aurículas; c) inflorescencia; d) espiguilla; e) cariopse vestido cara ventral con raquilla, f) 

cariopse vestido cara dorsal (Maddaloni y Ferrari, 2001). 

 

 

Figura 3. Nicho ecológico de festuca alta en la región pampeana y sitios de la red de 

evaluación de la productividad de forraje (Scheneiter et al., 2015). 

 

Este nicho ecológico realizado cubre un área de 235.000 km2 en Buenos Aires y sur de 

Santa Fe, y las dos variables con mayor importancia en la disminución de la frecuencia de 
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los individuos, son la temperatura mínima del mes más frío y la temperatura promedio del 

trimestre más seco. En esta área y bajo condiciones favorables de agua y suelo, produce 

forraje durante todo el año, aunque elevadas temperaturas y sequías prolongadas producen 

la disminución del crecimiento en los meses de enero y febrero (Bertín et al., 1990). 

 

5.2. La festuca alta y el hongo endófito 
 

La festuca alta puede estar colonizada con el hongo endófito Epichloë coenophiala (ex 

Neotyphodium coenophialum). Los endófitos son hongos que viven en el interior de los 

tejidos o células de las estructuras aéreas de las plantas y no ocasionan síntomas aparentes 

de infección. Conforman una relación generalmente mutualista donde la planta provee al 

hongo nutrientes (Moy et al., 2002; Kuldau y Bacon, 2008; White y Torres, 2010), protección 

y mecanismo de dispersión y reproducción (Clay, 1990; Schardl et al., 2004) y el hongo le 

confiere resistencia a la herbivoría mediante la producción de alcaloides (Luo et al., 2015; 

Saikkonen et al., 2015). 

Varios estudios han demostrado que los endófitos aumentan la producción de biomasa 

y semillas, y la capacidad de rebrote (Clay, 1988; Iannone et al., 2012; Zhang et al., 2015). 

Además, confieren resistencia al estrés por inundación (Song et al., 2015), sequía 

(Malinowski y Belesky, 2000; Oberhofer et al., 2013) y metales pesados (Zaurov et al., 2001; 

Soleimani et al., 2010; Zhang et al., 2010). Por otro lado, la infección puede causar toxicidad 

en animales debido a la producción de ergoalcaloides, ocasionando importantes pérdidas 

en la producción ganadera (Bertín, 2019) debido a la afección en la salud animal (Paterson 

et al., 1995; Maddaloni y Ferrari, 2005). Estos alcaloides pueden producir efectos 

neurotóxicos (Panaccione, 2005; Young et al., 2006) o alterar la alimentación de insectos 

fitófagos y posiblemente otros invertebrados como los nematodes (Schardl et al., 2007; 

Bacetty et al., 2009; Popay et al., 2009; Matsukura et al., 2014). 

El ciclo de vida del endófito es relativamente simple, se disemina solo por semillas 

infectadas y al momento de la germinación se mueve por la plántula colonizando 

principalmente vainas de las hojas, meristemas y entrenudos de tallos alargados, pero no 

raíces (Welty et al., 1986; Bacon y Siegel, 1988). Una vez que la planta llega a estadio 

reproductivo, el endófito coloniza las semillas en desarrollo, donde permanece hasta que 

las semillas se plantan y germinan, o muere en el almacenamiento. No todas las semillas 

están infectadas con el endófito y la legislación Argentina admite la comercialización si 

presenta un máximo del 5 % de semillas infectadas (INASE, 1995). Por último, la existencia 
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de endófitos benéficos que no producen alcaloides, ha demostrado potencial para reducir 

o eliminar el impacto de la toxicosis, aumentando la producción de carne (Parish et al., 

2003; Watson et al., 2004). 

 

5.3. La festuca alta y la calidad del forraje 
 

La calidad nutritiva del forraje hace referencia al potencial del ganado para producir 

carne y leche, entre otros, a través de la utilización del forraje (Barnes y Marten, 1979; 

Burns, 2005; Collins y Fritz, 2007). El término a veces se considera sinónimo de valor 

nutritivo (CSSA, 1992), sin embargo, la calidad se relaciona con las características del 

forraje y la respuesta diaria de los animales, mientras que el valor nutritivo describe la 

relación de la composición química de la planta con la digestibilidad y absorción de 

nutrientes, sin tener en cuenta los factores relacionado con la ingesta. La calidad del forraje 

se determina principalmente por la digestibilidad, debido a que puede variar entre 35 y 80%, 

mientas que la conversión de energía digestible a metabolizable varía poco (Poppi et al., 

1987). A medida que la planta envejece, la digestibilidad disminuye ya que se producen 

cambios en las concentraciones de carbohidratos y lignina de la pared celular (Sinclair et 

al., 2006). La proporción de pared celular y la resistencia del material fibroso a la ruptura 

por masticación y digestión influyen sobre el consumo y la digestibilidad del forraje (Wilson 

y Mertens, 1995). Una de las variables más utilizadas para el análisis de calidad de forraje 

es FDN (fibra detergente neutro) que estima el contenido de pared celular y se relaciona 

principalmente con el consumo (Van Soest, 1965; Van Soest, 1994). El contenido de FDN 

disminuye a causa de una disminución relativa de la pared celular, una menor demanda de 

fotoasimilados y la consecuente acumulación de contenido soluble (Lemaire y Agnusdei, 

2000; Burns et al., 2002; Insua et al., 2013). El incremento del largo foliar produce una 

pérdida de digestibilidad de la fibra detergente neutro (DFDN) entre hojas sucesivas del 

rebrote, por lo que la calidad nutritiva disminuye (Groot y Neuteboom, 1997; Agnusdei et 

al., 2011; Insua et al., 2012; Di Marco et al., 2013). Un manejo adecuado de defoliación 

reduciría la longitud foliar, provocando un aumento en la calidad del forraje (Duru y Ducroq, 

2002; Di Marco y Agnusdei, 2010). La festuca alta posee una calidad nutritiva intermedia a 

baja en comparación con especies como el ryegrass perenne (Callow et al., 2003; Sinclair 

et al., 2006) debido a la menor proporción de contenido celular y digestibilidad de la pared 

celular (Wilman et al., 1996). Según varios autores la digestibilidad es una de las 

características más relevantes a mejorar en la especie (Ghesquiere et al., 1996; Wang y 
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Ge, 2006; Hopkins et al., 2007). 

 

5.4. La festuca alta y el mejoramiento genético 
 

En Argentina, el mejoramiento genético de festuca alta se inició en el INTA Pergamino, 

a mediados del siglo pasado. Las primeras colecciones de germoplasma provenientes de 

Inglaterra fueron descriptas por el Ingeniero Serrano (Serrano, 1953), y posteriormente se 

seleccionó y desarrolló el cultivar público ‘El Palenque M.A.G.’, destacándose por su amplia 

adaptación en la región pampeana argentina. A partir de 1990 se realizaron numerosos 

estudios genéticos en la especie (Cerono, 1993; Ibáñez, 1997; López Gay, 1998; Cuyeu, 

2008; Rimieri y Wolff, 2010), los que aumentaron el conocimiento y aportaron al desarrollo 

de germoplasma nacional. Al día de hoy, el Registro Nacional de Cultivares del Instituto 

nacional de Semillas (INASE) registra 102 variedades de festuca alta inscriptas (INASE, 

2020). 

Numerosos estudios indican que la especie es una de las forrajeras más importantes 

para la ganadería, con gran potencial para ser utilizada en condiciones de suelo salino 

(Buckner et al., 1979; Watkins et al., 2011; Gao y Li, 2014;). Aun así, existe escasa 

información sobre los mecanismos de los efectos de la salinidad en el crecimiento y la 

absorción de nutrientes en dichas condiciones (Gao y Li, 2014). En Argentina, La evaluación 

de poblaciones de festuca alta para la selección y reproducción de genotipos con tolerancia 

a la sal aún no se ha explorado completamente (Amombo et al., 2018) respecto a otras 

especies como agropiro alargado, Lotus tenuis, raigras anual (Andrés y Cordero, 1995; 

Bazzigalupi y Pistorale, 2009; Acuña et al., 2009; Pistorale et al., 2009; Palacios et al., 2013; 

Acuña et al., 2015; Palacios et al., 2015). Sin embargo, se han detectado marcadores 

moleculares del tipo SSR asociados a distintos rasgos agronómicos (Lou et al., 2015). 

Recientemente, los mejoradores moleculares se han centrado en la transformación génica 

para crear cultivares con tolerancia a la sal. Algunos han intentado transformar genes de 

festuca alta mediante electroporación (Ha et al., 1992) y polietilenglicol (Kuai et al., 1999). 

 

La especie es muy utilizada en regiones áridas y semiáridas, debido a que posee gran 

capacidad de tolerar sequías prolongadas (Sheffer et al., 1987; Carrow, 1996; Huang y Gao, 

2000 b; Gazanchian et al., 2007) y de permanecer latente durante los veranos largos y 

secos (Norton et al., 2006). Algunas investigaciones han demostrado que el rendimiento 

superior de la especie bajo condición de estrés por sequía, no se debe a que tenga una 
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tasa de consumo de agua baja (Brar y Palazzo, 1995), sino que posee un sistema radicuar 

profundo y expansivo que le permite hacer uso eficiente del agua en el perfil. Si bien el 

sistema radicular es importante (Carrow, 1996), existen otros componentes de la estructura 

de la planta involucrados en las relaciones hídricas, como la estructura foliar (Redmann, 

1985; Pallardy y Rhoads, 1993; Maricle et al., 2007; Sinclair et al., 2007). En particular la 

tasa de expansión y elongación foliar son parámetros sensibles y de importancia para 

realizar selección por tolerancia (Fu y Huang, 2003; Wang y Bughrara, 2008). Varios 

autores han evaluado la variación fenotípica de la tolerancia a la sequía de accesiones de 

festuca alta (Huang y Gao, 2000b; Ebrahimiyan et al., 2012; Ebrahimiyan et al., 2013). Sin 

embargo existen escasos reportes de estudios genéticos que aporten a la selección en la 

especie. 
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6. Hipótesis y objetivos 
 
Hipótesis 

1. Existe elevada variabilidad genética entre y dentro de las poblaciones de festuca alta 

colectadas en los ambientes periféricos al nicho ecológico determinado en la región 

pampeana. 

2. El crecimiento inicial de familias de medios hermanos de festuca alta (FMH) en 

condiciones de salinidad y sequía expresa un componente genético heredable. 

3. Las familias tolerantes a cada estrés abiótico se diferencian molecularmente entre ellas. 

Objetivos generales 
1. Determinar la magnitud de la variabilidad genética entre y dentro de las poblaciones de 

festuca alta colectadas en los ambientes periféricos al nicho ecológico determinado en 

la región pampeana. 

2. Analizar la variabilidad fenotípica y genética durante el crecimiento inicial de FMH de 

festuca alta en condiciones de salinidad y sequía. 

3. Determinar si las FMH tolerantes y susceptibles a cada estrés expresan diferencias a 

nivel molecular entre ellas. 

Objetivos específicos 

 Colectar poblaciones de festuca alta en la provincia de Buenos Aires en sitios periféricos 
al nicho ecológico realizado. 

 Detectar la variabilidad genética existente entre y dentro de las poblaciones colectadas 
a nivel morfológico y molecular. 

 Estimar la variabilidad morfológica y genética de las poblaciones. 
 Obtener FMH a través del policruzamiento de genotipos genéticamente distantes. 
 Fenotipar el crecimiento inicial de FMH en condiciones de salinidad y sequía. 
 Estimar la heredabilidad de los caracteres de crecimiento inicial en las FMH sometidas 

a condiciones de salinidad y sequía. 
 Detectar FMH tolerantes y susceptibles a salinidad y sequía. 
 Caracterizar molecularmente las FMH tolerantes y susceptibles a ambos estreses 

abióticos. 
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INTRODUCCIÓN 
 

La colecta y caracterización de los recursos genéticos de especies forrajeras de importancia 

agronómica, ya sea nativas y/o naturalizadas, constituyen las etapas iniciales en los programas 

de mejoramiento genético, debido a que proveen de variabilidad genética actual y potencial, 

relacionada con el ambiente de adaptación. En particular, el germoplasma naturalizado es de 

gran importancia debido a que contiene suficiente variabilidad genética, como consecuencia de 

procesos de selección y adaptación a condiciones específicas del ambiente (Bradshaw, 1965; 

Brigss y Walters, 1984; Tanksley y Mc Couch, 1997; Andrés 2014). La adaptación a condiciones 

ambientales extremas, junto al sistema reproductivo de las especies en consideración, su nivel 

de ploidía, y los mecanismos de recombinación génica, determinan la magnitud de variabilidad 

fenotípica y genotípica presente en las colecciones y este es el sustento para la construcción de 

nuevos programas de mejoramiento (Andrés, 2014; Bennett, 1970; Bradshaw, 1965). Por lo tanto 

en especies en las que no existe información confiable de la distribución de la variación en la 

naturaleza, las recolecciones deben representar un amplio rango de ambientes. 

En programas de mejoramiento genético con objetivos de selección específicos, la colecta de 

poblaciones se puede realizar en microambientes caracterizados por situaciones ecológicas 

particulares, como suelos salinos, o con escasez de agua y temperaturas extremas, donde se 

asume que existen ecotipos adaptados, los que pueden ser la fuente que provea la variabilidad 

genética necesaria para iniciar selección. Este último aspecto también conduce a efectuar la 

prospección y consideración de nuevas fuentes de germoplasma presentes en la naturaleza. 

La estimación de la diversidad genética en el germoplasma colectado es crucial para la 

conservación y posterior utilización de las especies, ya sea con fines de preservación (Gowda et 

al., 2012), o con fines de uso inmediato para la mejora productiva (Harlan, 1983; Sleper, 1987; 

Hallauer, 1988). En este sentido, Smith y Smith (1989) informaron que la caracterización 

agromorfológica es un primer paso en la descripción y clasificación del germoplasma. 

Los niveles de análisis intra-específicos (Bradshaw, 1984; Briggs y Walters, 1984) pueden 

discriminar entre poblaciones y entre individuos dentro de la misma población, representando 

respuestas a procesos de selección determinados por varios factores tales como el rango 

ecológico de la especie, la localización geográfica, la heterogeneidad ambiental, el sistema 

reproductivo, la longevidad de la planta, entre otros. La heterogeneidad ambiental y el rango 

ecológico y geográfico toman gran importancia para determinar la magnitud de la variación 

interpoblacional, mientras que las variaciones ambientales presentes en pequeña escala y el 

sistema reproductivo ejercen mayor influencia en el polimorfismo intrapoblacional (Jain, 1975; 

Loveless y Hamrick, 1984). En particular, en los sistemas ganaderos ocurren presiones de 
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selección a pequeña escala, producto de la interacción clima-planta, suelo-planta, planta-planta 

y planta-animal. 

En Argentina numerosos trabajos en gramíneas y leguminosas forrajeras han demostrado 

variabilidad (Traverso y von der Pahlen, 1982; Andrés, 1987; Alonso y Suárez, 1993; Andrés y 

Cordero, 1995; Pagano, 1995; Barufaldi, 1999; Acuña, 2008; Varea, 2013; Palacios, 2015; 

Lanzillota, 2017; Vega et al., 2018) expresada en el grado de determinación genética o 

heredabilidad en sentido amplio (Falconer y Mackay, 1996). En estas especies los objetivos 

primarios de la selección han sido caracteres asociados al rendimiento y calidad del forraje y al 

rendimiento de semillas. Sin embargo en los últimos años, debido a los efectos del cambio 

climático, y al desplazamiento de la ganadería hacia ambientes con restricciones, han tomado 

gran relevancia los caracteres asociados a la tolerancia a estreses abióticos y bióticos. 

Entre los métodos de caracterización de la variación, se ha utilizado ampliamente el 

fenotipado a través de la descripción de caracteres morfofisiológicos de plantas individuales. 

Estos marcadores fenotípicos no requieren de medios o tecnologías complicadas, son de bajo 

costo y están sustentados en la observación directa de la planta (Trujillo y Barranco, 1999), tanto 

a campo como en condiciones controladas de invernáculo o cámara de cría (Walter et al., 2012). 

Sin embargo, algunas investigaciones han demostrado un efecto ambiental no controlado, 

cuando el número de repeticiones en el tiempo y espacio han sido restringidas (Tanksley y Mc 

Couch, 1997; Rallo et al., 2005). Aun así, los marcadores morfológicos siguen siendo de gran 

utilidad. 

A nivel internacional, la festuca alta ha sido ampliamente estudiada en aspectos productivos 

y genéticos. Burton y De Vane (1953) evaluaron 47 clones de festuca alta y detectaron variación 

genética significativa para la producción de semilla, rendimiento de forraje y la resistencia a roya. 

De Araujo et al. (1983) evaluaron 67 introducciones de festuca alta de orígenes diversos, y 

detectaron variabilidad genética significativa para rendimiento anual de forraje y altura de la 

planta. Cowan (1956) evaluó clones dentro del programa de mejoramiento genético en la especie 

y detectó gran potencial para mejorar la producción de semilla sin perjudicar la producción de 

forraje. Similarmente, Thomas y Frakes (1967) evaluaron clones de festuca y su descendencia a 

través de varios años y determinaron que los caracteres altura de la planta, largo de panoja y 

peso total de las semillas, estaban regulados por genes de efecto aditivo. Similarmente Bean 

(1972) determinó que los caracteres involucrados en el rendimiento de semilla estaban regidos 

principalmente por genes de efectos aditivos. 

Varios estudios realizados en poblaciones y familias de medio hermanos en festuca (Sleper 

et al. 1977; Nguyen y Sleper, 1983 b; 1985) estimaron heredabilidades altas para el número de 
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macollos por planta, peso de los macollos, producción de forraje, fecha de floración, número de 

panojas, longitud de panojas y peso de semilla por panoja, indicando que existe acción génica de 

tipo aditiva para estos caracteres. Reeder et al. (1986) evidenciaron que el rendimiento de forraje 

y la persistencia son rasgos cuantitativos con heredabilidades intermedias a elevadas. 

La calidad del forraje de festuca ha sido estudiada por diferentes autores. Wheeler y Corbett 

(1989) determinaron que las principales características que confieren calidad al forraje son una 

elevada digestibilidad de la materia seca, una rápida desintegración en el proceso de masticación, 

un alto contenido de carbohidratos no estructurales y proteínas y alta concentración de 

aminoácidos azufrados. Estudios realizados (Matches, 1979; Soh et al, 1984) tanto a nivel de 

cultivares comerciales, como de clones y familias, reportaron escasa diferencia entre genotipos 

para la digestibilidad in vitro de la materia seca y el contenido de proteína; sin embargo la cantidad 

de fibra detergente ácido (FDA) evidenció mayor heredabilidad que la fibra detergente neutra 

(FDN). También determinaron que FDA y FDN están correlacionados negativamente con la 

digestibilidad. Buxton (1990) estudió cuatro especies forrajeras, incluyendo festuca alta, y 

encontró que la variación en FDN fue mayor entre fechas de muestreo que entre introducciones 

de la misma especie. 

En Argentina, se han realizado diversos estudios de variabilidad en la especie, en poblaciones 

creciendo en condición de planta aislada, bajo pastoreo y en competencia con trébol blanco 

(Cerono, 1993; Ibañez, 1997; Lopez Gay, 1998; Cattoni, 2010; Cuyeu, 2008) demostrando una 

elevada variabilidad genética y plasticidad fenotípica en la especie. Lanzillota (2017) evaluó 13 

poblaciones de diferentes morfotipos por producción de forraje y semillas, detectando una 

importante variabilidad genética. Vega et al. (2018) evaluaron fenotípicamente 11 poblaciones 

naturalizadas en la región subhúmeda-semiárida de la Argentina, detectando una elevada 

variabilidad genotípica entre y dentro de las poblaciones. 

En el presente capítulo se presentan los resultados de la colecta de germoplasma de festuca 

alta, realizada en el borde del nicho ecológico (Scheneiter et al., 2015), donde los efectos de la 

sequía y las altas temperaturas limitan el crecimiento de la especie, como también los resultados 

de la evaluación de la variabilidad genética en caracteres morfológicos entre y dentro de las 9 

poblaciones. 
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Hipótesis 
 

 Existe elevada variabilidad genética entre y dentro de las nueve poblaciones de 

festuca alta colectadas en los ambientes periféricos al nicho ecológico determinado 

en la región pampeana. 

 

Objetivos 
 

 Caracterizar morfológicamente las nueve poblaciones de festuca alta colectadas en 

los ambientes periféricos al nicho ecológico en la región pampeana. 

 Estimar la variabilidad genética existente entre y dentro de las poblaciones colectadas 

a nivel morfológico. 
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MATERIALES Y MÉTODOS 
 

1. El germoplasma estudiado 
 
A partir de la definición del nicho ecológico de la festuca alta (Scheneiter et al., 2015) se 

realizó la colecta de nueve poblaciones (Tabla 1.1, Figura 1.1) durante los meses de noviembre 

y diciembre del año 2015. Los sitios de colecta fueron seleccionados a partir de dos variables bio-

climáticas: temperaturas medias mínimas del mes más frío (2,6 ºC - 3,2 ºC) y lluvia en el trimestre 

más seco (100 mm) y a partir de la frecuencia de aparición de genotipos por población 

(intermedia) (Figura 1.2). En cada sitio se recolectaron 40 plantas (1 planta = 1 genotipo; 40 

genotipos = 1 población), siguiendo una transecta imaginaria que permitió recolectar genotipos 

distanciados a 3 metros uno de otro, para evitar repetir el mismo genotipo. La extracción de cada 

genotipo individual (mata) con raíces y tierra se realizó utilizando palas manuales. El aislamiento 

mínimo entre las nueve poblaciones fue de 30 km. Los 360 genotipos fueron dispuestos en bolsas 

de nylon, con identificación del sitio de colecta y características propias de cada ambiente, y 

posteriormente trasladados a la EEA Pergamino, para su acondicionamiento en macetas 

plásticas de 3L, conteniendo una mezcla de tierra y arena, en un patio al aire libre. 

 

2. Acondicionamiento en invernáculo y trasplante a campo 
 
El 1 de marzo de 2016 se procedió a la separación manual de cada planta recolectada en 

cuatro propágulos, obteniéndose así, cuatro clones de cada genotipo. Los propágulos (clones) se 

dispusieron en macetas individuales de 3 litros (conteniendo una proporción de 3:1 suelo y arena) 

en invernáculo sin calefacción hasta el momento del trasplante a campo. 

El 30 de agosto de 2016, se realizó el trasplante al campo experimental, en un suelo argiudol 

típico, utilizando la técnica de planta aislada (Turesson, 1922), que permite despejar los efectos 

del ambiente sobre cada planta individual, y estimar con exactitud la expresión genética de cada 

carácter. Las nueve poblaciones estuvieron representadas por 90 genotipos cada una, dispuestos 

a 0,60 m de distancia bajo un diseño en bloques completos al azar (DBCA) con tres repeticiones. 

Los caracteres Diam1, Alt1, Pf1, Ps1 y Nmac fueron evaluados en la totalidad de los genotipos, 

para el resto de los caracteres, 45 genotipos se destinaron a la medición de caracteres 

vegetativos y los otros 45 a la medición de caracteres reproductivos. El ensayo fue mantenido 

libre de malezas, fertilizado y regados para asegurar la implantación. 
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Tabla 1.1. Sitios de colecta de las nueve poblaciones, coordenadas geográficas, altura sobre el nivel del mar (ASNM), tipo de suelo 

y especies acompañantes. 

Población Sitio Coordenadas ASNM (m) Tipo de suelo Especies acompañantes 
1 Juncal S 33º 43; O 60º 56 89 Argiudol, bajo ganadero con curso de agua Lolium multiflorum, Melilotus albus, Lotus corniculatus 

2 Firmat S 33º 24; O 61º 37 107 Argiudol, agrícola Lolium multiflorum, Bromus catharticus, Sorghum halepense 

3 Melincué S 33º 41; O 61º 21 57 Argiudol, ganadero Bromus catharticus, Melilotus officinalis, Trifolium repens 

4 Pehuajó S 35º 51; O 62º 14 86 Argiudol, agrícola Phalaris aquatica, Cirsium vulgare  

5 General Villegas S 35º 03; O 63º 01 113 Argiudol, ganadero Lolium multiflorum, Conyza bonariensis, Sorghum halepense 
 

6 Lima S 34º 03; O 59º 17 5 Argiudol, bajo ganadero con curso de agua Sorghum halepense,  Thinopyrum ponticum  

7 Pigüé S 37º 34; O 62º 30 284 Loma agrícola con tosca y curso de agua Phalaris aquatica, Thinopyrum ponticum, Sorghum halepense 

8 Coronel Pringles S 38º 17; O 61º 32 267 Agrícola con tosca, en la sierra Dactylis glomerata,  Cirsium vulgare, Medicago sativa 

9 Pergamino S 33º 56; O 60º 33 66 Argiudol, agrícola Lolium multiflorum, Cirsium vulgare, Trifolium repens 

 

 
Figura 1.1. Imágenes de los sitios de colecta de Coronel Pringles, Pehuajó, Juncal y Melincué. 

https://es.wikipedia.org/wiki/Thinopyrum_ponticum
https://sib.gob.ar/especies/dactylis-glomerata#:~:text=Dactylis%20glomerata%20(pasto%20ovillo%20%2D%20),%7C%20SIB%2C%20Parques%20Nacionales%2C%20Argentina
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Figura 1.2. Sitios de colecta de las nueve poblaciones de festuca alta y frecuencia de aparición de genotipos por población.
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3. Caracteres evaluados 
 
Durante el año 2017 se registraron y evaluaron seis caracteres vegetativos asociados a la 

producción de forraje en distintos momentos del año (Figura 1.3), y cinco caracteres relacionados 

a la producción de semilla (Figura 1.4) (Tabla 1.2). Además se realizó en el Laboratorio de calidad 

de la EEA Pergamino análisis de calidad nutricional del forraje cosechado en julio del año 2017. 

Ese mismo año se realizó en el Laboratorio de semillas de la EEA Pergamino la determinación 

de infección endofítica (Epichloë coenophiala) en cada población. 

 

 
Figura 1.3. Ensayo a campo de las nueve poblaciones de festuca alta en etapa vegetativa. 

 

 
Figura 1.4. Ensayo a campo de las nueve poblaciones de festuca alta en etapa reproductiva. 
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3.1. Caracteres vegetativos 
 

Número de macollos por planta: el conteo del número de macollos producido por cada 

planta se realizó el día 30/06. 

Diámetro de planta: el diámetro máximo sobre cada planta individual se midió en centímetros 

(cm) con regla graduada, entre los extremos de las hojas más largas de dos macollos opuestos. 

Esta medición se realizó los días 03/05 y 17/08. 

Altura de planta: se midió la altura máxima de planta en cm con una regla graduada apoyada 

sobre la base de la planta, los días 03/05 y 17/08. 

Peso de materia fresca por planta: se realizó la cosecha de cada planta individual realizando 

el corte con hoz a una altura de 6 cm (altura de puño) desde el nivel del suelo. Cada planta se 

colocó en bolsas de nylon para evitar la deshidratación y se pesaron en balanza Veltrox Modelo 

1502 (Máx: 3000g, d= 0,5g). Esta medición se realizó los días 15/06, 05/09 y 24/10.  

Peso de materia seca por planta: posteriormente a realizar peso de materia fresca por planta 

se procedió al pasaje a bolsas de papel tipo kraft para realizar el secado a 60ºC en estufa de aire 

forzado, durante al menos 48 horas hasta obtener peso constante y se pesó en balanza de 

precisión Radwag WTB 2000 (Max: 2000g, d= 0,01g). 

Peso de materia seca total por planta: surge de la sumatoria de los pesos secos registrados 

en las tres fechas. 

 

3.2. Caracteres reproductivos 
 

La cosecha manual de cada planta individual se efectuó durante el mes de diciembre (2017) 

realizando el corte con hoz a una altura de 6 cm (altura de puño) desde el nivel del suelo. Luego, 

en gabinete se procedió a realizar las siguientes mediciones: 
 
Número de panojas: luego de la cosecha individual de cada planta las panojas se secaron a 

temperatura ambiente en un invernáculo sin control de temperatura y se procedió a realizar el 

conteo del número total de panojas por planta. De cada planta se tomaron 3 panojas al azar, 

sobre las que se registraron las variables que se mencionan a continuación: 

Largo de panojas: se midió el largo en cm y se promediaron los tres valores obtenidos. 

Número de ramificaciones por panoja: se contó el número de ramificaciones y se 

promediaron los 3 valores obtenidos. 

Peso total de semillas: se realizó la trilla de las panojas por planta en forma manual y se 

procedió a la limpieza mediante zarandas con el fin de eliminar las semillas vanas (vacías) y 

material inerte que contamine la muestra. Las semillas obtenidas de cada planta se pesaron en 
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balanza de precisión Radwag WTB 2000 (Max: 2000g, d= 0,01g) obteniendo así el rendimiento 

de semilla de cada planta en gramos (g). 

Peso de mil semillas: del total de semillas producidas por cada planta se tomó una muestra 

de 100 semillas llenas las cuales fueron pesadas en balanza de precisión Radwag WTB 2000 

(Max: 2000g, d= 0,01g) y el valor obtenido se multiplicó por 10 para obtener el peso de 1000 

semillas en gramos. 

 

3.3. Determinación de infección endofítica 
 

A partir de una muestra de 200 semillas llenas de cada población se realizaron las 

determinaciones de infección endofítica, en dos repeticiones. Las semillas se sumergieron en una 

solución de hidróxido de sodio (NaOH) al 5% y se las dejó reposar toda la noche a temperatura 

ambiente. Luego se realizaron enjuagues sucesivos con abundante agua de canilla y se colocaron 

en una caja de Petri. Para realizar el preparado se tomó una semilla por vez, se removieron las 

glumelas con ayuda de pinzas y/o pinches, se colocó el cariopse sobre un portaobjetos, se aplastó 

y dispersó con espátula y se colocó sobre ellas una gota de colorante azul de anilina al 0,4%. 

Rápidamente se colocó una gotita de ácido láctico al 50%. Luego de 30 minutos se colocó el 

cubreobjetos, se retiró el exceso de colorante con un papel secante y se procedió al análisis 

mediante microscopio óptico. En el análisis microscópico se rastreó la presencia de Epichloë 

coenophiala (ex Neotyphodium coenophialum) mediante la presencia de sus hifas contorneadas, 

no ramificadas y ubicadas entre las células. 
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Tabla 1.2. Caracteres morfológicos evaluados en las nueve poblaciones de festuca alta 
durante el año 2017, y sus respectivas abreviaturas. 

 

Tipo de Caracter Caracter Momento de 
evaluación Abreviatura 

Vegetativas 

Número de macollos 

Otoño 
Junio 

Nmac 
Altura (cm) Alt1 

Diámetro (cm) Diam1 
Peso fresco (g) PF1 
Peso seco (g) PS1 

Altura (cm) 
Invierno 
Agosto 

Alt2 
Diámetro (cm) Diam2 
Peso fresco (g) PF2 
Peso seco (g) PS2 

Peso fresco (g) Primavera 
Septiembre 

PF3 
Peso seco (g) PS3 

Peso seco total (g)  PST 

Reproductivas 

Número de panojas 

Después de la 
cosecha 

Npan 
Largo de panoja (cm) Lpan 

Número de ramificaciones Nram 
Peso total de semillas (g) Psem 
Peso de mil semillas (g) Pmil 

 

3.4. Calidad nutricional 
 

La calidad nutricional del forraje de cada población se determinó en bulks de 15 genotipos en 

el corte realizado en el mes de septiembre del año 2017. Las muestras fueron secadas a 60 ºC 

en estufa de aire forzado. Luego se procedió a molerlas con molino willey con malla de 1 mm con 

el fin de acondicionar las muestras para su posterior análisis de calidad en laboratorio. Las 

determinaciones fueron las siguientes: 

 

Fibra detergente neutro en base seca (FDN): se utilizó el método propuesto por Goering y 

Van Soest (1970) mediante el uso de analizador de fibra ANKOM200/220 

Digestibilidad de la fibra detergente neutro en base seca (DFDN): se utilizó el método 

propuesto por Goering y Van Soest (1970) mediante el uso del incubador DaisyII ANKOM. 

Digestibilidad verdadera in vitro de la materia seca en base seca (DVIVMS): se utilizó el 

método propuesto por Goering y Van Soest (1970) mediante el uso del incubador DaisyII ANKOM. 

Proteína bruta (PB): se utilizó el método Kjeldahl propuesto por Jones, 1991. 
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4. Análisis de la información 
 
Los datos obtenidos durante la caracterización morfológica fueron analizados mediante el 

software Infostat/P y su interfaz con R para la estimación de modelos lineales generales y mixtos. 

Se realizó estadística descriptiva, análisis de varianza (ANAVA), test de comparación de medias 

DGC y análisis exploratorios multivariados de componentes principales y de conglomerados. 

 

4.1. Análisis de variancia entre poblaciones 
 
Para analizar la variabilidad entre poblaciones se consideró un modelo de bloques 

completamente aleatorizado donde: Yikj es la respuesta de los i-ésimos genotipos, de las k-ésimas 

poblaciones crecidas en los j-ésimos bloques. El modelo para Yikj y los parámetros involucrados 

fue: 

yijk = μ + αi + βj + δk + Ɛijk 
Donde: yijk = ijk-ésima observación de la variable y; μ = media general; αi = efecto aleatorio del i-

ésimo bloque; βj = efecto aleatorio de la j-ésima población; δk = efecto aleatorio del k-ésimo 

genotipo; Ɛijk = error asociado con la ijk-ésima observación. 

 

4.2. Análisis de variancia dentro de poblaciones 
 
Para analizar la variabilidad dentro de cada población se consideró un modelo aleatorio 

donde: Yij es la respuesta de los i-ésimos genotipos, crecidas en los j-ésimos bloques. El modelo 

aleatorio para Yij y los parámetros involucrados fue: 

yij = μ + αi + βj + Ɛij 
Donde: yij= ij-ésima observación de la variable y; μ = media general; αi = efecto aleatorio del i-

ésimo bloque; βj = efecto aleatorio del j-ésimo genotipo; Ɛij = error asociado con la ij-ésima 

observación. 

 

4.3. Estimación del grado de determinación genética (GDG)  
 

Se estimaron las heredabilidades en sentido amplio (H2) en cada población basado en individuos 

según la fórmula: 

H2 = σ²G / (σ²G + σ²E) 
Siendo: σ²G: varianza genética, σ²E: varianza del error (Mariotti y Collavino, 2014). 
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Los errores de estimación de la H2 se realizaron de acuerdo a la fórmula: 

 

E.E. (H2)= √ {2 (N-1) (1-[H2]2) + [1+ (K2-1) H2] 2}/ [K22 (N-K1) (N-1)] 
 

Donde N= K1.K2, K1= genotipos experimentales y K2= número de repeticiones (Mariotti y 

Collavino, 2014). 

 

4.4. Análisis Multivariado 
 
Con los datos obtenidos de las variables morfológicas, se aplicó análisis multivariado con el 

objetivo de detectar diferencias y/o similitudes entre las poblaciones (Crisci y Lopez Armengol, 

1983), en respuesta a los caracteres evaluados. 

 

4.4.1. Análisis de Componentes Principales y Análisis Jerarquizado (Cluster). 
 
El Análisis de Componentes Principales se basa en la transformación de un conjunto de 

variables cuantitativas originales en otro conjunto de variables independientes no 

correlacionadas, llamadas componentes principales. El objetivo de este análisis es poder 

condensar la información obtenida, en unas pocas componentes principales que conserven la 

mayor variabilidad posible. El mismo se realizó mediante Análisis de Componentes Principales 

del paquete estadístico InfoStat/P. 

Por su lado el Análisis Jerarquizado o Cluster es una técnica de agrupamiento que se basa 

en las similitudes o distancias entre las observaciones o variables para ello se utilizó como medida 

de distancia la distancia euclídea. Los resultados del agrupamiento se pueden observar a través 

de un dendrograma y el método empleado fue el del centroide no ponderado Ward, el cual 

promedia todas las distancias entre pares de poblaciones. El mismo se realizó mediante análisis 

de conglomerados del paquete estadístico InfoStat/P. 
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RESULTADOS 
 

1. Estadística descriptiva y análisis univariado 
 
En la Tabla 1.3 se presenta la estadística descriptiva promedio de las nueve poblaciones de 

festuca alta para los caracteres morfológicos evaluados y en la Tabla 1.4 se observa el 

comportamiento promedio por población. 

 
Tabla 1.3. Media, desvío estándar (D.E), valor mínimo, valor máximo y significación de las 

diferencias (valor p) de las nueve poblaciones de festuca alta para los caracteres evaluados. 

 Caracter Media D.E. Mínimo Máximo Valor p 

Ve
ge

ta
tiv

os
 

Nmac (n°) 188,23 76,8 25 740 <0,0001 
Diam1 (cm) 71,77 12,59 30 110 <0,0001 
Diam2 (cm) 18,54 4,35 7 31 0,0051 
Alt1 (cm) 36,39 8,61 5 64 <0,0001 
Alt2 (cm) 22,54 6,44 7 51 <0,0001 
PF1 (g) 73,43 36,1 4 242 <0,0001 
PF2 (g) 186,69 88,52 48 781 <0,0001 
PF3 (g) 225,36 96,72 54 769 0,0044 
PS1 (g) 20,15 9,27 0,7 56 <0,0001 
PS2 (g) 32,24 18,34 3 137 0,0001 
PS3 (g) 83,23 24,88 30,5 221,5 0,0003 
PST (g) 136,03 41,42 44 311 <0,0001 

R
ep

ro
du

ct
iv

os
 

Npan (n°) 92,81 39,59 5 268 <0,0001 
Lpan (cm) 22,08 4,35 12,77 41,03 0,0013 
Nram (n°) 8,86 2,49 3,33 25 NS 
Psem (g) 13,46 10,04 0,2 76,4 <0,0001 
Pmil (g) 2,05 0,44 0,96 3,4 <0,0001 

NS: no significativo. 
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Tabla 1.4. Media y desvío estándar de los caracteres evaluados para cada población de festuca alta. 

Población 
 1 2 3 4 5 6 7 8 9 

Nmac 179,4±66,1 183,4±76 189,4±71,9 155±62,9 190,3±74,8 209±82,3 157,1±89,7 220,7±76 207,9±67,1 
Diam1 70,9±12 69,7±12,1 63,1±10,8 69,1±12,9 71,3±11,1 74,4±12 74,8±13,1 76,4±11,7 76,2±11,7 
Diam2 19,5±4,4 18,5±4,5 16,9±3,7 20,1±4,5 17,5±5 18,2±5,3 18,4±4,1 19,2±3,1 18,1±3 
Alt1 36,5±7,9 34,8±8,2 32,2±7,9 33±8,4 35±7,6 39,3±8,7 37,7±8,5 38,5±8,2 40,4±8,3 
Alt2 23,7±6,7 24,8±7,5 22,1±6,4 19,3±6 21±4,3 23,9±7,6 19,2±3,8 23,9±5,4 24,2±6,2 
PF1 70,5±33 66,2±30,4 55,8±26,5 66,4±39,5 72,1±30,9 87,5±45,5 69,6±31,5 82,1±33,7 89,7±36,8 
PF2 168,9±58,9 219,2±126,8 154±57,1 185,1±90,9 175,2±68 231±106,7 151,3±64,4 185,3±70,6 205,2±94,8 
PF3 234,0±87,1 246,5±108,3 214,1±91,9 202,4±89 190,8±62,3 250,4±95,2 192,1±77,9 249,8±112,4 242±113 
PS1 18,8±8,8 18,3±7,6 16±7,6 18,6±10 20,6±7,9 23,2±10,8 19,1±8,2 21,8±8,8 24,4±9,8 
PS2 27,3±11,4 37,7±24,7 24,7±11,1 32,5±19,4 30,2±14,5 43±24,9 26±14 32,2±15,1 35,5±16,9 
PS3 85,1±21,9 91,6±31 79,7±23,5 77,4±22,4 73±14,5 88,9±20,3 72,9±19,6 89,9±28,2 88,6±29,4 
PST 132,4±34,1 149,5±48,3 123±36,6 130,3±43,4 122,5±30,9 155,5±50,8 117±31,1 145±44,4 145,5±30,6 
Npan 101,3±43,3 97,6±40,2 93,2±40 96,8±38,2 87,9±29,4 89,7±46,4 79±29,8 118±35,1 66,3±30,7 
Lpan 23,3±5,1 21,2±5,2 20,3±4,8 21,2±3,5 22,3±2,9 22,9±4,2 21,5±4,5 22,9±3,8 22,6±3,5 
Nram 8,6±2,1 8,5±2,2 9,1±3,2 8,8±1,9 8,4±1,7 8,5±1,8 8,7±3,3 10,2±3,1 8,5±2 
Psem 17,3±15,4 18±8,9 9,8±8,5 8,2±5,3 15,4±8,5 11,4±7,9 11,3±8,5 16±11,1 12,5±7,6 
Pmil 2,1±0,3 2,2±0,2 1,7±0,4 1,7±0,4 2±0,4 2,1±0,3 2,1±0,5 1,8±0,3 2,2±0,3 

 



Capítulo 1 

33 
 

1.1. Variabilidad entre poblaciones 
 
Se detectaron diferencias estadísticamente significativas (p≤0,05) entre las nueve 

poblaciones para todos los caracteres evaluados, con excepción del número de ramificaciones 

por panoja (Tabla 1.3). A continuación se describen los caracteres analizados. 

 
Número de macollos 
Se detectaron diferencias altamente significativas (p<0,0001) en el número de macollos entre 

las poblaciones siendo las poblaciones 9, 6 y 8 las de mayor número de macollos. Las 

poblaciones 7 y 4 fueron las que menor número de macollos presentaron (Figura 1.5). 

 
Figura 1.5. Número de macollos (Nmac) de las nueve poblaciones evaluadas. Las barras 

indican medias y error estándar. Letras distintas indican diferencias significativas (p<0,05) según 

la prueba DGC. 

 

 

Diámetro de planta 
Se detectaron diferencias significativas entre las poblaciones en las dos fechas de medición 

(p<0,0001; p=0,0051). Las poblaciones 6, 7, 8 y 9 fueron las de mayor diámetro en la fecha 1 

mientras que las poblaciones 1, 4 y 8 fueron las de mayor diámetro en la fecha 2. La población 3 

fue la de menor diámetro en ambas fechas (Figura 1.6). 
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Figura 1.6. Diámetro 1 (A) y Diámetro 2 (B) de las nueve poblaciones evaluadas. Las barras 

indican medias y error estándar. Letras distintas indican diferencias significativas (p<0,05) según 

la prueba DGC. 

 
Altura de planta 
Se detectaron diferencias significativas (p<0,0001) entre las poblaciones en las dos fechas 

de medición. Las poblaciones 6 y 9 fueron las de mayor altura en la fecha 1 y las poblaciones 1, 

9, 8, 6 y 2 las de mayor altura en la 2. Las poblaciones 3, 4, 2 y 5 fueron las que menor altura en 

la fecha 1 presentaron mientras que las poblaciones 7, 4, 5 y 3 fueron las que menor altura 

presentaron en la 2 (Figura 1.7). 

 
Figura 1.7. Altura 1 (A) y Altura 2 (B) de las nueve poblaciones evaluadas. Las barras indican 

medias y error estándar. Letras distintas indican diferencias significativas (p<0,05) según la 

prueba DGC. 

A B 

A B 
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Peso fresco y Peso seco por planta 
Se detectaron diferencias significativas entre las poblaciones en el peso fresco (p<0,0001; 

p<0,0001; p=0044) y peso seco (p<0,0001; p=0,0001; p=0,0003) en las tres fechas de corte, y 

para el peso seco total (p<0,0001). En términos generales el peso fresco y el peso seco de las 

poblaciones evidenció tendencias similares en los tres cortes de biomasa (forraje). El peso seco 

total, reflejó un comportamiento asociado a estas tendencias. Se destacaron las poblaciones 2, 

6, 9 y 8 por alcanzar los valores de peso más elevados y las poblaciones 3, 5 y 7 por alcanzar los 

pesos más bajos. El resto de las poblaciones fueron intermedias, con alguna leve variación de su 

comportamiento según el corte considerado (Figuras 1.8 y 1.9). 

 

 

 
Figura 1.8. Peso fresco 1 (A), Peso fresco 2 (B) y Peso fresco 3 (C) de las nueve poblaciones 

evaluadas. Las barras indican medias y error estándar. Letras distintas indican diferencias 

significativas (p<0,05) según la prueba DGC. 
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Figura 1.9. Peso seco 1 (A), Peso seco 2 (B), Peso seco 3 (C) y Peso seco total (D) de las 

nueve poblaciones evaluadas. Las barras indican medias y error estándar. Letras distintas indican 

diferencias significativas (p<0,05) según la prueba DGC. 
 
 
Número y largo de panojas 
Se detectaron diferencias significativas entre las poblaciones en los caracteres número 

(p<0,0001) y largo de panojas (p=0,0013). La población 8 presentó el mayor número de panojas 

y la población 9 fue la de menor número de panojas. Las poblaciones 5, 6, 9, 8 y 1 las de mayor 

largo de panojas y las poblaciones 3, 2, 4 y 7 fueron las de menor largo de panojas (Figura 1.10). 
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Figura 1.10. Número de panojas (A) y Largo de panojas (B) de las nueve poblaciones 

evaluadas. Las barras indican medias y error estándar. Letras distintas indican diferencias 

significativas (p<0,05) según la prueba DGC.  
 
 
Número de ramificaciones por panoja 
El promedio para todas las poblaciones del número de ramificaciones por panoja fue de 9. 

Con un mínimo de 3 y un máximo de 25. No se detectaron diferencias significativas entre las 

poblaciones. 

 
Peso total de semillas por planta 
Se detectaron diferencias significativas entre las poblaciones (p<0,0001) siendo las 

poblaciones 1, 5, 8 y 2 las de mayor peso total de semillas. Las poblaciones 4, 3, 7, 6 y 9 fueron 

las que menor peso total de semillas presentaron (Figura 1.11). 

 

A B 
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Figura 1.11. Peso total de semillas de las nueve poblaciones evaluadas. Las barras indican 

medias y error estándar. Letras distintas indican diferencias significativas (p<0,05) según la 

prueba DGC. 
 
Peso de mil semillas por planta 
Se detectaron diferencias significativas entre las poblaciones (p<0,0001) siendo las 

poblaciones 1, 6, 7, 9 y 2 las de mayor peso de mil semillas. Las poblaciones 4 y 3 fueron las que 

menor peso de mil semillas presentaron (Figura 1.12). 

 

 
Figura 1.12. Peso de mil semillas de las nueve poblaciones evaluadas. Las barras indican 

medias y error estándar. Letras distintas indican diferencias significativas (p<0,05) según la 

prueba DGC. 
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1.2. Variabilidad dentro de poblaciones 
 
Se observó una importante variabilidad dentro de las poblaciones para los ocho caracteres 

considerados representativos de la producción de forraje y semillas (Anexo 1, Tablas 1.1 a 1.8). 

 
Tabla 1.5. Significancia estadística de la variabilidad dentro de las nueve poblaciones para 

los caracteres Número de macollos, Peso seco 1, Peso seco 2, Peso seco 3, Peso seco total, 

Número de panojas, Peso de semillas y Peso de mil semillas. 

Población Nmac PS1 (g) PS2 (g) PS3 (g) PST (g) Npan Psem (g) Pmil (g) 
1 <0,0001 0,0044 0,0091 NS NS 0,0235 <0,0001 <0,0001 
2 0,0124 0,0066 NS NS NS 0,0007 0,0201 0,0047 
3 <0,0001 <0,0001 0,0037 0,037 0,0212 NS <0,0001  0,0114 
4 NS 0,0008 0,0132 NS NS 0,0008 NS 0,0002 
5 0,01 0,0073 NS NS NS NS 0,0018 <0,0001 
6 0,0009 <0,0001 0,0057 NS NS 0,0012 0,0135 <0,0001 
7 NS NS NS 0,0157 0,0025 NS 0,0171 <0,0001 
8 0,0089 NS 0,0018 NS NS NS 0,0109 0,0009 
9 0,0069 0,0008 NS NS NS 0,0013 0,0997 0,0026 

NS: no significativo. 
 
Número de macollos por planta 
Se observó diferencias significativas dentro de la mayoría de las poblaciones. En la población 

1 se destacó el genotipo 10 por su gran producción de macollos. En la población 2 los genotipos 

más productivos fueron 12, 23, 9, 39, 34, 11, 37, 8, 4, 15, 16, 10, 2, 29, 27, 36, 32, 17, 25 y 14. 

En la población 3 se destacó el genotipo 1. En la población 5 se destacaron los genotipos 9, 17, 

15, 12, 1, 16, 7, 5, 20, 23, 3, 13, 24, 25, 27, 19, 26 y 21. En la población 6 se destacaron los 

genotipos 28, 23, 14, 12, 7, 19, 18, 3, 17, 34, 25, 11, 26, 5, 2, 13, 22, 27, 15, 9, 24, 35, 33, 10, 8 

y 16. En la población 8 el genotipo con mayor producción fue el 2, y en la población 9 el 19 (Anexo 

1.1). 

 
Peso seco por planta en fecha 1 
Se observó diferencias significativas dentro de la mayoría de las poblaciones. En la población 

1 se diferenció por baja producción de materia seca el genotipo 12, el resto tuvo producción mayor 

y similar. En la población 2 los genotipos más productivos fueron 25, 7, 37, 16, 32, 4 y 29. En la 

población 3 se destacó el genotipo 26. En la población 4 se diferenciaron por baja producción de 

materia seca los genotipos 7, 3, 26, 1, 29, 35, 19 y 11. En la población 5 se destacaron los 

genotipos 20, 33, 26 y 24. En la población 6 se destacaron los genotipos 22 y 23. Y en la población 
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9 se destacó el genotipo 21 (Anexo 1.2). 

 
Peso seco por planta en fecha 2 
Se observó diferencias significativas dentro de la mayoría de las poblaciones. En la población 

1 se diferenciaron los genotipos 23, 26, 22, 3, 29 y 5 por elevada producción. En la población 3 

se destacaron los genotipos 21, 11, 1, 29, 27 y 9. En la población 4 se diferenciaron los genotipos 

38, 15, 6, 9, 4, 2, 40, 30, 31 y 23. En la población 6 se destacó el genotipo 22. Y en la población 

8 se destacaron los genotipos 23 y 31 (Anexo 1.3). 

 
Peso seco por planta en fecha 3 
Se observó diferencias significativas dentro de dos poblaciones (3 y 7). En la población 3 se 

diferenciaron los genotipos 33, 11, 26 y 27 por elevada producción. En la población 7 se 

diferenciaron los genotipos 9 y 31 por baja producción (Anexo 1.4). 

 
Peso seco por planta total 
Se observó diferencias significativas dentro de dos poblaciones (3 y 7). En la población 3 se 

diferenciaron los genotipos 13, 35, 22, 25 y 14 por baja productividad y en la población 7 se 

diferenciaron los genotipos19, 17 y 2 por elevada producción (Anexo 1.5). 

 
Número de panojas 
Se observó diferencias significativas dentro de las poblaciones 1, 2, 4, 6 y 9. En la población 

1 los genotipos 1, 36, 4, 6, 35, 10, 21, 11, 16 y 13 fueron los más productivos. En la población 2 

lo fueron los genotipos 2, 10, 39, 20, 35, 16, 17 y 18. En la población 4 se destacaron los genotipos 

17, 34 y 25. En la población 6 se destacaron los genotipos 26, 13, 10, 9 y 33, y en la población 9 

los genotipos 4, 17, 29, 19 y 30 (Anexo 1.6). 

 
Peso de semillas 
Se observó diferencias significativas dentro de la mayoría de las poblaciones, salvo en las 

poblaciones 4 y 9. En la población 1 se destacó el genotipo 16, en la población 2 se destacaron 

los genotipos 17, 39 y 2. En la población 3 se destacó el genotipo 17 y en la población 5 los 

genotipos 15, 26 y 20. En la población 6 se destacó el genotipo 33, en la población 7 se destacó 

el genotipo 30 y en la población 8 los genotipos 28, 33, 2 y 26 (Anexo 1.7).  

 
 



Capítulo 1 

41 
 

Peso de mil semillas 
Se observó diferencias significativas dentro del total de las poblaciones. En la población 1 el 

genotipo 10 fue el más productivo. En la población 2 lo fueron los genotipos 1, 26, 23 y 38. En la 

población 3 se destacó el genotipo 2. En la población 4 se destacaron los genotipos 21 y 20. En 

la población 5 se destacó en genotipo 26 y en la población 6 el genotipo 10. En la población 7 se 

destacaron los genotipos 26, 30 y 29 y en la población 8 los genotipos 28, 34, 2, 36, 29, 26, 17 y 

16. Por último, en la población 9 se destacaron los genotipos 19, 29, 30 y 20 (Anexo 1.8). 

 

1.3. Determinación de infección endofítica 
 
Se determinó la presencia del hongo endófito Epichloë coenophiala (ex Neotyphodium 

coenophialum) en las nueve poblaciones de festuca alta (Tabla 1.6). El total de las poblaciones 

presentó infección mayor al 45%. Las poblaciones con mayor presencia de hongo endófito fueron 

6, 1, 7, 5 y 3. Las poblaciones con menor presencia de hongo endófito fueron 4 y 2. 

 

Tabla 1.6. Porcentaje de infección con Epichloë coenophiala en las nueve poblaciones de 

festuca alta. 

Población % de infección 
1 92 
2 58,5 
3 81 
4 45,5 
5 85 
6 96,5 
7 85,5 
8 79,5 
9 78,5 

 

1.4. Calidad nutricional 
 
Los cuatro caracteres de calidad evaluados presentaron diferencias significativas entre 

poblaciones (p<0,05) (Tabla 1.7). Según Di Marco (2011) se considera que un forraje tiene alta 

calidad cuando tiene aproximadamente 70% de digestibilidad in vitro de la materia seca (DIVMS), 

menos del 50% de fibra detergente neutra (FDN) y más del 15% de proteína bruta (PB). Por el 

contrario en uno de baja calidad la DIVMS disminuye a menos del 50%, la FDN sube a más del 

65% y la PB baja a menos del 8%. En el presente trabajo la media general de la DVIVMS fue 

78,99 %, la de la FDN fue de 48,86 %, la de la DFDN fue de 57,06 % y la de la PB fue 15,89 %, 
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indicando que todas las poblaciones tuvieron buena calidad de forraje. En particular se 

destacaron las poblaciones 4, 7, 2 y 5 por lograr los valores más elevados de DVIVMS y los 

menores porcentajes de FDN (Tabla 1.7, Figura 1.12). 

 
Tabla 1.7. Valores de calidad nutricional promedio (Fibra detergente neutro en base seca, 

Digestibilidad de la fibra detergente neutro en base seca, Digestibilidad verdadera in vitro de la 

materia seca en base seca y Proteína bruta) en cada una de las poblaciones de festuca alta. Las 

filas inferiores muestran los valores de calidad promedios y la significación de las diferencias entre 

poblaciones. 

 

Población FDN DFDN DVIMS Nitrógeno 
1 49,51 55,54 77,98 16,34 
2 49,45 58,03 79,27 16,29 
3 48,39 56,72 79,06 16,57 
4 46,84 58,51 80,54 15,21 
5 48,91 57,52 79,22 15,35 
6 51,66 56,43 77,49 15,03 
7 46,83 57,13 79,97 14,98 
8 48,88 57,35 79,05 16,38 
9 49,3 56,29 78,36 16,85 

Promedio 48,86 57,06 78,99 15,89 
Valor p <0,05 <0,05 <0,05 <0,05 
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Figura 1.13. Fibra detergente neutro en base seca (FDN) (A), Digestibilidad de la fibra 

detergente neutro en base seca (DFDN) (B), Digestibilidad verdadera in vitro de la materia seca 

en base seca (DVIVMS) (C) y Proteína bruta (D) de las nueve poblaciones evaluadas. Las barras 

indican medias y error estándar. Letras distintas indican diferencias significativas (p<0,05) según 

la prueba DGC. 

 

2. Análisis multivariado  

2.1. Análisis de Componentes Principales (ACP) 
 

Las dos primeras CP explicaron el 70,5% de la variabilidad total entre las nueve poblaciones 

(Figura 1.14). La CP1 explicó el 49,7% de la variabilidad total y los caracteres con mayor aporte 

a esta CP fueron PST, PS3 y PS2. Por otro lado, la CP2 explicó el 20,8% de la variabilidad total 

restante y los caracteres con mayor aporte a esta fueron Npan y Pmil. Se diferenciaron tres grupos 

de poblaciones, uno formado por las poblaciones 8, 2, 6 y 9 que se caracterizaron por presentar 

mayores valores de pesos secos (1, 2, 3 y total), Psem y Pmil. Otro grupo, formado por las 

poblaciones 3, 4, y 7 que presentaron valores menores para todos los caracteres. Y un tercer 

grupo formado por las poblaciones 5 y 1 que se situaron cerca del origen, por lo que serían 

poblaciones con comportamiento intermedio. 
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Figura 1.14. Análisis de Componentes Principales de las variables Número de macollos 

(Nmac), Peso seco 1 (PS1), Peso seco 2 (PS2), Peso seco 3 (PS3), Peso seco total (PST), 

Número de panojas (Npan), Peso total de semillas (Psem) y Peso de mil semillas (Pmil) en 

nueve poblaciones de festuca alta. 

 

2.2. Análisis de Conglomerados 
 

Si se realiza el corte al 75 % de la distancia total (3,40) se observa la formación de cuatro 

grupos de poblaciones (correlación cofenética 0,768) (Figura 1.15). Un grupo estuvo formado por 

las poblaciones 1, 3, 4, 5, y 7 que son las poblaciones que presentaron valores menores para 

todos los caracteres. Un segundo grupo formado por las poblaciones 6 y 9 que se caracterizaron 

por presentar elevados valores de Pmil, PS1, PS2 y PST. El tercer grupo se formó con la 

población 2 que presentó elevado PST, Nmac y PS3. El cuarto grupo se formó con la población 

8 que presentó alto Psem. 
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Figura 1.15. Dendrograma obtenido mediante Análisis de Conglomerados de las variables 

Número de macollos (Nmac), Peso seco 1 (PS1), Peso seco 2 (PS2), Peso seco 3 (PS3), 

Peso seco total (PST), Número de panojas (Npan), Peso total de semillas (Psem) y Peso de 

mil semillas (Pmil) en nueve poblaciones de festuca alta. 

 

3. Estimación de parámetros genéticos 
 

Las heredabilidades basadas en individuos obtenidas por población fueron mayoritariamente 

bajas. En particular, las variables relacionadas a la producción de forraje fueron menores a 0,40; 

salvo la población 3 en la variable Nmac, y la población 6 en la variable PS1. Las variables 

relacionadas a la producción de semilla obtuvieron valores de heredabilidad mayores. La variable 

Npan obtuvo heredabilidades medias en las poblaciones 6 y 9 y altas en la población 4. La 

variable Psem obtuvo heredabilidades intermedias en la mayoría de las poblaciones y 

heredabilidades altas en las poblaciones 1 y 3. La variable Pmil obtuvo heredabilidades 

intermedias en las poblaciones 1, 2 y 3 y heredabilidades altas en el resto de las poblaciones 

(Tabla 1.8). 
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Tabla 1.8. Grado de determinación genética (GDG) basado en individuos y errores de 

estimación del GDG (E.E.) para ocho caracteras considerados representativos de la producción 

de forraje y semillas evaluados en nueve poblaciones de festuca alta. 

Población Nmac PS1 PS2 PS3 PST Npan Psem Pmil 

1 0,09±0,07 0,14±0,08 0,38±0,14 0,04±0,09 0,22±0,12 0,33±0,13 0,79±0,14 0,48±0,15 

2 0,13±0,08 0,28±0,09 0 ±0,09 0 ±0,09 0 ±0,09 0,25±0,12 0,26±0,13 0,42±0,14 

3 0,44±0,10 0,33±0,10 0,24±0,12 0,31±0,13 0,35±0,14 0,19±0,12 0,82±0,13 0,37±0,14 

4 0,04±0,07 0,36±0,10 0,14±0,11 0,20±0,12 0,18±0,12 0,73±0,14 0,28±0,13 0,64±0,15 

5 0,19±0,08 0,05±0,07 0,03±0,09 0,17±0,11 0 ±0,09 0 ±0,09 0,36±0,14 0,82±0,13 

6 0,37±0,10 0,47±0,10 0,07±0,10 0,11±0,10 0,22±0,12 0,46±0,15 0,41±0,14 0,59±0,15 

7 0,17±0,08 0,12±0,07 0,06±0,10 0,05±0,09 0,29±0,13 0 ±0,09 0,48±0,15 0,90±0,10 

8 0 ±0,06 0,07±0,07 0,11±0,10 0 ±0,09 0 ±0,09 0,12±0,11 0,50±0,15 0,68±0,15 

9 0,17±0,08 0,31±0,09 0 ±0,09 0 ±0,09 0 ±0,09 0,55±0,15 0,33±0,14 0,66±0,15 
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DISCUSIÓN 
 

La colecta y caracterización fenotípica y genotípica de las nueve poblaciones de festuca alta, 

constituyó la etapa inicial de la presente tesis, con el objetivo de detectar la existencia de 

variabilidad genética. 

1. Variabilidad genética entre las poblaciones 
 

La recolección de plantas se realizó en ambientes periféricos al nicho propio de la especie, 

en la región pampeana, donde la frecuencia de genotipos dentro de cada población era intermedia 

a baja (Scheneiter et al., 2015). Esto tuvo como propósito determinar si las mismas contenían 

variabilidad como producto de una posible adaptación a las condiciones de estrés provocadas 

por dos variables bioclimáticas, sequía y altas temperaturas, que limitan la expansión de la 

especie. Los resultados obtenidos en base a la caracterización agronómica realizada, permitieron 

confirmar la existencia de elevada variabilidad genética entre y dentro de las nueve poblaciones 

de festuca alta. 

Se han detectado amplias variaciones genéticas en festuca, tanto dentro, como entre 

poblaciones; siendo la variación dentro de la población la más amplia ya que es un poliploide con 

un alto nivel de autoincompatibilidad (Huff, 1997; Ubi et al., 2003; Mian et al., 2005). El presente 

estudio determinó una importante variabilidad fenotípica y genotípica entre las nueve poblaciones 

sobre un total de 17 caracteres evaluados. Si bien las poblaciones fueron recolectadas a una 

distancia mínima de 30 km entre ellas, la confirmación de una marcada diferenciación podría 

implicar escaso intercambio genético entre las mismas, y asumir que efectivamente constituían 

poblaciones aisladas geográficamente. Estos resultados son coincidentes con otras 

investigaciones reportadas en la especie (Cerono, 1993; Cuyeu, 2008; Rimieri, 2006). Estudios 

realizados en 90 poblaciones de festuca alta para evaluar la diversidad génica y su aporte a 

programas de mejoramiento en Irán, demostraron diferencias contrastantes entre grupos de 

poblaciones recolectadas en ambientes de pastoreo comparado con otras de ambientes para 

césped (Shahabzadeh et al., 2020). Algunas respuestas pudieron ser consecuencia de procesos 

de selección y adaptación a condiciones específicas de cada lugar de colecta, junto al sistema 

reproductivo alogamo de la especie, su nivel de ploidía, y mecanismos de recombinación génica 

(Bradshaw, 1965; Brigss y Walters, 1984; Tanksley y Mc Couch, 1997; Andrés, 2014). 

En la presente investigación, las variables morfológicas registradas se definieron en función 

de su importancia agronómica y posterior aporte a programas de mejoramiento genético de la 

especie, cuyo objetivo fuera obtener cultivares superiores y adaptados a nuevos ambientes. Por 

lo general la selección conjunta de caracteres vegetativos y reproductivos suele constituir un 



Capítulo 1 

48 
 

“trade off”, debido a que por lo general estos grupos de caracteres suelen no estar 

correlacionados genéticamente (Acuña, 2008; Amorena, 2014). En el caso de los caracteres 

vegetativos investigados, como altura y diámetro de planta, peso fresco y peso seco, en otoño, 

invierno y primavera, y calidad del forraje, se evidenciaron diferencias significativas entre las 

poblaciones y permitieron observar agrupamientos consistentes en el tiempo. Por ejemplo la 

producción de biomasa fresca y seca (PF1, 2, 3; PS1, 2, 3; PST) fue significativamente superior 

en las poblaciones 9, 8, 6 y 2; fue intermedia en las poblaciones 1 y 4; y muy inferior en las 

poblaciones 3, 5 y 7. Estas tendencias se visualizaron parcialmente a través del análisis de 

conglomerados y  pudieron reflejar la adaptación de las poblaciones a condiciones climáticas 

similares. Por ejemplo, las poblaciones 9, 8, 6 y 2 provienen de colectas realizadas en el límite 

ecológico condicionado por la variable bioclimática de altas temperaturas. Resultados similares 

fueron informados en 35 poblaciones naturalizadas de festuca en Túnez, donde la relación entre 

condiciones ambientales y caracteres agronómicos revelaron la influencia del tipo de suelo y de 

las temperaturas sobre la producción de forraje (Chtourou-Ghorbel et al., 2011). Similarmente 

otros autores reportaron variabilidad considerando poblaciones naturalizadas (Vega et al., 2018) 

y accesiones de diferente origen (Niazkhani et al., 2014; Lanzillota, 2017). De Araujo et al. (1983) 

evaluaron 67 introducciones de festuca alta detectando variabilidad genética significativa para 

rendimiento anual de forraje y altura de la planta. 

La calidad del forraje es un carácter de relevancia en la selección (Ghesquière et al., 1996; 

Wang y Ge, 2006; Hopkins et al., 2007) y muy dependiente del genotipo, del estado de madurez 

y de la estación del año (Gardner et al., 1985; Rimieri, 2006). Según Di Marco (2011) se considera 

que un forraje tiene alta calidad cuando tiene aproximadamente 70% de digestibilidad in vitro de 

la materia seca (DIVMS), menos del 50% de fibra detergente neutra (FDN) y más del 15% de 

proteína bruta (PB). Por el contrario en uno de baja calidad la DIVMS disminuye a menos del 

50%, la FDN sube a más del 65% y la PB baja a menos del 8%. Se considera que la FDN es 

sinónimo de pared celular (celulosa, hemicelulosa y lignina). Por otro lado la DFDN es la 

proporción de la FDN que es digerida en un tiempo determinado (24 hs, 30 hs, 48 hs). Diversos 

autores han propuesto que el valor de la DFDN constituye un mejor estimador del consumo 

voluntario y un parámetro independiente del contenido de fibra (Oba y Allen, 1999; Hoffman et 

al., 2003; Oba y Allen, 2005). 

En el presente trabajo los parámetros evaluados del forraje cosechado en primavera, 

indicaron que todas las poblaciones de festuca tuvieron buena calidad de forraje. En particular se 

destacaron las poblaciones 4, 7, 2 y 5 por lograr los valores más elevados de DVIVMS, los 

menores porcentajes de FDN y los mayores de DFDN. Existen numerosas investigaciones que 
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reportan diferencias significativas entre genotipos para DVIVMS y FDN (Nguyen et al., 1982; Soh 

et al., 1984; Bughrara et al., 1991; Pavetti et al., 1994; Cattoni, 2010; Amini et al., 2018); sin 

embargo, algunos autores (Insua et al., 2012; Nguyen et al., 1982; Buxton y Marten, 1989) no 

detectaron diferencias para la variable DFDN, contrariamente a lo hallado en esta tesis. Por otro 

lado, Annicchiarico y Romani (2005) y Amini et al. (2018) comparando 25 ecotipos de festuca alta 

detectaron diferencias entre poblaciones en el contenido de nitrógeno similarmente a lo detectado 

en esta tesis. En el presente estudio las poblaciones con mayor calidad no fueron las que 

acumularon mayor producción de forraje, y estos resultados coinciden con los reportados por 

Schenetier et al. (2014), en el que indica que el valor nutritivo de la festuca alta a lo largo de los 

años no está relacionado con la acumulación de materia seca. Los resultados obtenidos 

indicarían que las poblaciones de festuca recolectadas en el borde del nicho ecológico, serían de 

gran valor para incorporar en programas de selección, que tengan como objetivo incrementar el 

consumo animal. 

El rendimiento de semillas es uno los aspectos más importantes en la selección de especies 

forrajeras, ya que es imprescindible para el éxito en la difusión de un nuevo cultivar. Diversos 

autores (Pagano y Rimieri, 2005; Andrés, 2014) indican que existe una considerable fluctuación 

en el rendimiento de semilla de especies forrajeras templadas, atribuible a condiciones climáticas 

variables durante período crítico de desarrollo reproductivo, y señalan que para aumentar los 

rendimientos se puede seleccionar por precocidad, adaptación al fotoperiodo, resistencia al frio, 

vigor de plántula, entre otros. Sleper (1985) determinó que las heredabilidades estimadas sobre 

plantas individuales de festuca fueron altas para madurez, número y largo de panojas y 

rendimiento de semilla. Las mismas estimaciones para peso de mil semillas y peso de semilla por 

panoja fueron moderadas, en tanto que para altura de planta, vuelco, rendimiento de forraje en 

etapa reproductiva y número de semillas por panoja fueron bajas. 

En el presente estudio, el peso de total de semillas, el peso de mil semillas, el número de 

panojas y la longitud de la panoja, producido por planta presentaron diferencias significativas 

entre las poblaciones. Las poblaciones 1, 2, 5 y 8 se destacaron por alcanzar el mayor peso total 

de semillas y el mayor número de panojas. Similarmente las poblaciones 1 y 2 presentaron el 

mayor peso de mil semillas. Las poblaciones 9, 6 y 7 tuvieron un rendimiento intermedio. La gran 

variabilidad hallada en estos caracteres concuerda con lo reportado por la literatura por varios 

autores (Vega et al., 2018, Lanzillota, 2017; Niazkhani et al., 2014; Binek, 1996; Ramenda, 1996), 

y permitiría proponer a las poblaciones 1, 2, 5 y 8 como base de germoplasma para introducir en 

programas de mejoramiento por producción de semillas. 

El análisis de componentes principales mostró tres grupos de poblaciones bien definidos. El 
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primer grupo conformado por las poblaciones 2, 6, 8 y 9, las que se caracterizaron por presentar 

mayores valores para la producción de forraje y semillas. El segundo grupo formado por las 

poblaciones 1 y 5 que se situaron cerca del origen, por lo que serían poblaciones con 

comportamiento intermedio. El tercer grupo se formó con las poblaciones 3, 4 y 7 que presentaron 

valores menores para todas las variables. El análisis de conglomerados definió un agrupamiento 

similar al mostrado por el ACP. Estos resultados, indicarían que si el objetivo de selección a nivel 

poblacional fuera obtener cultivares de mayor producción de forraje, de elevada calidad, y elevada 

producción de semillas las poblaciones 2, 6, 8 y 9 serían promisorias para incorporar en el 

germoplasma base del programa de mejoramiento; adicionalmente estas poblaciones podrían 

aportar genes para el desarrollo de cultivares tolerantes a elevadas temperaturas. 

 

2. Variabilidad dentro de las poblaciones 
 
Una población se define como un grupo de individuos, miembros de la misma especie, que 

están asociados geográficamente y constituye una unidad de evolución. Un fenómeno que afecta 

marcadamente la evolución de las poblaciones es la selección natural, lo que implica que los 

alelos que promueven mayor aptitud tienden a aumentar su frecuencia de una generación a la 

otra, y el resultado final es que la población está cada vez más adaptada al medio, porque se va 

enriqueciendo con los mejores genotipos (Fontdevila y Moya, 2000). 

La detección de alta infección endofítica (mayor al 45%) en el total de las poblaciones 

recolectadas, podría indicar una ventaja adaptativa de las mismas a las condiciones ambientales 

adversas. Las poblaciones silvestres y naturalizadas de gramíneas son potenciales 

hospedadoras de hongos endófitos (Holder et al., 1994), en particular, las poblaciones 

naturalizadas de festuca alta presentan generalmente infección endofítica, siendo el hongo 

causante de esta infección el Epichloë coenophiala, pudiendo constituir un factor de adaptación. 

Las poblaciones con mayor presencia del hongo fueron las 6, 1, 7, 5 y 3, todas ellas colectadas 

en ambientes de elevada temperaturas en verano y sequía. Mientras que las poblaciones 4 y 2 

presentaron menor porcentaje de infección endofítica. Si bien los mecanismos de interacción 

entre la especie y el hongo son complejos y probablemente involucren numerosos factores, la 

baja frecuencia de individuos en los sitios de colecta podría implicar un proceso de expansión de 

la especie hacia ambientes marginales, mediados por la presencia del endófito, donde algunos 

genotipos lograron mayor capacidad para perpetuarse que otros.  

Estas posibles ventajas en la sobrevivencia de las poblaciones, pudieron manifestarse a 

través del aumento del rendimiento, en variables como el número de macollos (West et al., 1993), 
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la producción de semillas (Rice et al., 1990; De Battista et al., 2006) y la persistencia (Cheplick y 

Clay, 1988; Malinowski et al., 1998; Schmid y Christensen, 1999; Vila Aiub et al., 2005; Assuero 

et al., 2006). En el norte de España, Oliveira y Castro (1997) detectaron que el 90% de las 

poblaciones evaluadas resultaron infectadas y adaptadas a las condiciones de su hábitat. 

La mayoría de las poblaciones estudiadas en el presente capítulo, mostraron variabilidad 

intra-poblacional, y este hecho podría ser consecuencia del sistema reproductivo alógamo de la 

especie, su nivel de poliploidía y de su elevada autoincompatibilidad, lo que produce que las 

plantas individuales sean por lo general heterozigotas y normalmente cada semilla o planta dentro 

de una misma población es genéticamente única (Fribourg et al., 2009). 

La variabilidad intra-poblacional calculada sobre caracteres asociados a la producción de 

forraje y de semillas, mostró la presencia de diferencias entre genotipos dentro de las nueve 

poblaciones, pero esta variabilidad fue difrerente en cada población. Las poblaciones con mayor 

variabilidad fueron la 1, 3 y 6, con diferencias significativas entre genotipos para 6 de los 8 

caracteres estudiados. Los caracteres que evidenciaron mayor variabilidad fueron peso de mil 

semillas, peso de semillas, peso seco del primer corte y número de macollos; mientras que el 

peso seco del tercer corte y el peso seco total no mostraron variabilidad en 7 de las 9 poblaciones. 

Si bien las poblaciones recolectadas en el borde del nicho ecológico se las considera 

naturalizadas, se presume que derivan de festucas procedentes de Europa continental, 

caracterizadas por tener una marcada estacionalidad en el crecimiento, logrando las mayores 

tasas en primavera-verano, y las menores en otoño-invierno (Miñón, 2013).  

Si el objetivo de selección fuera obtener cultivares de mayor producción de forraje, el carácter 

a seleccionar sería el peso seco 1 (peso seco otoñal) utilizando las poblaciones 3, 4 y 6, porque 

podrían aportar mayor variabilidad entre genotipos con valores de GDG aceptables. Si el objetivo 

de selección fuera obtener cultivares de mayor producción de semillas, los caracteres de mayor 

interés serían el número de panojas (poblaciones 4, 6, 9), el peso total de semillas (poblaciones 

1, 3, 6, 7, 8, 9) y el peso de mil semillas (todas las poblaciones), por presentar elevada variabilidad 

intrapoblacional, en la mayoría de las poblaciones y elevados GDG. 

En términos generales, se detectaron grupos de genotipos dentro de cada población que 

fueron de mejor y peor comportamiento en las variables estudiadas. Estos resultados indicarían 

desde el punto de vista evolutivo que existe inestabilidad poblacional y segregación de genes que 

promueven la variabilidad interna; y desde el punto de vista del mejoramiento, que habría 

variabilidad para aplicar selección artificial. 
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3. Heredabilidad en sentido amplio 
 
El grado de determinación genética (GDG), o heredabilidad en sentido amplio, es la 

proporción de variancia fenotípica del germoplasma causada por los factores genéticos (aditivos, 

dominancia e interacciones epistáticas) (Dudley y Moll, 1969). Se considera heredabilidad alta 

cuando es superior al 80%, moderadamente alta cuando varía entre 60-80%, heredabilidad media 

cuando se encuentra entre 40-60% y baja cuando es menor al 40% (Falconer y Mackay, 1996). 

En este trabajo se encontraron distintas heredabilidades según el carácter evaluado y las 

poblaciones. Los valores bajos de GDG para los pesos secos y el número de macollos 

demostrarían que para el germoplasma evaluado, la mayor proporción de variabilidad detectada 

hace referencia a variabilidad ambiental. Las variables relacionadas a la producción de semillas 

presentaron valores elevados de GDG demostrando que existe una alta posibilidad de realizar 

selección para dichos caracteres. Los caracteres cuantitativos pueden estar muy influenciados 

por el ambiente y consecuentemente tener bajas heredabilidades, en particular el rendimiento de 

forraje es un carácter cuantitativo complejo y de bajo control genético (Schiller y Lazenby, 1975, 

Fribourg et al., 2009).   

Estas estimaciones de heredabilidades permitirían definir cuáles serían las poblaciones que 

podrían aportar a la selección para diseñar un programa de mejoramiento eficaz que maximice la 

mejora genética (Kearsey y Pooni 1996; Hallauer et al., 2010) acorde al carácter analizado. 
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CONCLUSIONES 
 

 Se corroboró la existencia de una amplia variabilidad genética entre y dentro de las nueve 

poblaciones de festuca alta mediante caracterización morfológica. 

 Las poblaciones 2, 6, 8 y 9 presentaron elevada producción de forraje y calidad, y buena 

producción de semillas, y serían promisorias para incorporar a un programa de 

mejoramiento para la obtención de cultivares superiores. 

 Las poblaciones con mayor variabilidad intrapoblacional en caracteres de producción de 

forraje y semilla fueron la 1, 3 y 6, con diferencias significativas entre genotipos para la 

mayoría de los caracteres estudiados. 

 La elevada variabilidad intrapoblacional indicaría que existe segregación de genes que 

promueven la variabilidad interna para aplicar selección. 

 Los caracteres vegetativos relacionados con la producción de forraje presentaron valores 

del grado de determinación genética bajo en todas las poblaciones. 

 Los caracteres reproductivos relacionados con la producción de semillas presentaron 

valores del grado de determinación genética medianos a elevados en las poblaciones 

estudiadas.  

 Las poblaciones recolectadas en el borde del nicho ecológico podrían estar sujetas a 

procesos micro-evolutivos de expansión de la especie hacia ambientes restrictivos, a 

través de una ventaja adaptativa mediada por la elevada infección endofítica. 
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INTRODUCCIÓN 
 

La utilización de marcadores moleculares para asistir al mejoramiento genético convencional 

en la detección de variabilidad, es una herramienta muy valiosa que complementa la evaluación 

de caracteres fenotípicos y puede mejorar la eficiencia y precisión de proceso de selección (Loss, 

1994; Gupta et al., 1996; Flowers et al., 2000; Forster et al., 2001; Diaz et al., 2004; Vinh y 

Paterson, 2005, Kaushik et al., 2003; García et al., 2007). 

Los marcadores moleculares presentan ventajas con respecto a los marcadores morfológicos, 

como mayor precisión de detección de la variabilidad a nivel de ADN, una amplia cobertura del 

genoma, escasa influencia ambiental y se pueden analizar en cualquier estado del desarrollo de 

la planta (Forster et al., 2001; Schlatter et al., 2002; Munns y James, 2003). Permiten la evaluación 

directa de los genomas de los individuos porque representan segmentos específicos de ADN 

correspondientes a regiones codificantes o no codificantes, cuyas secuencias pueden o no ser 

conocidas. Actualmente, la utilización de dichos marcadores ha otorgado un mayor refinamiento, 

eficacia y velocidad al proceso de selección. 

Los microsatélites o SSR (Simple Sequence Repeats) son marcadores compuestos por 

repeticiones en tándem de dos a seis pares de bases flanqueadas por regiones conservadas no 

repetitivas. Sus ventajas radican en que son codominantes, abundantes en el genoma, altamente 

polimórficos y poseen especificidad de locus, buena reproducibilidad y distribución aleatoria en 

todo el genoma (Weising et al., 1991; Sun et al., 2011). La base molecular del polimorfismo radica 

en la diferencia del número de unidades repetidas. Cada segmento de tamaño diferente 

representa un alelo diferente de un locus. Aunque la técnica requiere una puesta a punto laboriosa 

de la reacción PCR (según el cebador), se considera que la metodología del análisis por SSRs 

es relativamente sencilla y reproducible entre laboratorios (Hamada et al., 1982; Rafalski et al., 

1993). 

Una clase especial de SSR son los EST-SSR (Expressed Sequence Tags) que se ubican en 

regiones codificantes del genoma (Li et al., 2002) y son funcionalmente más importantes que los 

SSR genómicos (Casu et al., 2001; Carson y Botha, 2000) ya que pueden reflejar información de 

genes específicos. Se han detectado niveles más bajos de polimorfismos en este tipo de 

marcadores con respecto a los SSR genómicos por su mayor conservación (Song et al., 2012; 

Parthiban et al., 2018). Los marcadores EST-SSR se obtienen rápidamente mediante búsqueda 

electrónica y reflejan la diversidad genética dentro o adyacente a los genes (Varshney et al., 

2005). En cultivos con genomas complejos se logra una caracterización significativa de genes 

utilizando marcadores EST (Oliveira et al., 2009). 

Los microsatélites son ideales para la evaluación y comparación de la variación genética 

dentro y entre especies cercanas (Morgante y Olivieri, 1993; Powell et al., 1996; Studer et al., 
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2006) incluidas las especies de fecundación cruzada (Forster et al., 2001). Permiten realizar 

mapeos genéticos y físicos, identificación y discriminación de genotipos. Son ampliamente 

utilizados para estudios de genética de poblaciones (Roca y Ramirez, 2000), estudios evolutivos, 

selección asistida por marcadores y caracterización de cultivares (Cipriani et al., 2010). 

La utilización de marcadores moleculares para el mejoramiento genético de festuca alta 

comenzó a principios de la década de 1990. Las técnicas utilizadas fueron amplificación aleatoria 

de ADN polimórfico (RAPD), polimorfismo de longitud de fragmento de restricción (RFLP) y 

marcadores de polimorfismo de longitud de fragmento amplificado (AFLP) para el análisis de la 

diversidad genética (Xu et al., 1994; Mian et al., 2002), filogenia (Xu y Sleper 1994; Charmet et 

al., 1997), caracterización de híbridos Festuca × Lolium (Chen et al., 1995; Wang et al., 2003) e 

identificación de cultivares (Eizenga et al., 1998). También se utilizaron para generar mapas 

genéticos (Xu et al., 1995; Saha et al., 2005) y mapeo comparativo (Chen et al., 1998). 

Los marcadores microsatélites (SSR) desarrollados para festuca alta (Saha et al., 2004, 2006) 

fueron ampliamente utilizados para la evaluación de diversidad de germoplasma, construcción de 

mapas de asociación y genómico, identificación de variedades y análisis genéticos de 

poblaciones (Lauvergeat et al., 2005; Saha et al., 2005; Tehrani et al., 2009; Hand et al., 2012 a-

b; Cuyeu et al., 2013). Además, se estudio la aplicación de dichos marcadores en otras especies 

(Saha et al., 2004; Zeid et al., 2010). 

Recientemente se han desarrollado y utilizado marcadores de polimorfismo de un solo 

nucleótido (SNP) para la clasificación de morfotipos y el análisis filogenético de festuca (Hand et 

al., 2010, 2012). Aun así, el progreso del desarrollo y utilización de marcadores moleculares en 

festuca alta es muy lento en comparación con especies más importantes. 

Estudios anteriores detectaron una elevada variación genética a nivel morfológico en el 

germoplasma naturalizado de festuca alta (Borrill et al., 1971; Majidi et al., 2009; Sun et al., 2014). 

Aun así, la diversidad fenotípica existente en el germoplasma no siempre refleja la magnitud de 

la diversidad, debido a la naturaleza genética compleja de las variables estudiadas y las 

influencias ambientales (Smith y Smith, 1992). Por otro lado, los marcadores moleculares cubren 

todo el genoma, es decir regiones codificantes y no codificantes (Franco et al., 2006). Por lo tanto, 

la caracterización morfológica tendría que estar acompañada por la caracterización molecular 

para clasificar los genotipos de plantas en la evaluación y utilización de los recursos genéticos, 

la diversidad genética en los programas de mejora (Franco et al., 2001). 

En este capítulo se propuso estudiar la variabilidad molecular entre y dentro de las nueve 

poblaciones de festuca alta (Festuca arundinacea Schreb. var arundinacea) recolectadas en el 

borde del nicho ecológico en la región pampeana. 
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Hipótesis 
 

 Existe elevada variabilidad genética a nivel molecular entre y dentro de las poblaciones 

de festuca alta colectadas en los ambientes periféricos al nicho ecológico determinado en 

la región pampeana. 

 
Objetivos 
 

 Determinar la magnitud de la variabilidad genética molecular entre y dentro de las 

poblaciones de festuca alta colectadas en los ambientes periféricos al nicho ecológico 

determinado en la región pampeana. 
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MATERIALES Y MÉTODOS 
 

1. El germoplasma estudiado 
 
Se caracterizaron 40 genotipos de cada una de las nueve poblaciones colectadas en el borde 

del nicho ecológico de festuca alta (Capítulo 1). 

 

2. Extracción de ADN genómico 
 

La extracción de ADN genómico se realizó a partir de tejido liofilizado perteneciente a 40 

genotipos por población. Los genotipos colectados fueron acondicionados en invernáculo e 

identificados individualmente. El ADN se obtuvo siguiendo el protocolo de extracción Kleinhofs et 

al. (1993). 

 

1. Colocar el material liofilizado en microtubos de 2 ml y moler manualmente con un vástago 
de punta cónica 

2. Agregar 800 μl de buffer de extracción (sin CTAB ni SDS) (Tabla 2.1) a 65 °C en cada 
tubo 

3. Incubar en baño de agua a 65°C durante 10 minutos 
4. Agregar 75μl de SDS y 75μl de CTAB a 65°C 
5. Incubar en baño de agua a 65° C, durante 30 minutos 
6. Agregar 750μl de cloroformo 
7. Mezclar suavemente mediante inversiones durante 10 minutos 
8. Centrifugar a 12.000 rpm, durante 30 minutos 
9. Extraer la fase acuosa (700μl) y proceder al primer cambio de microtubo de 1,5 ml 
10. Agregar 800 μl de cloroformo 
11. Mezclar suavemente mediante inversiones, durante 10 minutos 
12. Centrifugar a 12.000 rpm, durante 30 minutos 
13. Extraer la fase acuosa (800μl) y proceder al segundo cambio de microtubo de 1,5 ml 
14. Agregar isopropanol frío (450 μl) para precipitar el ADN 
15. Centrifugar 10 minutos a 12000 rpm 
16. Descartar la fase acuosa y lavar el pellet 
17. Agregar 1 ml de etanol 70% 
18. Centrifugar 30 minutos a 12000 rpm 
19. Descartar la fase acuosa y realizar el segundo lavado con etanol al 70% 
20. Centrifugar 30 minutos a 12000 rpm 
21. Descartar la fase acuosa 
22. Dejar secar el pellet hasta evaporación total del etanol al 70% 
23. Resuspender el ADN con 40μl de TE 1X 
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Tabla 2.1. Composición del buffer de extracción 
Componentes Concentración final  1X  
1M TrisClH (pH 8)  100mM  75 μl  
5M NaCl  700mM  105 μl  
0.5M EDTA (pH 8)  50mM  75 μl  
SDS 20% *  2%  75 μl  
CTBA 10% *  1%  75 μl  
H2O  345 μl  
Volumen total  750 μl  

 
 

3. Cuantificación y dilución de ADN genómico 
 

Para la cuantificación y control de la integridad del ADN extraído, se realizó electroforesis 

horizontal en geles de agarosa al 0,8% teñidos con bromuro de etidio (0,1μg/ml). Por pocillo se 

sembró un volumen de 2μl de muestra con 5μl de azul de bromo fenol (BPB) 1X. La electroforesis 

se llevó a cabo a un voltaje constante de 150 Volts durante 30 minutos. El ADN extraído se 

cuantificó en forma visual mediante transiluminador de luz ultravioleta UVP Modelo M-20. Se 

realizó una comparación con muestras de ADN conocidas (fago lambda digerido con la enzima 

HindIII). Una vez cuantificadas las muestras del ADN se procedió a realizar las diluciones de 

trabajo con TE 1/10 (1:Tris 10:EDTA) , llegándose a una concentración final aproximada de 10 

ng/μl. 

 

4. SSR utilizados 
 

Para la caracterización molecular de las nueve poblaciones de festuca alta se utilizaron 12 

SSR propios de festuca diseñados por la Samuel Roberts Noble Foundation (Saha et al., 2006) 

y 3 SSR diseñados para raigrás (Jones et al., 2001) (Tabla 2.2). Para cada primer SSR se calculó 

la temperatura de amplificación según la fórmula: 

Tm: 4(G+C) +2(A+T) 
 

Donde:   Tm: temperatura de fusión o melting (temperatura of melting) 
G: cantidad de bases de Guanina  
C: cantidad de bases de Citosina  
A: cantidad de bases de Adenina  
T: cantidad de bases de Timina  

 
(Rybicki, 2005. http://www.mcb.uct.ac.za/manual/MolBiolManual) y al promedio del par se le bajó 
4°C para asegurar la amplificación (Tm ajustada). 

 
 
 

http://www.mcb.uct.ac.za/manual/MolBiolManual
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5. Reacción en cadena de la polimerasa (PCR)  
 

Las reacciones de amplificación se llevaron a cabo en un termociclador Veriti® 96-well 

Thermal Cycler de Applied Biosystems, utilizando las temperaturas de annealing ajustadas para 

cada par de primers. El programa de amplificación utilizado fue: 
 1 ciclo de 1 minuto a 95°C (desnaturalización) 
 35 ciclos de: 

15 segundos a 95°C para desnaturalización del ADN 
30 segundos a la temperatura de annealing calculada para cada par de primers 
30 segundos a 72°C (extensión) 

 1 ciclo de 7 minutos a 72°C (terminación) 

Las reacciones se llevaron a cabo en un volumen final de 13 μl, conteniendo 1 μl de ADN 

genómico (10 ng/μl), 0,11 μl de dNTPs (100 mM), 1,4 μl Buffer Taq 10X, 0,56 μl de Cl2Mg (50 

mM), 0,5 μl de cada uno de los primers SSR (10 μM), 0,1 μl de Taq ADN polimerasa Pegasus 

(PB-L®) y 8,02 μl de agua (calidad HPLC) para completar el volumen. 

 

6. Resolución de los productos de amplificación 
 

Los productos de amplificación fueron separados por electroforesis vertical en cubas de 

secuenciación en geles de poliacrilamida al 6% (19:1 acrilamida-bisacrilamida) de 0,4 mm de 

espesor en condiciones desnaturalizantes utilizando el equipo Sequi-Gen DNA Electrophoresis 

Cell, Bio-Rad. El armado de los geles y preparación de los vidrios se realizó siguiendo las 

instrucciones del fabricante: 

 

1. Agregar solución adherente (3μl Bind Silane, 5μl ácido acético glacial 0,5%, 950μl etanol) 
al vidrio con el fin de adherir el gel 

2. Agregar solución repelente de agua (Rain X®) a la cuba electroforética 
3. Colocar espaciadores entre el vidrio y la cuba 
4. Sujetar con clamps (sujetadores) 
5. Distribuir 70ml de la solución fresca de poliacrilamida con 330μl de APS (persulfato de 

amonio) y 33μl de TEMED (N,N,N´,N´-tetrametilentilendiamina), controlando que no se 
formen burbujas durante el proceso 

6. Colocar el peine con los dientes orientados hacia la parte superior del gel, para marcar el 
frente. Sujetar el peine con broches y dejar polimerizar como mínimo durante una hora. 

 

El gel fue sometido a una pre-corrida en buffer TBE (11% tris base, 6% ácido bórico, 0,6% 

EDTA 0,5M) de dos concentraciones distintas (0,5X arriba y 1X abajo). Previo a la siembra, se 

agregó a las muestras amplificadas buffer de carga (200μl EDTA 0,5M, 9,6ml formamida y 300μl 

colorante-azul bromofenol y xilenocianol) y se desnaturalizó por calentamiento a 94ºC durante 5 

minutos, enfriando posteriormente a 0ºC para evitar la unión de las cadenas. El volumen de 
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siembra fue de 2μl por calle. 

El tiempo de duración de la corrida se adecuó al peso molecular (PM) estimado del SSR una 

potencia constante de 55W, con un voltaje variable entre 1400 y 2000 volts y con control de 

temperatura (máximo: 55º C). En cada corrida se utilizaron marcadores de peso molecular 

(variación del tamaño en bandas de a 10 y 25 pb, InvitrogenTM) para estimar el peso molecular 

de los alelos presente en cada SSR de las diferentes poblaciones. 

Una vez finalizada la corrida se realizó el revelado de la bandas mediante la técnica de tinción 

con nitrato de plata según Benbouza et al., (2006): 

 

1. Fijación: Sumergir el gel en un litro de solución 10% de alcohol 96° (calidad alimenticia) y 
0,5% ácido acético glacial, agitar durante 5 minutos. 

2. Tinción: Sumergir el gel en una solución que contiene 1,5 gr de nitrato de plata en un litro 
de agua bidestilada y 1,5 ml de formaldehido, agitar durante 7 a 10 minutos. 

3. Revelado: sumergir el gel en una solución que contiene 15 gr de hidróxido de sodio en un 
litro de agua bidestilada y 2 ml de formaldehido, agitar durante 5 a 10 minutos evitando 
que se despegue el gel del vidrio. 

4. Stop: Sumergir el gel en la misma solución utilizada en el proceso de fijación, agitar 
durante 2 minutos. 

5. Lavado: sumergir el gel en agua corriente por 5 minutos, dejar secar. 

 

Una vez secos los geles se registraron las bandas obtenidas mediante la visualización de los 

productos de amplificación, colocando los vidrios sobre un transiluminador de luz blanca. Los 

diferentes tamaños de bandas se consideraron diferentes alelos para el locus SSR analizado. 

Las imágenes se almacenaron mediante digitalización, utilizando Scanner Astra 2400slt. 
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Tabla 2.2. 15 SSR utilizados para caracterizar las nueve poblaciones de festuca alta colectadas, nombre del SSR, abreviatura, 

autor del SSR, secuancia forward, secuencia reverse, temperatura de melting calculada y temperatura de melting ajustada. 

SSR SSR 
abreviado Autor Secuencia forward Secuencia reverse 

Temperatura 
calculada 

(°C) 
Temperatura 
ajustada (°C) 

NFA002 a-02 

Saha 
et al., 
2006 

GCTCCAGCTTCTCCATCATC ACCAAGTCGTCCAAGTCAGC 62 58 
NFA015 a-15 GCGTCCACTAACAACACCAA AGCAAGGCCAGCAAAAATTA 58 54 
NFA019 a-19 TGGATTTGCAATTAGCCTCA GCTCGTGTATGGCCTTCAAT 58 54 
NFA023 a-23 AGTCGGTGGTGAAGCTGAAG TACAACTAGGGGGCTGGTCA 62 58 
NFA024 a-24 TGCCCACGAGGTCTATCTTC AGCTTCCCCTTCATTCCACT 61 57 
NFA031 a-31 ACGGTCTGTACCGTGGATGT GCTGTAGACTCAGCCGAACC 63 59 
NFA034 a-34 GCTGGGTGTAGGGCTGTAAA CTCCTTTCCATCACCTCTGG 62 58 
NFA041 a-41 TCCTGAGAGACATCGAGCAAG TCAAAAGCCAAACACTTCC 57 53 
NFA048 a-48 CAGGCTGTTAACGGTGTCCT CCTTCTTCTTGGGAGGGAAA 61 57 
NFA058 a-58 CAATCTACCGTCGCTTCACC CAAAACCAGGTGGCAGATTT 60 56 
NFA064 a-64 TCATTTGACGCCACTTGAAC GTCTTAGCGCCTTCCTTGGT 58 54 
NFA066 a-66 CTCCCCGTCCTTCCATCT CAACCTCCTCCACCATCTTG 58 54 

LPSSRK03B03 B03 Jones 
et al; 
2001 

 

GGGAATCTGGCAGAAGTATCACGT GAAGATCTGGCCAAGTCTAATCCG 72 68 
LPSSRK10H05 H05 AAGGAGACCTGGCAGCTTGGTGCT CGACAAAGGTTCACAATGGAGGAG 74 70 
LPSSRK02E08 E08 TCTGAAAGCCCGAGTGAGCG CGACTGTGGCAGGGCTGACG 66 62 

 
 
 
 
 
 



Capítulo 2 

63 
 

7. Análisis estadístico 

7.1. Matriz básica de datos (MBD) 
 

El análisis estadístico de los datos se realizó con el fin de cuantificar la variabilidad 

genética de las poblaciones y estimar las relaciones genéticas entre ellas. Para tal fin se 

construyó una MBD a partir de las bandas observadas para cada locus SSR. Las bandas 

fueron codificadas como variables binarias (presencia/ausencia) mediante 1 y 0 (Saha et 

al., 2005). Los individuos fueron ubicados en filas y los alelos en columnas. 

Debido a que los marcadores moleculares del tipo SSR son codominantes, se espera 

que en un individuo perteneciente a una especie diploide (2X) se puedan observar hasta 2 

bandas por locus (dependiendo de si son homocigotos o heterocigotos). En el caso de 

festuca alta, que es una especie alohexaploide con 2n=6x=42 cromosomas, se debe tener 

en cuenta la posibilidad de obtener más de dos bandas por individuo heterocigota para cada 

SSR. 

 

7.2. Software 
 

Para el análisis de los datos obtenidos de SSR se utilizaron dos software estadísticos. 

El software Info-Gen/P versión 2016 (Balzarini y Di Rienzo, 2016) permite analizar datos de 

marcadores moleculares de distinta naturaleza suponiendo que los mismos se colectan 

para cada entidad biológica de interés (individuo o población) para identificar el estado 

alélico de múltiples loci. 

 

7.3. Estructura poblacional 
 

Se utilizó el software STRUCTURE 2.3.4 (Pritchard et al., 2000) que realiza inferencias 

bayesianas para realizar agrupamientos de genotipos debido a la presencia de 

subpoblaciones utilizando datos de marcadores genotípicos. El programa asigna 

probabilísticamente la pertenencia de un individuo a una o a más de una población. El último 

tipo de genotipos se denominan mezclas, ya que presentan fracciones del genoma 

pertenecientes a antepasados provenientes de distintas poblaciones. Para el análisis se 

consideraron los parámetros número de iteraciones “longitud” de burn-in, número de 

iteraciones MCMC (Monte Carlo Markov Chain) y el número de runs (repeticiones, r) para 

cada valor K de subpoblaciones. El burn-in corresponde al período en el que se correrá la 
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simulación previa a la recolección de datos para minimizar el error de la configuración inicial 

(MCMC). Los resultados obtenidos se cargaron en el programa on line STRUCTURE 

HARVESTER (Earl y Von-Holdt, 2011) y se calcularon los valores de verosimilitud a través 

de múltiples valores de K mediante el método de Evanno et al. (2005), para detectar el 

número de grupos (subpoblaciones) que mejor se adaptan a los datos. Una vez 

determinado el valor de K más probable, se obtienen r matrices Q, n x k (siendo r número 

de repeticiones, n número de individuos y k número de subpoblaciones). Cada una de las 

matrices Q (n x k) representan la probabilidad de membresía de cada genotipo dentro de 

los diferentes grupos. Al analizar la conformación de los agrupamientos, se considera que 

un genotipo es asignado a un grupo, si el valor de membrecía es mayor o igual a 0,7. En 

caso de no cumplir la condición para ninguno de los grupos, será asignada a un grupo extra 

denominado mezcla. Cada genotipo es representado por una columna que se pintan de un 

color dependiendo a que población pertenezcan o de varios colores en los casos que una 

línea comparta cierta fracción de su genoma con varias subpoblaciones (modelo de 

ancestria mezcla o admixture). 

 

7.4. Descripción de marcadores moleculares 

 
Cada SSR fue descripto según el número de alelos y contenido de información 

polimórfica (PIC). El valor de PIC expresa la capacidad de un marcador para establecer 

polimorfismos en la población en función del número de alelos detectados y de sus 

frecuencias de distribución (Powell et al., 1996). Los marcadores monomórficos presentan 

un valor de PIC de cero. 

 

7.5. Estimación de la variabilidad genética entre y dentro de poblaciones 

7.5.1. Análisis de la Variancia Molecular (AMOVA)  
 

El Analysis of Molecular Variance – AMOVA- (Excoffier et al., 1992) es un método para 

estimar la diferenciación de una población directamente de datos moleculares y evaluar 

hipótesis sobre dicha diferenciación. Es un método de partición de sumas de cuadrados, en 

el contexto de información molecular multivariada. Es ampliamente usado ya que, por 

basarse en distancias (Simple Matching (1-S)), no depende de tantos supuestos biológicos 

como las técnicas de análisis basadas en frecuencias alélicas. 



Capítulo 2 

65 
 

En este trabajo, se estimó la variancia de los componentes de distancia 

intrapoblacionales e interpoblacionales mediante el AMOVA utilizando el modelo lineal: 

 
Donde pij es el genotipo de la j-ésima planta en la i-ésima población y p genotipo 

esperado.  

La variancia total σ2 es: 

 
Donde σ2

ω es la variabilidad entre individuos dentro de una misma población y σ2
B es la 

variancia entre distintas poblaciones. 

 

7.5.2. Matriz de distancia genética 
 

A partir de la matriz básica de datos se construyó una matriz de distancia genética (D) 

utilizando el coeficiente Dice. El índice de similitud de Dice pertenece al grupo de medidas 

de similitud sin simetría en cuanto a la co-presencia y co-ausencia de alelos ya que no 

considera en su expresión el conteo de coincidencias por falta de bandas, pero si tiene en 

cuenta la diferencia de alelos. Esto es importante a tener en cuenta ya que la ausencia de 

banda en forma simultánea no necesariamente implica similitud genética. Para este índice 

de similitud (S), la distancia genética se expresa matemáticamente como (1-S)1/2. 

 

La distancia entre X e Y se calcula según: 

 
Dxy= 2a/2a+b+c 
 

Donde:   a es el número de bandas compartidas por los individuos x e y 
b es el número de bandas ausentes en el individuo x y presentes en 

el individuo y 
c es el número de bandas presentes en el individuo x y ausentes en 

el individuo y 
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7.6. Análisis multivariados 

7.6.1. Análisis de Ordenamiento: Coordenadas Principales (AcoorP)  
 

Las bases de datos de variables discretas como la de los marcadores codificados en 

forma binaria son frecuentemente exploradas mediante análisis de coordenadas principales 

(ACoorP) o escalamiento multidimensional métrico (Gower, 1967). La técnica es 

particularmente útil ya que al trabajar con una matriz de distancias es posible seleccionar 

aquella que es apropiada según la naturaleza del dato. En el caso de utilizar datos binarios 

y seleccionar medidas de similaridad en lugar de distancias, luego las similitudes deben 

expresarse como distancias. Este procedimiento se puede realizar a través de distintas 

transformaciones matemáticas, como (1-S)1/2. 

El Análisis de Coordenadas Principales es una técnica multivariada de reducción de 

dimensión (TRD) que permite 1) resumir y graficar datos de marcadores de un conjunto de 

entidades, 2) explorar tendencias y relaciones entre éstas y 3) agrupar y clasificar no sólo 

entidades sino también variables. 

Para este análisis se utilizó la matriz de distancia (Dice) obtenida a partir de la 

transformación (1-S)1/2. 

 

7.6.2. Análisis de conglomerados: Cluster  
 

El objetivo del análisis de conglomerados (Cluster) es formar grupos tal que los 

elementos de un grupo sean más parecidos entre sí que con los elementos de otro grupo. 

El mismo se aplica cuando se supone que existe una estructura y se desea identificarla. 

Los resultados del agrupamiento se pueden observar a través de un dendrograma. Para el 

análisis de los datos moleculares se realizaron dos tipos de agrupamientos, uno teniendo 

en cuenta a las poblacionesl y otro teniendo en cuenta los genotipos. El agrupamiento por 

genotipos se realizó mediante el método de unión de vecino no ponderado sobre la matriz 

de distancias conformada a partir del índice de disimilitud de Dice en el paquete de software 

DARWIN v6.0.014. 
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7.6.3. Análisis espacial de la variabilidad genética (Mantel) 
 

Muchos de los procesos que influyen sobre la variación genética están mediados por el 

espacio. Por ello, el análisis conjunto de la información genética y espacial permite inferir y 

explorar procesos genéticos subyacentes. El análisis de la variabilidad genética y su 

estructura espacial, puede referirse a su relación con la distancia geográfica o puede 

incorporar, además, las características del ambiente. 

La prueba de Mantel es utilizada para estudiar la congruencia o correspondencia entre 

dos matrices de distancias (Mantel, 1967). En general se utiliza cuando es de interés 

conocer si existe correlación lineal entre matrices de distancias genéticas y distancias 

geográficas. 

El estadístico Z de Mantel es: 

 
Donde el numerador representa la covarianza entre matrices y el denominar la raíz 

cuadrada del producto de la varianza de cada matriz. Cuando la correlación es 

estadísticamente significativa, se concluye que existe estructura espacial. Debido a que la 

prueba de Mantel mide la correlación entre matrices de distancia, es necesario calcular las 

mismas como un paso previo a Mantel. Para este análisis se utilizó la matriz de distancia 

(Dice) obtenida a partir de la transformación (1-S)1/2 y la matriz de distancia geográfica 

calculada utilizando la fórmula de Vincenty (https://es.planetcalc.com/73/). Dicha fórmula se 

utiliza para calcular distancias teniendo en cuenta la curvatura de la tierra. 

 

8. Análisis conjunto de la Caracterización morfológica y molecular 
 

El objetivo de este análisis fue determinar las posibles relaciones existentes entre los 

datos provenientes del estudio de la variabilidad genética a nivel molecular y a nivel 

morfológico. 

 

8.1. Análisis de Procrustes Generalizado 
 

El Análisis de Procrustes Generalizados (Gower, 1975) permite utilizar para cada tipo 

de variable una medida de distancia y un método de ordenación particular, obteniendo 

tantas configuraciones de individuos como fueran necesarias, para luego promediarlas en 

una única configuración denominada configuración de consenso (Bramardi, 2000). Previo 

https://es.planetcalc.com/73/
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a esta configuración, se obtuvieron las componentes principales (CP) de los datos 

morfológicos estandarizados y las coordenadas principales (PCO) de los datos moleculares 

derivados del ACoorP sobre la matriz de distancia obtenida con la transformación (1-Sij)1/2, 

donde Sij es el índice de similitud de Dice. De esta forma se obtuvo un punto consenso entre 

las ordenaciones de las poblaciones producidas por cada conjunto de variables, como 

también su dispersión desde dicho punto. Para este análisis se incluyeron aquellas 

variables morfológicas que fueron medidas sobre los mismos individuos sobre los cuales 

se analizó su perfil molecular. Los datos fueron analizados mediante el software Info-Gen. 
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RESULTADOS 
 

1. Extracción y cuantificación de ADN genómico 
 

 
El protocolo utilizado permitió obtener ADN en cantidad y calidad suficiente. En la Figura 

2.1 se observa la cuantificación de ADN de 20 individuos pertenecientes a la población 2. 

Las concentraciones de ADN obtenidas en las 9 poblaciones oscilaron entre 1000-10000 

ng/μl por individuo. 

 

 

 
Figura 2.1. Cuantificación de ADN de 20 individuos pertenecientes a la población 2. T1: 

1μl ADN testigo [125, 50, 30 ng/μl]; T2: 2 μl ADN testigo [250, 100, 65 ng/μl]; T3: 3 μl ADN 

testigo [375, 150, 97 ng/μl].  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Capítulo 2 

70 
 

2. Amplificación del ADN genómico y selección de SSR informativos 
 

Los 15 SSR utilizados presentaron productos de amplificación. En la Figura 2.2 se 

observan los distintos patrones de bandas de algunos de los SSR utilizados. 

 
Figura 2.2. Patrones de bandas de los SSR NFFa015 (a-15), NFFa019 (a-19) y 

LPSSRK03B03 (B03) en geles de poliacrilamida al 6%. 

 

3. Análisis y cuantificación de la variabilidad genética 
 

Los 15 marcadores SSR utilizados mostraron un total de 220 alelos (bandas) en las 

nueve poblaciones estudiadas. Se detectó una variación de entre 7 y 30 alelos por locus. 

El SSR NFFa024 (a-24) presentó siete alelos, siendo el que menor polimorfismo. El SSR 

LPSSRK02E08 (E08) fue de más polimórfico con 30 alelos (Tabla 2.3). 

El índice de contenido de información polimórfica (PIC) varió entre 0,111 y 0,359 (Tabla 

2.3). Los SSR más informativos y con mayor capacidad discriminante entre las poblaciones 

a-19 

B03 

a-15 
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fueron NFFa064 (a-64), NFFa031 (a-31) y NFFa019 (a-19), mientras que el de menor poder 

discriminante fue el LPSSRK10H05 (H05). 

 
Tabla 2.3. Número de bandas totales y contenido de información del polimorfismo (PIC) 

de los 15 SSR utilizados en la caracterización molecular de las nueve poblaciones de 

festuca alta. 

SSR N° bandas totales PIC 
a-02 11 0,214 
a-15 15 0,282 
a-19 8 0,331 
a-23 8 0,34 
a-24 7 0,283 
a-31 8 0,338 
a-34 12 0,238 
a-41 11 0,324 
a-48 15 0,291 
a-58 22 0,18 
a-64 12 0,359 
a-66 15 0,244 
B03 17 0,228 
H05 29 0,111 
E08 30 0,215 
total 220  

 

3.1. Análisis de la Variancia Molecular (AMOVA) 
 
El AMOVA demostró la existencia de variabilidad genética entre y dentro de las 

poblaciones (p<0,0001). Además detectó que un 93% de la variación genética se encuentra 

dentro de las poblaciones y el 7% restante se encuentra entre las poblaciones (Tabla 2.4). 

 

Tabla 2.4. Análisis de la Variancia Molecular entre y dentro de las nueve poblaciones 

de festuca alta. 

Análisis de la Varianza 
F.V. SC gl CM p-valor  Iter Var. estimada % Var. estimada 

Población 0,13 8  0,02  <0,0001  400  2,7E-04  6,52  
Dentro 1,38 351  3,9E-3 <0,0001  400  3,9E-03  93,48  
Total 1,51 359  4,2E-3                4,2E-03  100  
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3.2. Matriz de distancia genética 
 

El promedio de los valores de distancias genéticas entre los pares de poblaciones fue 

0,0027, con valores extremos de 0,0011 y 0,0051. Los pares de poblaciones que presentan 

mayor similitud a través de todos los loci son las poblaciones 6 y 7, las poblaciones 7 y 8, 

las poblaciones 4 y 6, y las poblaciones 5 y 6. Los pares de poblaciones que presentan 

mayor distancia son las poblaciones 1 y 8, las poblaciones 1 y 2, las poblaciones 3 y 5, y 

las poblaciones 3 y 9 (Tabla 2.5) 

 

Tabla 2.5. Distancias genéticas entre las nueve poblaciones de festuca alta. 

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 
1 0 0,005 0,0046 0,0043 0,0031 0,0024 0,0026 0,0051 0,0032 
2  0 0,0015 0,002 0,004 0,002 0,0022 0,0032 0,0033 
3   0 0,0023 0,0049 0,0023 0,0028 0,004 0,0049 
4    0 0,0026 0,0013 0,0019 0,0019 0,0018 
5     0 0,0013 0,0025 0,0046 0,002 
6      0 0,0011 0,0023 0,0019 
7       0 0,0012 0,0017 
8        0 0,002 
9         0 

 
 

4. Estructura poblacional 
 

Se realizaron corridas con 50.000 iteraciones, tanto para burn-in como para el 

procedimiento MCMC. La cantidad de subpoblaciones (K) probadas fue de 2 a 5 con 3 

corridas (repeticiones, r) independientes con el fin de disminuir el error. Luego se calculó, 

mediante el programa Harvester, el valor de K más probable, el cual fue igual a 3 (Tabla 

2.6). Cuando se analiza cómo están conformados los agrupamientos, se considera que una 

línea es asignada a un grupo, si el valor de membrecía es mayor o igual a 0,7 (Anexo 2, 

Tabla 2.1). El resultado se visualiza a través de un diagrama denominado barplot, donde 

cada grupo es representado con un color y cada genotipo con una barra. 

Al observar el barplot generado por STRUCTURE se pueden identificar tres grandes 

grupos de genotipos, en este caso llamados Pool1, Pool2 y Pool3. El Pool1 estuvo 

conformado con genotipos provenientes de las poblaciones 4, 5, 6, 7, 8, y 9. El Pool2 estuvo 

conformado con genotipos provenientes de las poblaciones 2, 3, 4 y 9. El Pool3 estuvo 

formado solo por genotipos provenientes de la población 1 (Figura 2.3). 
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Tabla 2.6. Cálculo de los valores de Delta K a partir de los valores de verosimilitud [LnP(K)] 
para diferente número de subpoblaciones (K). 

K Reps Mean LnP(K) Stdev LnP(K) Ln'(K) |Ln''(K)| Delta K 
2 3 -6239.800000 3.716181 — — — 
3 3 -5983.566667 2.676440 256.233333 162.133333 60.577972 
4 3 -5889.466667 7.105866 94.100000 23.466667 3.302436 
5 3 -5818.833333 8.000208 70.633333 — — 

 

 
Figura 2.3. Barplot obtenido por el programa STRUCTURE con los datos de 15 SSR en 

nueve poblaciones de festuca alta. 

 

5. Análisis multivariados 

5.1. Análisis de Coordenadas Principales (AcoorP) 
 

El AcoorP muestra que las dos primeras CP explican el 32,5% de la variación molecular 

total de las nueve poblaciones, mientras que con la tercera CP se explica un 47% de la 

variabilidad total (Tabla 2.7). 

La primera coordenada explico el 17,2% encontrada, separando a las nueve 

poblaciones en dos grupos, uno conformado con las poblaciones 2, 3, 4, 8 y 9, y el segundo 

grupo se conformó con las poblaciones 1, 5, 6 y 7. La segunda coordenada explicó el 15,3% 

de la variabilidad y separó a las nueve poblaciones en dos grupos, uno formado por las 

poblaciones 1 y 2, y el otro grupo se formó con las poblaciones restantes (figura 2.4). 

Pool1 Pool2 Pool3 
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Figura 2.4. Análisis de Coordenadas Principales de las 9 poblaciones basado en la 

distancia genética de Dice. CP1 y CP2 son la primera y segunda coordenadas principales, 

respectivamente. 

 

Tabla 2.7. Proporción de la variancia molecular total de las nueve poblaciones de 

festuca alta. 

Autovalores 
Lambda Valor Proporción Prop Acum 

1 0,41 0,17 0,17 
2 0,37 0,15 0,32 
3 0,35 0,15 0,47 
4 0,32 0,13 0,60 
5 0,31 0,13 0,73 
6 0,23 0,10 0,83 
7 0,21 0,09 0,92 
8 0,20 0,08 1,00 

8 autovalores no mostrados 
 

5.2. Análisis de conglomerados 
 

El análisis de Cluster de las nueve poblaciones realizado a través del método UPGMA 

y el coeficiente de similitud de Dice, se muestra en el dendrograma de la Figura 2.5 

(Correlación cofenética = 0,761). La distancia genética entre las poblaciones osciló entre 

0,65 y 0,80, no observándose agrupamiento de las mismas hasta el 75% de la distancia 

presentada (0,63). Se detectaron cuatro grupos de poblaciones a una distancia de 0,78. La 

primer población en separarse del resto es la 2, luego se separa la población 3, seguida por 

-0,29 -0,11 0,07 0,24 0,42
CP 1 (17,2%)

-0,23

-0,07

0,10

0,27

0,43

C
P 

2 
(1

5,
3%

)

1

2

3
4

5

6

7

8 9

1

2

3
4

5

6

7

8 9

ACoorP
Distancia: (Dice (sqrt(1-S)))



Capítulo 2 

75 
 

la población 1, el último grupo está conformado por las poblaciones 4, 5, 6, 7, 8 y 9. 

El análisis de Cluster de los 360 genotipos realizado mediante el algoritmo de unión de 

vecino no ponderado construido con los índices de disimilitud de Dice se muestra en la 

Figura 2.6. Se puede observar que en ambos graficos siempre se desprende del resto la 

población 1 (Grupo 3 - Azul). En el dendograma relacionado a STRUCTURE (A) los grupos 

1 (rojo) y 2 (verde) no producen un patrón de agrupamiento demasiado claro. En el 

dendograma relacionado al origen poblacional de los genotipos (B) se diferencian algunas 

poblaciones (4, 5 y 9) mientras que por otro lado, se puede observar el agrupamiento de 

genotipos provenientes de distintas poblaciones. 

 

 
Figura 2.5. Dendrograma de las nueve poblaciones de Festuca alta obtenido con 15 

SSR, a través del método UPGMA y el coeficiente de similitud de DICE. 
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Figura 2.6. Dendrograma de unión de vecinos no ponderado basado en índices de disimilitud de Dice que muestran las relaciones entre los 360 genotipos de 
festuca alta. A) Los genotipos se colorearon de acuerdo a la asignación de grupos inferidos por STRUCTURE. B) Los genotipos se colorearon según la 
pertenencia a las poblaciones. 
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6. Análisis espacial de la variabilidad genética (Mantel) 
 

No se encontró correlación lineal estadísticamente significativa (r = -0,36, valor-P = 0,9620) 

entre las distancias geográficas y las moleculares (Figura 2.7). 

 
 

Figura 2.7. Test de Mantel, correlación entre la matriz de distancias geográficas y la matriz 

de distancias genéticas. 

 

7. Análisis conjunto de la Caracterización morfológica y molecular 

7.1. Análisis de Procrustes Generalizado (APG) 
 

En la configuración consenso obtenida del APG entre los datos morfológicos y moleculares 

se observa que la variabilidad explicada a través del eje 1 de la descomposición de la matriz de 

consenso es 56% y a través del eje 2 el 44% restante (Figura 2.8). El punto de consenso se 

representa con un círculo negro, cada punto de consenso se encuentra a una distancia 

equidistante de los parámetros moleculares y morfológicos. Cuanto menor es la distancia entre 

ellos, mayor es el grado de consenso entre ambas caracterizaciones. Las poblaciones 8, 1, 9 y 5 

presentan una mayor dispersión o discrepancia entre los datos morfológicos y los moleculares, 

mientras que las poblaciones 6, 7 y 2 presentan una dispersión intermedia, y las poblaciones 3 y 

4 presentan la menor dispersión y por lo tanto mayor grado de consenso entre ambas 

caracterizaciones. 
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Figura 2.8. Ordenamiento consenso de las nueve poblaciones producido por los datos 

morfológicos y moleculares. 
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DISCUSIÓN 
 

La determinación de la variabilidad genética a nivel poblacional, es de gran importancia para 

la conservación y utilización de las especies (Gowda et al., 2012). En el presente estudio se 

confirmó la hipótesis planteada, que existe elevada variabilidad genética a nivel molecular entre 

y dentro de las poblaciones de festuca alta colectadas en los ambientes periféricos al nicho 

ecológico. La magnitud de la variabilidad genética fue mayor entre los genotipos dentro las 

diferentes poblaciones respecto de la detectada entre las poblaciones. 

El uso de los 15 SSR garantizó la detección de una gran cantidad de polimorfismos, 

mostrando un total de 220 alelos, con una variación de entre 7 y 30 alelos por locus, y un promedio 

de 14,67 alelos por marcador. Numerosos autores hallaron resultados coincidentes en la especie, 

entre ellos, Elazreg et al. (2011) evaluó cuatro accesiones de festuca alta con cinco SSR 

específicos de Lolium perenne obteniendo 39 alelos totales, con una variación de 1 a 12 alelos 

por marcador, con un promedio de 7,8 alelos por locus. Similarmente, Cuyeu et al. (2013) 

genotiparon 133 accesiones de festuca alta con 15 SSR obteniendo 214 alelos totales, con una 

variación de 5 a 24 por marcador y un promedio de 14,26 alelos por locus. Los mismos autores 

realizaron una selección de 22 poblaciones representativas de la variabilidad genética y mediante 

la utilización de los mismos 15 SSR detectaron 153 alelos totales con un promedio de 14 alelos 

por locus. Sun et al. (2015 a) evaluaron 100 accesiones de festuca alta mediante la utilización de 

90 marcadores SSR, los cuales amplificaron un total de 1010 alelos con una variación de 3 a 27 

alelos por marcador, con un promedio de 11,22 alelos por locus. Sun et al. (2015 b) genotiparon 

100 accesiones de festuca alta mediante 102 marcadores SSR que generaron 1204 alelos, con 

una variación de 3 a 26 alelos por locus. Lou et al. (2015) evaluaron 115 accesiones de festuca 

alta con 90 marcadores SSR obteniendo 1010 alelos totales, con una variación de 3 a 27 alelos 

por marcador y un promedio de 11,22 alelos por locus. Amombo et al. (2018) evaluaron 114 

accesiones de festuca alta mediante 99 marcadores SSR detectando 1015 alelos totales, con una 

variación de 3 a 27 alelos por marcador y un promedio de 10,25 alelos por locus. 

En este trabajo, el índice de contenido de información polimórfica (PIC) varió entre 0,111 y 

0,359. Los SSR más informativos y con mayor capacidad discriminante entre las poblaciones 

fueron NFFa064 (a-64), NFFa031 (a-31) y NFFa019 (a-19), mientras que el de menor poder 

discriminante fue el LPSSRK10H05 (H05). Los valores obtenidos en este trabajo fueron menores 

a los informados por Cuyeu (2008) evaluando 161 accesiones de festuca alta, aunque los valores 

fueron similares a los obtenidos previamente en la evaluación de seis accesiones (Cuyeu, 2008). 

Valores de PIC similares a los detectados en este trabajo fueron encontrados por Sun et al. (2015 

a-b), Lou et al. (2015) y Maciel (2018) evaluando familias de medio hermanos de Thinopyrum 
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ponticum. 

El AMOVA demostró la existencia de variabilidad genética entre y dentro de las poblaciones, 

aunque la variabilidad intrapoblacional fue mayor. Resultados similares fueron reportados en 

diversas especies forrajeras (Cuyeu et al., 2013; Sun et al., 2015 b; Acuña, 2008; Affinito, 2014; 

Maciel, 2018). La variación entre poblaciones y entre individuos dentro de la misma población, 

puede indicar respuestas genéticas a procesos de selección determinados por varios factores 

tales como el rango ecológico de la especie, la localización geográfica, la heterogeneidad 

ambiental y el sistema reproductivo, entre otros (Bradshaw, 1984; Briggs y Walters, 1984). El 

mayor polimorfismo intra-poblacional detectado en el presente estudio podría estar reflejando 

variaciones ambientales presentes en pequeña escala en los ambientes de colecta, donde 

ocurren presiones de selección como producto de la interacción clima-planta, suelo-planta, 

planta-planta y planta-animal. 

Las distancias genéticas promedio entre poblaciones fue 0,0027, con valores extremos de 

0,0011 y 0,0051. Estos valores se consideran bajos en comparación a los reportados por Lou et 

al. (2015) que detectaron una distancia promedio de 0,255 y Sun et al. (2015 a-b) que detectaron 

distancias entre 0,0165 a 0,4999. Las poblaciones con mayor similitud a través de todos los loci 

fueron las poblaciones 6 y 7, las poblaciones 7 y 8, las poblaciones 4 y 6, y las poblaciones 5 y 

6. Mientras que las poblaciones con mayor distancia fueron las poblaciones 1 y 8, las poblaciones 

1 y 2, las poblaciones 3 y 5, y las poblaciones 3 y 9. Los menores valores de distancias genéticas 

obtenidas en este trabajo pueden estar relacionados a que las poblaciones fueron colectadas en 

una región menor a las evaluadas en los trabajos citados, ya que representan accesiones a nivel 

mundial. 

El análisis de la estructura poblacional mediante STRUCTURE identificó tres grandes grupos 

de genotipos entre las nueve poblaciones. El grupo 1 (pool 1) estuvo conformado con genotipos 

provenientes de las poblaciones 4, 5, 6, 7, 8, y 9. El grupo 2 (pool 2) estuvo conformado con 

genotipos provenientes de las poblaciones 2, 3, 4 y 9. El grupo 3 (pool 3) estuvo formado solo 

por genotipos provenientes de la población 1. Cabe destacar que las poblaciones 4 y 9 tuvieron 

genotipos pertenecientes a dos grupos distintos. El ACoorP diferenció cuatro grupos de 

poblaciones, dos grupos fueron unipoblacionales (1 y 2) y dos grupos se formaron con las 

poblaciones 3-4-8-9 y 5-6-7. 

Del análisis de los genotipos individuales de las plantas a través de STRUCTURE y Cluster 

se desprende que la subpoblación tres del structure (Pool 3) constituida por la población 1 

conforma un grupo compacto fácilmente definido por ambas metodologías. Este desprendimiento 

tan evidente de la población mencionada abre el interrogante sobre el origen de la misma y de si 
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está relacionado a algún otro carácter fenotípico. 

Luego de la población 1, se encuentran las poblaciones 3 y 5 con una compacidad intermedia 

en cuanto a la distancia (o similitud) que tienen sus miembros. La población 3 (color verde oscuro) 

se encuentra relativamente cercana a la población 1 tomando a los miembros que la componen 

en un grupo. La población 5 (celeste) también puede identificarse como una rama definida del 

árbol ya que agrupa a la mayor cantidad de los miembros que la constituyen. Solo 8 de sus 

miembros se encuentran alejados. Las poblaciones 3 y 5, diferenciadas por origen, se ubican 

muy alejadas entre sí en el dendograma y dentro de la subpoblación 2 y subpoblación 1, 

respectivamente, del STRUCTURE. 

Se observó una falta de congruencia en la clasificación de los individuos de la población 2; el 

STRUCTURE la ubica en la subpoblación 2 con altos valores de membresía, sin embargo en el 

dendograma se divide prácticamente en dos grupos alejados en los extremos y miembros 

dispersos en el resto del dendograma. Contrariamente a lo que se puede decir de las poblaciones 

1, 3, y 5, el grueso de las poblaciones de festuca 2, 4, 6, 7, 8, 9 están constituidas por individuos 

parcialmente determinados en grupos, con muchos miembros fuera de ellos y dispersos en el 

dendograma, coincidentemente con los resultados obtenidos en el AMOVA, donde la mayor 

varibilidad se encuentra dentro de las poblaciones. 

El dendograma realizado con las poblaciones separa a las poblaciones 1, 2 y 3 a distancias 

grandes y diferentes del resto. Congruente en la cercanía de las poblaciones 2 y 3 con los 

resultados de STRUCTURE que la ubican dentro de la subpoblación 2. El resto de las poblaciones 

no reflejan los resultados de STRUCTURE y de los genotipos. Además, en el dendograma se 

observan dos grupos, uno formado por las poblaciones 5 y 6 y otro por las poblaciones 4, 7, 8 y 

9. 

En términos generales se puede decir que el dendograma capturó mucho mejor la diversidad 

de los genotipos. Se puede especular que las poblaciones de festuca alta derivan de al menos 

tres poblaciones originales, que se podrían identificar con las poblaciones 1, 3, y el resto; un 

cuarto origen podría ser la población 5. El STRUCTURE acumuló una enorme variación en la 

subpoblación 1 (Rojo), distinguiendo apropiadamente la población identificada como 1 en la 

subpoblación 3 (Azul) y la población 3 en la subpoblación 2 (Verde). La variación de la población 

2 no fue capturada apropiadamente por las subpoblaciones del STRUCTURE y, posiblemente 

tampoco, por el dendograma de las poblaciones. Resultados similares a los obtenidos en este 

trabajo fueron obtenidos por otros autores, los cuales obtuvieron agrupamientos con orígenes 

mixtos (Sun et al., 2015 a; Lou et al., 2015; Amombo et al., 2018). Los agrupamientos realizados 

no podrían explicarse geográficamente debido a la superposición de las poblaciones en distintos 
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grupos (o subpoblaciones). 

Al evaluar las distancias geográficas y las distancias obtenidas mediante los marcadores 

moleculares se detectó que no existe correlación lineal estadísticamente significativa entre las 

mismas. Resultados similares fueron encontrados por Sun et al. (2015 b). El análisis de 

Procrustes Generalizado realizado entre datos morfológicos (capítulo 1) y moleculares evidenció 

variabilidad entre las poblaciones y un consenso medio en el ordenamiento de las mismas. Se 

pudo observar que las poblaciones 3 y 4 presentan una gran similaridad en ambas 

caracterizaciones, mientras que las poblaciones 6, 7 y 2 presentan una dispersión intermedia. En 

cambio las poblaciones 8, 1, 9 y 5 presentan gran discrepancia entre los datos morfológicos y 

moleculares. Este análisis pretende conjugar dos tipos de datos, en este caso, morfológicos y 

moleculares, para ser utilizados en programas de mejoramiento genético. El mismo estudio fue 

utilizado en otras especies forrajeras como Lolium multiflorum (Acuña, 2008), Lotus tenuis 

(Affinito, 2014) y Thinopyrum ponticum (Maciel, 2018). 
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CONCLUSIONES 
 

 
 Se corroboró la existencia de variabilidad genética entre y dentro de las poblaciones de 

festuca alta colectadas en los ambientes periféricos al nicho ecológico determinado en la 

región pampeana mediante marcadores moleculares. 

 

 La variabilidad genética detectada fue mayor dentro de las poblaciones que entre 

poblaciones. 

 
 La población 1 (Juncal) conforma un grupo compacto y aislado según STRUCTURE y 

Cluster por genotipos. 

 
 No se detectó correlacion lineal entre las distancias geográficas y las distancias obtenidas 

mediante los marcadores moleculares. 

 

 El análisis de Procrustes Generalizado reveló un alto consenso en el ordenamiento de las 

poblaciones, confirmando la utilidad de la evaluación morfológica y molecular en la 

caracterización de poblaciones. 
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INTRODUCCIÓN 
 

En la República Argentina hay aproximadamente 85 millones de hectáreas afectadas por 

exceso de sales y sodio, incluyendo los ambientes áridos y semiáridos del país (Szabolcs, 1979) 

ubicándose en tercer lugar, después de Rusia y Australia, con mayor superficie de suelos 

afectados por sales en el mundo (FAO, 2000). Entre las regiones más afectadas se encuentran 

el Chaco semiárido, la Depresión del Salado y el noroeste de Buenos Aires, zonas con una gran 

proporción de suelos halomórficos (Casas, 2013), considerados marginales para la producción 

agrícola (Lavado, 2008). En particular, en la Pampa Deprimida, la gran extensión de estos suelos 

presentan drenaje deficiente, anegamiento y procesos de alcalinización y salinización 

(Zamolinski, 2000), motivo por el cual se destinan principalmente a la producción ganadera 

(Imbellone et al., 2010; Lavado, 2016). 

Los suelos salinos se caracterizan por contener una alta concentración de sales solubles, con 

una conductividad eléctrica de 4 dS/m o más, que es equivalente a aproximadamente 40 mM de 

NaCl (Munns y Tester, 2008; Maas y Hoffman, 1977; Tester y Davenport, 2003). La recuperación 

de estos suelos mediante adición de químicos es económicamente inviable (Priano y Pilatti, 

1989). Por lo tanto, el desarrollo de cultivares de especies forrajeras tolerantes al estrés salino, 

es imprescindible, para lograr una producción sustentable y para satisfacer la creciente demanda 

de alimentos (Muhammad y Nudrat, 2009). 

El efecto de la salinidad en las plantas produce cambios en su composición interna (Oliveira 

et al., 2008; Rowell, 1992), reduciendo la capacidad de absorción de agua (Epstein, 1979; Dodd 

y Donovan, 1999; Hasegawa et al., 2000) y produciendo toxicidad a través de los iones presentes 

en las sales (Hasegawa et al., 2000; Munns, 2005; Martín et al., 2012). Al reducir la capacidad de 

captación de agua, se producen situaciones de estrés hídrico y cierre de estomas por el efecto 

osmótico de la sales en las raíces (Munns y Tester, 2008), con reducción de la fotosíntesis (Tester 

y Davenport, 2003) y un aumento de la formación de especies reactivas de oxígeno (ROS) en los 

diferentes compartimentos celulares. 

La consecuencia más evidente en las plantas debido al estrés salino es una disminución 

marcada en los parámetros de crecimiento, como la germinación, la producción de materia seca, 

el contenido de humedad en hojas, el número de tallos, la longitud de hojas (Vázquez de Aldana 

et al., 2011; Qadir et al., 2014; Shabala et al., 2014; Munns y Gilliham, 2015), hasta la senescencia 

de las mismas. 

La tolerancia a la salinidad se define en términos generales como la capacidad de las plantas 

para crecer satisfactoriamente en suelos salinos, independientemente del mecanismo que utilicen 

para disminuir el efecto negativo de las sales solubles. Las definiciones varían acorde a los 
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autores; Bernstein y Hayward (1958) definen a la tolerancia como la habilidad de una planta para 

crecer y completar su ciclo de vida en un medio estresante; mientras que Maas y Hoffmann (1977) 

definen la tolerancia en función de la reducción porcentual del rendimiento en condiciones salinas 

con respecto a no salinas; por su lado Yeo (1983) la define como la capacidad de un individuo de 

mantener el crecimiento y el metabolismo en situaciones de estrés por salinidad; y Sandhu et al. 

(2017) la definen como la capacidad de una planta para mantener su vigor, crecimiento y 

rendimiento en concentraciones elevadas de sal. Todas estas definiciones comparten 

básicamente el mismo concepto, que involucra la afectación diferencial del crecimiento de las 

plantas en condiciones salinas. 

El nivel o grado de tolerancia a la salinidad, difiere acorde a cada especie y a cada grupo de 

genotipos, es dependiente de numerosas y complejas características que ocurren dentro de las 

plantas, como la habilidad para compartimentalizar iones, la regulación de la transpiración, el 

control de la pérdida de iones por el apoplasto de la raíz, la naturaleza de las membranas de la 

vacuola, la síntesis de solutos y la capacidad para tolerar bajas relaciones K+/Na+ en el citoplasma 

(Pesqueira, 2008). Adicionalmente, el grado de tolerancia puede variar entre los sucesivos 

estados de desarrollo de las plantas (Bernstein y Hayward, 1958), dependiendo de la especie en 

estudio y del grupo de genotipos estudiados, involucrando un gran número de características 

fisiológicas y genéticas asociadas. Por lo tanto, la evaluación de la tolerancia a la salinidad 

requiere que se realicen mediciones precisas sobre un gran número de individuos pertenecientes 

a un origen genético conocido y a una condición ambiental definida. 

Usualmente la fenotipificación de la tolerancia se realiza principalmente a través de caracteres 

morfofisiológicos (Walter et al., 2012) registrados en los genotipos investigados y en relación a 

su estado fenológico (Tobe et al., 2000); en particular las primeras etapas de crecimiento de las 

plantas luego de la implantación del cultivo son las más críticas, debido a que afecta el 

establecimiento y la persistencia (Bradford, 1995; Praat, 1995; Hanselin y Eggen, 2005), incluso 

en los cultivos más tolerantes (Maas y Hoffman, 1977). 

La metodología más utilizada compara el peso de las plantas creciendo en condiciones de 

salinidad con el peso de las mismas plantas creciendo en condiciones no salinas (Rajendran et 

al., 2009), durante un período de tiempo determinado, lo que permite detectar diferencias en los 

mecanismos de tolerancia (Munns y Tester, 2008; Rajendran et al., 2009; Munns, 2010). En el 

caso de las especies forrajeras, los principales caracteres que aportan información son la 

producción de biomasa (aérea y radicular), la estructura de la planta (altura, número de macollos) 

y la calidad del forraje, entre otros. Esta evaluación se ha aplicado en numerosas especies con 

la finalidad de cuantificar la diversidad genética de la tolerancia a la sal (Shahzad et al., 2012). 
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En las décadas de 1970 y 1980 los estudios de tolerancia a la salinidad en forrajeras se 

realizaban con un gran número de especies en condiciones de campo, poco controladas 

experimentalmente (Albert y Popp, 1977; Briens y Larher, 1982; Gorham et al., 1980; Glenn, 

1987). Los resultados obtenidos en estas condiciones demostraron tener un elevado efecto 

ambiental, con una gran variación espacial y temporal (Flowers y Hajibagheri, 2001; Munns et al., 

2002; Genc et al., 2007; James et al., 2008; Rajendran et al., 2009; Kopittke et al., 2011; 

Tavakkoli, 2011), que provocaba una exposición muy dispersa de las plantas a las diferentes 

concentraciones de sal durante todo su ciclo de vida. Si bien esta situación experimental era la 

más cercana a las condiciones reales de crecimiento de las plantas, no permitía separar los 

efectos confundidos del ambiente. A partir de 1980, las evaluaciones se realizaron sobre un gran 

número de especies, pero en condiciones controladas de luz, temperatura y concentración salina 

(Ahmad et al., 1981 a, b; Dudeck y Peacock, 1985; Gorham et al., 1984; Glenn, 1987). 

Actualmente se utilizan metodologías rápidas, de bajo costo y eficaces, que permiten simular la 

temperatura, humedad y radiación (Walter et al., 2012), permitiendo la detección de variabilidad 

genética con mayor precisión (Ashraf y McNeilly, 1988; Munns y James, 2003; Arzani, 2008). Uno 

de los métodos más difundidos en la evaluación de la tolerancia a salinidad en especies 

forrajeras, ha sido el sistema de cultivo hidropónico, que permite aplicar diferentes 

concentraciones salinas en simultáneo, sobre numerosos genotipos, disminuyendo el error 

experimental, permitiendo estimar la tolerancia y despejar con exactitud el efecto de la varianza 

genética (Dudeck et al., 1993; Horst y Taylor, 1983; Horst y Beadle, 1984; Torello y Symington, 

1984; Marcum y Kopec, 1997; Marcum et al., 1998; Qian et al., 2000, Qian et al., 2001). 

Festuca alta es considerada tolerante a la salinidad (Alshammary et al., 2004) aunque 

disminuye su potencial productivo con valores de conductividad eléctrica (CE) superiores a 1 

dS.m-1 (decisiemens por metro), mientras que con valores CE cercanos a 4 dS.m-1 se ve afectada 

la supervivencia (Shannon, 1997). Se han realizado numerosos estudios en condiciones de 

salinidad en festuca alta observándose que la absorción de nutrientes y la tasa de crecimiento se 

ven afectadas por el estrés de salinidad (Lunt et al., 1961; Bowman et al., 2006) afectando la 

producción de biomasa, la densidad de la macollos y el número de hojas (Beard, 1985; Pitman, 

1999). En este sentido, Bowman et al. (2006) evaluaron dos variedades de festuca bajo 

condiciones de salinidad y detectaron que afecta negativamente la absorción de nitrógeno. Tian 

et al. (2006) estudiaron plantas transgénicas AtNHX1 y control en distintas condiciones salinas 

(0, 50, 100, 200, 300 mM NaCl) durante un mes e informaron que la expresión del gen en la 

festuca alta transgénica confiere tolerancia a la sal. Gao y Li (2012) evaluaron dos variedades de 

festuca bajo condiciones de salinidad (25 dS.m-1) detectando que distintos índices puede ser 



Capítulo 3 

88 
 

utilizados para la búsqueda de genotipos con mayor tolerancia. Amombo et al. (2018) evaluaron 

114 accesiones de Festuca alta en 200mM de NaCl detectando un fuerte efecto del tratamiento 

en el crecimiento de las accesiones. 

Debido a lo mencionado anteriormente, este trabajo propone evaluar el crecimiento inicial de 

familias de medios hermanos de festuca alta bajo condiciones de salinidad en hidroponia. 
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Hipótesis 
 

 El crecimiento inicial de 30 familias de medios hermanos de festuca alta en condiciones 

de salinidad contiene un componente genético heredable. 

 
Objetivos 
 

 Detectar diferencias en el crecimiento inicial de FMH en condiciones de salinidad. 

 Discriminar familias tolerantes y susceptibles en condición de salinidad. 

 Estimar la heredabilidad en sentido estricto en los diferentes ambientes. 
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MATERIALES Y MÉTODOS 
 

1. El germoplasma estudiado 
 

A partir del resultado de estructura poblacional obtenido mediante el programa STRUCTURE 

(capítulo 2) se generaron tres pooles de policruzamiento, de 40 genotipos cada uno, considerando 

la distancia genética entre los genotipos. El criterio establecido para la formación de los pooles, 

fue incluir como integrantes a aquellos genotipos que tenían probabilidad de pertenencia al mismo 

grupo superior al 75%. Los tres pooles fueron trasplantados en el campo experimental de la 

ECANA (Escuela de Ciencias Agrarias, Naturales y Ambientales de UNNOBA) en 2016. Se 

evaluaron caracteres asociados al rendimiento de semillas por planta (Anexo 2, Tabla 2.2 y 2.3). 

A partir de los resultados obtenidos, se seleccionaron 10 genotipos de cada pool (30 genotipos 

totales) para dar origen a las 30 FMH (Tabla 3.1) objeto de estudio del presente capítulo. 

 

2. Estudio del crecimiento inicial de las FMH en condiciones de salinidad  
 

El 31 de julio de 2017 se realizó la siembra en invernáculo con control de temperatura, de las 

semillas de las 30 FMH. Desde la siembra hasta la finalización del ensayo de salinidad en 

condiciones hidropónicas transcurrieron 70 días, durante los cuales se registraron los valores de 

temperatura (ºC) mínima, media y máxima mediante termómetros digitales marca TFA (Figura 

3.1). 

 
Figura 3.1. Temperatura (ºC) semanal promedio (Tp), temperatura semanal máxima (Tmax), 

temperatura semanal mínima (Tmin) durante las seis semanas de duración del experimento en 

invernáculo. 
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Tabla 3.1. Procedencia de las 30 FMH evaluadas bajo condiciones salinas. 

FMH Pool Población Genotipo 
1 1 9 30 
2 1 9 26 
3 1 5 22 
4 1 8 15 
5 1 5 9 
6 1 7 20 
7 1 5 3 
8 1 6 27 
9 1 6 14 
10 1 9 21 
11 2 2 29 
12 2 3 33 
13 2 2 38 
14 2 3 40 
15 2 2 4 
16 2 3 1 
17 2 2 6 
18 2 3 18 
19 2 3 16 
20 2 4 40 
21 3 1 13 
22 3 1 27 
23 3 1 1 
24 3 1 11 
25 3 1 2 
26 3 1 3 
27 3 1 4 
28 3 1 8 
29 3 1 21 
30 3 1 6 

 
 

Las 30 FMH se sembraron en speedlings conteniendo una mezcla de tierra y arena en 

proporciones iguales (1:1). Dentro de cada pocillo del speedling se colocaron tres semillas para 

asegurar el número de plántulas. Una vez comenzado el proceso de germinación se procedió a 

ralear para dejar solo una planta por pocillo. Luego de 28 días, cuando las plantas tuvieron al 

menos 3 hojas, fueron trasplantadas a macetas plásticas (jardineras) de 10L que contenían agua, 

para permitir que las raíces se limpien y que las plantas se aclimaten al sistema hidropónico. Tres 

días después el agua fue reemplazada con la solución nutritiva Hoagland (Hoagland y Arnon, 

1950). Cada maceta contuvo 2 FMH en línea; y cada FMH estuvo representada por 5 plántulas 
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(Figura 3.2), donde cada plántula estaba a 7cm de distancia, lo que simularía un stand denso. 

Luego de una semana de acondicionamiento en la solución Hoagland, se aplicó gradualmente 50 

Mm NaCl/día, para evitar un shock osmótico y lograr una correcta aclimatación de las plántulas 

al estrés. El ensayo se dispuso bajo un diseño en bloques completos aleatorizados (DCBA) con 

tres repeticiones y tres tratamientos con 0 (control-C), 250mM (S1) y 500mM (S2) de NaCl, y cada 

familia estuvo representada por 45 genotipos. Las soluciones nutritivas contenidas en las macetas 

plásticas fueron oxigenadas mediante aireadores marca Precisión SR 7500 y se controló la 

evaporación renovando las mismas cada 7 días. 

 

 
Figura 3.2. Disposición del ensayo hidropónico de crecimiento inicial de festuca alta en 

invernáculo. 

 

El incremento gradual de la salinidad se inició con plántulas con tres macollos promedio y una 

altura promedio de 17,4 cm (Figura 3.3). 
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Figura 3.3. Tamaño de las plántulas al momento del inicio del incremento gradual de la 

salinidad. 

 
2.1. Caracteres evaluados 
 
Se evaluaron siete caracteres de crecimiento inicial a lo largo de todo el estudio (70 días). Los 

caracteres número de macollos y altura de planta fueron evaluados en dos fechas (5 y 15 días 

de lograda la concentración final) mientras que el resto de los caracteres se evaluaron al momento 

de finalizar el estudio (19 días desde la concentración final) (Tabla 3.2). 

 

Tabla 3.2. Caracteres de crecimiento inicial evaluados en las 30 FMH de festuca alta bajo 

condición de salinidad en hidroponia. 

Caracter evaluado Abreviatura Momento de medición 
Número de macollos Nmac 5 y 15 días desde la 

concentración final Altura de planta (cm) Alt 
Peso fresco aéreo (g) PFA 

19 días desde la 
concentración final 

Peso seco aéreo (g) PSA 
Longitud de raíz (cm) LR 
Peso seco de raíz (g) PSR 
Peso seco total (g)  PST 

 
 
Número de macollos: A los 5 y 15 días de obtenidas las concentraciones salinas finales se 

contó el número de macollos totales por plántula. 

Altura de planta (cm): A los 5 y 15 días de obtenidas las concentraciones salinas finales se 

midió con regla graduada la longitud total de cada plántula en cm. 
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Peso fresco aéreo (g): luego de 19 días de obtenidas las concentraciones salinas finales se 

procedió a realizar la cosecha de biomasa aérea de cada plántula de forma individual. Cada uno 

de los materiales cosechados fue identificado y conservado en bolsas de polietileno para evitar 

la pérdida de humedad. El pesaje se realizó en balanza de precisión marca RADWAG modelo 

WTB200. 

Peso seco aéreo (g): luego de realizar el peso fresco aéreo las muestras se colocaron en 

bolsas de papel tipo Kraft y se secó en estufa de aire forzado a 60ºC por un período de 48 a 72 

horas, hasta lograr un peso constante. Una vez secas se procedió a pesarlas en balanza de 

precisión marca RADWAG modelo WTB200. 

Longitud de raíz (cm): una vez que se realizó la cosecha de biomasa aérea de cada plántula 

de forma individual, se procedió a la colecta de raíces. Las raíces se dejaron escurrir hasta el día 

siguiente y se midieron de forma individual mediante regla graduada. 

Peso seco de raíz (g): las raíces se colocaron en bolsas de papel tipo Kraft y se secaron en 

estufa de aire forzado a 60ºC por un período de 48 a 72 horas, hasta lograr un peso constante. 

Una vez secas se procedió a pesarlas en balanza de precisión marca RADWAG modelo WTB200. 

Peso seco total (g): se determinó mediante la suma de PSA y PSR. 

 

3. Análisis de la información  
 

Los datos obtenidos durante la evaluación del crecimiento inicial bajo condición de salinidad 

en hidroponia fueron analizados mediante el software Infostat/P y su interfaz con R para la 

estimación de modelos lineales generales y mixtos. Se realizó estadística descriptiva, análisis de 

varianza (ANAVA), test de comparación de medias DGC y análisis exploratorios multivariados de 

componentes principales y de conglomerados. 

 
 
3.1. Estadística descriptiva 
 
Para todas las variables se ajustaron modelos de ANAVA bifactoriales, considerando los 

factores FMH y tratamiento y la interacción entre ellos (FMH*tratamiento). Se utilizó el Módulo de 

Modelos Lineales Generales y Mixtos del software Infostat/P (2015) en su interfaz con R. 

 

Yijk= µ + βi + δj + γk + (δγ)jk + ɛijk 
Donde: µ representa la media general, βi es el efecto del i-ésimo bloque y se considera fijo, δj 
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es el efecto de la j-ésima FMH que se considera aleatorio, γk es el efecto del k-ésimo tratamiento 

salino que se considera aleatorio, (δγ)jk es el efecto de la interacción entre la j-ésima FMH y el k-

ésimo tratamiento salino, ɛijk es el término de error de la ijk-ésima observación debido a la 

variación ambiental. 

Las comparaciones múltiples entre pares de medias se realizaron con el test DGC (p≤0,05) 

utilizando los factores tratamiento y FMH como fijos. 

 

 

3.2. Estimaciones de correlaciones fenotípicas y genéticas 
La asociación entre dos caracteres puede ser observado fenotípicamente y genéticamente. 

La correlacion fenotípica fue realizada con el paquete estadístico Infostat/R mediante el 

coeficiente de correlación de Pearson. La correlacion genética fue realizada con el software 

META-R (Multi-Environment Trial Analysis with R) (Alvarado et al., 2020). Ambas correlaciones 

miden la magnitud de la asociación entre dos variables y asume valores en el intervalo [-1;1] y el 

signo indica la dirección de la asociación.  

 

 
3.3. Análisis Multivariados 
Con la finalidad de relacionar las variables de crecimiento inicial por tratamiento se realizaron: 

Análisis de Componentes Principales y Análisis Jerarquizado (Clúster) mediante el paquete 

estadístico Infostat/R. 

 

4. Estimación de parámetros genéticos 
 

Las heredabilidades en sentido estricto (h2) fueron calculadas para cada variable de forma 

conjunta y teniendo en cuenta el tratamiento salino y pool de procedencia. El cálculo se realizó 

según la fórmula: 

 

𝒉𝟐 =
𝝈𝒇

𝟐

𝝈𝒇
𝟐  +  

𝝈𝒆
𝟐

𝒓

 

 

Donde, r don las 3 repeticiones, σ2
e es la variancia del error y σ2

f es la variancia genética. 
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5. Índice de tolerancia 
 

La tolerancia a la salinidad para el peso seco aéreo (ITPSA) se estimó mediante la fórmula: 

 
ITPSA= PSAtratamiento/promedio PSAcontrol 

 
Se realizó el cociente entre la producción de biomasa seca aérea de cada plántula (PSA 

tratamiento) en sal y el promedio del PSA de las plántulas en el control. Este cociente se calculó 

para cada FMH en condición de salinidad de 250 mM de NaCl. 

Las FMH con mayor ITPSA se consideraron tolerantes y las FMH con bajos valores para el 

índice se consideraron susceptibles (Hannon y Bradshaw, 1968; Ashraf et al., 1986; Maas, 1986; 

Shannon, 1997; Ali et al., 2002; Argentel et al., 2009). 
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RESULTADOS 

1. Análisis univariados 
 

 
Todos los caracteres evaluados evidenciaron diferencias significativas (p<0,05) entre FMH, 

entre TRAT e interacción FMH*TRAT significativa (p<0,05) (Tabla 3.3). 

 

Tabla 3.3. Media de los caracteres Número de macollos 1, Número de macollos 2, Altura 1, 
Altura 2, peso fresco aereo, Peso seco aereo, Longitud de raíz, Peso seco de raíz y Peso seco 
total en cada una de las 30 FMH de Festuca arundinácea y valor p.  
 

FMH Nmac1 Nmac2 Alt1 (cm) Alt2 (cm) PFA (g) PSA (g) LR (cm) PSR (g) PST (g) 
1 7,71 9,71 18,81 24,57 8,37 1,52 23,87 0,29 1,82 
2 6,58 8,78 21,31 26,47 7,58 1,4 23,95 0,34 1,74 
3 7,18 9,22 18,37 21,27 6,81 1,23 22,19 0,31 1,54 
4 5,67 7,73 17,17 20,04 6,11 1,05 23,69 0,25 1,29 
5 6,51 7,98 18,28 21,7 7,32 1,36 23,85 0,32 1,68 
6 6,16 7,56 18,82 21,6 6,41 1,2 21,79 0,37 1,56 
7 8,56 10,47 22,26 24,5 9,62 1,83 23,76 0,38 2,21 
8 4,58 6,67 21,31 23,83 5,77 1,05 22,66 0,24 1,3 
9 7,69 10,11 16,47 17,28 7,39 1,31 23,99 0,32 1,62 

10 6,93 8,36 20,11 22,71 7,07 1,31 25,53 0,35 1,66 
11 6,05 7,64 15,67 19,7 5,14 0,9 22,84 0,26 1,16 
12 8,4 10,2 15,5 17,42 5,13 1,03 22,48 0,29 1,32 
13 10,27 13,31 18,04 19,52 9,26 1,58 21,18 0,38 1,96 
14 6,6 8,34 18,23 21,3 6,01 1,13 21,36 0,34 1,47 
15 7,62 9,09 18,6 20,39 6,57 1,32 24,2 0,33 1,65 
16 8,71 10,53 19,41 21,34 6,76 1,21 21,91 0,43 1,64 
17 7,18 9,04 17,31 19,75 6,92 1,25 23,61 0,29 1,53 
18 7,58 8,44 17,07 18,75 6,65 1,21 24,99 0,28 1,49 
19 7,44 10,78 16,68 22,63 6,06 1,14 23,66 0,28 1,42 
20 6,42 9,73 20,21 21,84 5,79 1,16 25,27 0,31 1,47 
21 8,22 10,02 17,05 19,6 8,29 1,44 23,99 0,35 1,79 
22 7,82 9,58 19,24 22,3 8,23 1,39 25,33 0,27 1,66 
23 9,87 13,02 19,28 21,52 9,49 1,73 21,5 0,41 2,13 
24 9,4 12,58 18,01 18,16 8,64 1,54 23,15 0,34 1,88 
25 6,02 8,2 20,56 22,31 8,59 1,47 20,81 0,37 1,84 
26 7,71 9,96 17,9 19,71 8,46 1,58 23,3 0,34 1,92 
27 5,8 7,48 20,19 22,32 7,52 1,41 20,94 0,32 1,74 
28 9,22 11,11 19,58 21,56 8,94 1,74 21,79 0,37 2,11 
29 7,56 8,71 20,58 23,97 6,5 1,25 22,46 0,29 1,54 
30 8,96 11,29 20,34 22,71 6,92 1,32 22,03 0,42 1,73 

Valor p 0,0008 <0,0001 <0,0001 <0,0001 <0,0001 <0,0001 <0,0001 0,0001 <0,0001 
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1.1. Efecto de los tratamientos 
Se observó una disminución del crecimiento con el aumento de la salinidad, pero aun así, no 

se observó mortandad en las distintas familias (Anexo 3 Tabla 3.1, Tabla 3.2, Tabla 3.3, Figura 

3.4).  

 

 
Figura 3.4. Efecto de los tratamientos Control, Salino 1 y Salino 2 a los 19 días de exposición 

a concentración final. 
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Tabla 3.4. Media y desvío estándar por pool de procedencia de las 30 FMH para los caracteres 
Número de macollos, Altura, Peso fresco aéreo, Peso seco aéreo, Peso seco de raíz, Peso 
seco total y Longitud de raíz en cada uno de los tres tratamientos salinos y momentos de 
evaluación. 
 

   Pool 1 Pool 2 Pool 3 

Nmac 

C 
T1 23,35±4,53 22,08±4,39 23,68±5,39 

T2 33,91±6,18 31,46±6,61 33,14±7,358 

S1 
T1 18,32±3,64 15,89±3,10 17,25±3,228 

T2 19,60±4,67 16,97±5,09 17,86±4,292 

S2 
T1 16,49±3,18 15,00±2,68 16,88±2,838 

T2 13,64±3,70 12,68±5,64 13,12±4,143 

Alt 
(cm) 

C 
T1 10,71±3,73 11,80±4,95 12,80±4,749 

T2 15,14±5,85 16,37±6,88 17,69±6,967 

S1 
T1 5,45±2,01 5,93±2,38 6,39±2,334 

T2 6,58±2,49 6,61±2,78 7,83±2,88 

S1 
T1 4,09±1,69 5,13±1,84 4,97±2,05 

T2 5,32±1,67 6,05±3,30 5,05±2,13 

PFA 
(g) 

C 16,74±6,29 15,19±6,28 19,28±8,43 

S1 3,40±1,35 3,13±1,64 3,88±1,49 

S2 1,59±1,32 0,97±0,46 1,31±0,54 

PSA 
(g) 

C 2,79±1,05 2,53±1,10 3,17±1,38 

S1 0,76±0,29 0,69±0,32 0,84±0,32 

S2 0,41±0,24 0,34±0,15 0,43±0,17 

PSR 
(g) 

C 0,59±0,21 0,59±0,23 0,63±0,26 

S1 0,20±0,08 0,20±0,09 0,23±0,08 

S2 0,16±0,08 0,17±0,10 0,18±0,08 

PST 
(g) 

C 3,39±1,21 3,12±1,26 3,81±1,55 

S1 0,96±0,35 0,90±0,37 1,08±0,38 

S2 0,58±0,29 0,51±0,23 0,62±0,22 

LR 
(cm) 

C 32,70±7,16 30,56±6,61 29,67±6,44 

S1 20,44±3,51 20,81±3,85 20,49±4,80 

S2 18,04±3,16 18,05±4,44 17,40±3,80 

 

 

Número de macollos 
Al considerar la evolución del número de macollos en los pooles de policruzamiento, a través 

del tiempo y de los tratamientos (Fig. 3.5), se observó que el número de macollos fue mayor en 

control, y disminuyo acorde aumentara la concentración salina. El pool 1 se destacó por producir 

la mayor cantidad de macollos en S1 en el tiempo 2. Por otro lado, los tres pooles tuvieron similar 

producción de macollos en S2 (Tabla 3.4).  



Capítulo 3 

100 
 

Al comparar la evolución del número de macollos de las familias, se detectaron diferencias 

significativas (p ≤ 0,05) para la interacción familia por tratamiento en los dos momentos de 

medición (Anexo 3, Tabla 3.2). En el primer recuento (Nmac1) en condiciones de control, la FMH 

13 logró el mayor número de macollos y la FMH 8 el menor; en los tratamientos salinos S1 y S2 

las FMH 24 y 8 produjeron la mayor cantidad y las FMH 11 y 4 la menor el menor respectivamente 

(Anexo 3, Tabla 3.2, Figura 3.7). En cuanto al segundo recuento (Nmac2) se observó que la FMH 

13 logró el mayor promedio a través de los 3 tratamientos salinos, mientras que la FMH 8 tuvo el 

menor (Anexo 3, Tabla 3.2, Figura 3.8). Las FMH 8, 16, 19 y 20 se destacaron porque lograron 

producir mayor cantidad de macollos en la mayor concentración salina durante los dos momentos 

de recuento. 

 
Altura de planta 
Se detectaron diferencias significativas (p ≤ 0,05) para la interacción familia por tratamiento 

en los dos momentos de medición (Anexo 3, Tabla 3.2). 

Al considerar la altura de planta de los tres pooles alcanzada a través del tiempo y de los 

tratamientos (Fig. 3.6), se observó que en todos los casos, la altura fue mayor en control y menor 

en los tratamientos salinos, en particular en la mayor concentración (S2). En el tratamiento S1 los 

tres pooles tuvieron comportamiento similar. En el tratamiento S2 se destacó el pool 2 ya que la 

altura fue similar a la observada en el tratamiento S1 (Tabla 3.4).  

En cuanto a las familias, se observó que en el tratamiento control la FMH7 logró la mayor 

Alt1, mientras que la FMH 12 tuvo el valor mínimo. Por otro lado la FMH 2 mostró la mayor altura 

en la primer medición en las dos concentraciones salinas (Anexo 3, Tabla 3.2, Figura 3.9). En el 

tratamiento S2 el máximo valor de altura fue para la familia 20 y el mínimo para la 9 (Anexo 3, 

Tabla 3.2, Figura 3.10). Las FMH 19 y 20 se destacaron porque alcanzaron las mayores alturas 

en la mayor concentración salina durante los dos momentos de medición. 
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Figura 3.5. Número de macollos promedio para las 10 FMH pertenecientes a cada pool, en los tres tratamientos salinos y en dos 

momentos. Las barras indican medias y error estándar. 

 

 

 
Figura 3.6. Altura de planta promedio para las 10 FMH pertenecientes a cada pool, en los tres tratamientos salinos y en dos 

momentos. Las barras indican medias y error estándar. 
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Peso fresco aéreo (PFA) 
Se detectó interacción FMH*TRAT significativa (<0,0001), lo que estaría demostrando una 

respuesta diferencial de las FMH a los tratamientos salinos impuestos (Anexo 3, Tabla 3.1, Figura 

3.11). Al analizar el comportamiento de los pooles, se evidenció que todos mostraron una 

disminución del crecimiento del 80% en S1 y del 90 al 93 % en S2, respecto del tratamiento 

control. En el tratamiento S1 se destacaron las FMH provenientes del pool 3, mientras que en el 

tratamiento S2 se destacaron las FMH provenientes del pool 1 (Tabla 3.4). Al observar las 

familias, la FMH 9 se destacó por presentar mayor PFA en el tratamiento S2 que en el S1. De 

acuerdo a su origen la familia 9 deriva de la población 6 recolectada en un campo bajo ganadero 

ubicado en Lima, con baja frecuencia de genotipos. Adicionalmente la población 6 de evidenció 

elevada variabilidad intra-poblacional con valores muy elevados de número de macollos,  peso 

seco total. En el tratamiento Control las FMH 7, 1, 13, y 23 fueron las de mejor comportamiento, 

mientras que las FMH 12, 20 y 29 fueron las que menor PFA presentaron. En el tratamiento S1 

las FMH 13, 28, 29 y 2 fueron las de mejor comportamiento, mientras que las FMH 11, 4 y 3 

fueron las que menor PFA presentaron. 

 

Peso seco aéreo (PSA) 
Se detectó interacción FMH*TRAT significativa (<0,0001), lo que estaría demostrando una 

respuesta diferencial de las FMH a los tratamientos salinos impuestos (Anexo 3, Tabla 3.1, Figura 

3.12). Al analizar el comportamiento de los pooles, se evidenció que todos mostraron una 

disminución del crecimiento del 73% en S1 y del 85% en S2, respecto del tratamiento control. El 

pool 3 marcó una leve tendencia de mayor crecimiento en los tres tratamientos (Tabla 3.4). 

Similarmente a lo explicado en el PFA la FMH 9 se destacó por presentar mayor PSA en el 

tratamiento S2 que en el S1, y le caben las mismas consideraciones anteriores. En el tratamiento 

Control las FMH 7, 1, 13, 23, 26 y 28 fueron las de mejor comportamiento, mientras que las FMH 

11, 12, y 29 fueron las que menor PSA presentaron. En el tratamiento S1 las FMH 2, 23, 28, 29 

y 30 fueron las de mejor comportamiento, mientras que las FMH 11, 4, 3, 8, 16, 17, 18 y 19 fueron 

las que menor PSA presentaron. 
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Figura 3.7. Número de macollos 1 de las 30 FMH evaluadas en Control, 250mM y 500mM de NaCl. Las barras indican medias y 

desvío estándar. 
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Figura 3.8. Número de macollos 2 de las 30 FMH evaluadas en Control, 250mM y 500mM de NaCl. Las barras indican medias y 

desvío estándar. 
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Figura 3.9. Altura de planta 1 de las 30 FMH evaluadas en Control, 250mM y 500mM de NaCl. Las barras indican medias y desvío 

estándar. 
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Figura 3.10. Altura de planta 2 de las 30 FMH evaluadas en Control, 250mM y 500mM de NaCl. Las barras indican medias y desvío 

estándar. 
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Figura 3.11. Peso fresco aéreo de las 30 FMH evaluadas en Control, 250mM y 500mM de NaCl. Las barras indican medias y 

desvío estándar. 
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Figura 3.12. Peso seco aéreo de las 30 FMH evaluadas en Control, 250mM y 500mM de NaCl. Las barras indican medias y desvío 

estándar. 
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Longitud de raíz (LR) 
Se detectó interacción FMH*TRAT significativa (<0,0001) lo que estaría demostrando una 

respuesta diferencial de las FMH a los tratamientos salinos impuestos (Anexo 3, Tabla 3.3, Figura 

3.13). La mayoría de las FMH tienen mayor LR en el tratamiento control, disminuyendo el LR en 

el tratamiento S1 y aun más en el tratamiento S2. Se observó que en ambos tratamientos salinos 

las FMH provenientes de los distintos pooles tuvieron comportamientos similares (Tabla 3.4). Al 

observar las FMH, la FMH 15 se destacó por presentar mayor LR en el tratamiento S2 que en el 

S1. En el tratamiento Control las FMH 18, 1, 4, 5, 20 y 22 fueron las de mejor comportamiento, 

mientras que las FMH 12, 14, 16 y 25 fueron las que menor LR presentaron. En el tratamiento S1 

las FMH 2, 17, 12 y 8 fueron las de mejor comportamiento, mientras que las FMH 25, 23, 27, 11 

y 5 fueron las que menor LR presentaron. En el tratamiento S2 las FMH 8 y 10 fueron las de mejor 

comportamiento, mientras que las FMH 2, 3, 14, 26, 27 y 30 fueron las que menor LR presentaron. 

 
 
Peso seco de raíz (PSR) 
Se detectó interacción FMH*TRAT significativa (0,0001), lo que estaría demostrando una 

respuesta diferencial de las FMH a los tratamientos salinos impuestos (Anexo 3, Tabla 3.1, Figura 

3.14). El comportamiento de los pooles, evidenció una disminución del crecimiento del 73 al 71% 

en S2 y del 66 al 63% S1, respecto del tratamiento control (Tabla 3.4), indicando que la afectación 

del crecimiento de la raíz por salinidad fue menor al de la biomasa aérea. 

Al observar las FMH en los tratamientos S1 y S2 se destacaron aquellas provenientes del 

pool 3 (Tabla 3.4); las FMH 9 y FMH 6 se mostraron igual o mayor crecimiento en S2 que en S1. 

La FMH 9 repitió la tendencia de mayor crecimiento en la mayor concentración salina; y en el 

caso de la FMH 6, deriva de la población 7 colectada en un campo agrícola de la localidad de 

Pigue, con mediana variabilidad intra-poblacional y con baja producción de forraje. En el 

tratamiento Control las FMH 16, 7 y 30 fueron las de mejor comportamiento, mientras que las 

FMH 29, 4, 8, 11 y 12 fueron las que menor PSR presentaron. En el tratamiento S1 las FMH 2, 6, 

12 y 14 fueron las de mejor comportamiento, mientras que las FMH 4, 11, 8 y 22 fueron las que 

menor PSR presentaron. 

 
 
 
 



Capítulo 3 

110 
 

Peso seco total (PST) 
Se detectó interacción FMH*TRAT significativa (0,0201), lo que estaría demostrando una 

respuesta diferencial de las FMH a los tratamientos salinos impuestos (Anexo 3, Tabla 3.1, Figura 

3.15). La mayoría de las FMH tienen mayor PST en el tratamiento control, disminuyendo el PST 

en el tratamiento S1 y aún más en el tratamiento S2. En ambos tratamientos salinos se destacaron 

las FMH provenientes del pool 3 (Tabla 3.4). Similarmente a lo observado en los pesos fresco y 

seco de parte aérea y de raíz, la FMH 9 se destacó por presentar mayor PST en el tratamiento 

S2 que en el S1. Si bien fue una familia con baja altura de planta, logró una buena producción de 

macollos, los que pudieron haber compensado con su tamaño y aportado al peso total registrado. 

En este sentido, es importante resaltar que en las gramíneas los macollos constituyen las 

unidades morfológicas y funcionales (fitómeros) fundamentales para la perdurabilidad de la 

pastura, a partir de los cuales se originan nuevas hojas, macollos y raíces; y son altamente 

modificables por el ambiente (Langer, 1979). Adicionalmente, los caracteres altura de planta y 

peso seco total no mostraron correlación significativa en S2 (Tabla 3.7). 

En el tratamiento Control las FMH 7, 13, 1, 22, 26 y 28 fueron las de mejor comportamiento, 

mientras que las FMH 11, 12, 29 y 4 fueron las que menor PST presentaron. En el tratamiento 

S1 las FMH 2, 23, 28, 29 y 30 fueron las de mejor comportamiento, mientras que las FMH 11, 4, 

3 y 9 fueron las que menor PST presentaron. 
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Figura 3.13. Longitud de raíz de las 30 FMH evaluadas en Control, 250mM y 500mM de NaCl. Las barras indican medias y desvío 

estándar. 
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Figura 3.14. Peso seco de raíz de las 30 FMH evaluadas en Control, 250mM y 500mM de NaCl. Las barras indican medias y 

desvío estándar. 
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Figura 3.15. Peso seco total de las 30 FMH evaluadas en Control, 250mM y 500mM de NaCl. Las barras indican medias y desvío 

estándar. 
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1.2. Correlaciones Fenotípicas  
En el tratamiento Control se detectó correlación significativa para la mayoría de las variables 

(Tabla 3.5) excepto para LR y Alt. Los coeficientes de correlación oscilaron entre -0,18 (Alt-Nmac) 

y 0,99 (PSA-PST). 

 

Tabla 3.5. Coeficiente de correlación de Pearson y nivel de significancia para siete caracteres 

evaluados en el tratamiento Control. Sobre la diagonal se encuentran las probabilidades 

estadísticas y bajo la diagonal se encuentran los valores de correlación entre los caracteres. 

 Nmac Alt PF PSA LR PSR PST 
Nmac 1 *** *** *** ** *** *** 

Alt -0,18 1 *** *** NS *** *** 
PF 0,61 0,25 1 *** ** *** *** 

PSA 0,58 0,27 0,96 1 ** *** *** 
LR 0,13 0,03 0,15 0,14 1 ** ** 

PSR 0,55 0,27 0,65 0,64 0,15 1 *** 
PST 0,61 0,28 0,96 0,99 0,15 0,73 1 

Nota: valores de significancia *** <0,001, ** <0,005, * <0,05, NS: no significativa. 
 

 
En el tratamiento S1 se detectó correlación significativa para la mayoría de los caracteres 

(Tabla 3.6) excepto para Alt y Nmac. Los coeficientes de correlación oscilaron entre 0,13 (Alt-LR) 

y 0,98 (PSA-PST). 

 

Tabla 3.6. Coeficiente de correlación de Pearson y nivel de significancia para los siete 

caracteres evaluados en el tratamiento S1. Sobre la diagonal se encuentran las probabilidades 

estadísticas y bajo la diagonal se encuentran los valores de correlación entre los caracteres. 

 Nmac Alt PF PSA LR PSR PST 
Nmac 1 NS *** *** *** *** *** 

Alt 0,01 1 *** *** * *** *** 
PF 0,58 0,41 1 *** *** *** *** 

PSA 0,58 0,37 0,92 1, *** *** *** 
LR 0,16 0,13 0,22 0,21 1 ** *** 

PSR 0,50 0,25 0,53 0,54 0,14 1 *** 
PST 0,61 0,38 0,91 0,98 0,21 0,69 1 

Nota: valores de significancia *** <0,001, ** <0,005, * <0,05, NS: no significativa. 
 

En el tratamiento S2 se detectó correlación significativa para Alt-Nmac, PSA-Nmac, PSA-PF, 

LR-Nmac, LR-PSA, PSR-Nmac, PSR-PF, PSR-PSA, PST-Nmac, PST-PF, PST-PSA, PST-LR y 

PST-PSR (Tabla 3.7). Los coeficientes de correlación oscilaron entre 0,10 (PF-PSR y LR-PST) y 

0,95 (LR-PST). 
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Tabla 3.7. Coeficiente de correlación de Pearson y nivel de significancia para los siete 

caracteres evaluados en el tratamiento S2. Sobre la diagonal se encuentran las probabilidades 

estadísticas y bajo la diagonal se encuentran los valores de correlación entre los caracteres. 

 Nmac Alt PF PSA LR PSR PST 
Nmac 1 *** NS * *** * ** 

Alt 0,40 1 NS NS NS NS NS 
PF 0,05 -0,08 1 *** NS * *** 

PSA 0,13 -0,07 0,92 1 * *** *** 
LR 0,20 0,05 0,06 0,11 1 NS * 

PSR 0,11 -0,04 0,10 0,21 0,03 1 *** 
PST 0,15 -0,07 0,85 0,95 0,10 0,49 1 

Nota: valores de significancia *** <0,001, ** <0,005, * <0,05, NS: no significativa. 
 

 
1.3. Correlaciones Genéticas 
En el tratamiento Control se detectó correlación significativa para la mayoría de las variables 

(Tabla 3.8) excepto para LR con Alt, PFA, PSA y PST; y Alt con Nmac. Los coeficientes de 

correlación significativos oscilaron entre -0,52 (LR-PSR) y 0,99 (PSA-PST). 

 

Tabla 3.8. Coeficiente de correlación genética y nivel de significancia para los siete caracteres 

evaluados en el tratamiento Control. Sobre la diagonal se encuentran las probabilidades 

estadísticas y bajo la diagonal se encuentran los valores de correlación genética entre los 

caracteres. 

 Nmac Alt PFA PSA LR PSR PST 
Nmac  NS *** ** * *** *** 

Alt -0,34  * ** NS * ** 
PFA 0,61 0,38  *** NS ** *** 
PSA 0,55 0,50 0,98  NS ** *** 
LR -0,46 0,23 -0,20 -0,18  ** NS 

PSR 0,61 0,42 0,54 0,55 -0,52  *** 
PST 0,60 0,52 0,97 0,99 -0,25 0,66  

Nota: valores de significancia *** <0,001, ** <0,005, * <0,05, NS: no significativa. 
 

 

En el tratamiento S1 se detectó correlación significativa para el 62% de los pares de variables 

(Tabla 3.9) las mayores correlaciones se observaron para los pares PSA-PST, PFA-PSA, PFA-

PST, PSR-PST. Los coeficientes de correlación significativos oscilaron entre 0,48 (PSA-LR) y 

0,99 (PSA-PST). 
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Tabla 3.9. Coeficiente de correlación genética y nivel de significancia para los siete caracteres 

evaluados en el tratamiento Salino 1. Sobre la diagonal se encuentran las probabilidades 

estadísticas y bajo la diagonal se encuentran los valores de correlación genética entre los 

caracteres. 

 Nmac Alt PFA PSA LR PSR PST 
Nmac  NS *** *** NS *** *** 

Alt -0,02  ** ** NS NS * 
PFA 0,77 0,55  *** NS *** *** 
PSA 0,79 0,50 0,94  NS *** *** 
LR 0,22 0,27 0,05 -0,08  NS NS 

PSR 0,67 0,30 0,67 0,73 0,02  *** 
PST 0,80 0,48 0,93 0,99 -0,07 0,82  

Nota: valores de significancia *** <0,001, ** <0,005, * <0,05, NS: no significativa. 
 

 

En el tratamiento S2 se detectó correlación significativa solo para seis pares de variables Alt-

Nmac, PSA-PFA, PSA-PSR, PST-PFA, PST-PSA y PST-PSR (Tabla 3.10). Los coeficientes de 

correlación significativos oscilaron entre 0,47 (PSA-PSR) y 0,98 (PSA-PST). 

 

Tabla 3.10. Coeficiente de correlación genética y nivel de significancia para los siete 

caracteres evaluados en el tratamiento Salino 2. Sobre la diagonal se encuentran las 

probabilidades estadísticas y bajo la diagonal se encuentran los valores de correlación genética 

entre los caracteres. 

 Nmac Alt PFA PSA LR PSR PST 
Nmac  *** NS NS NS NS NS 

Alt 0,69  NS NS NS NS NS 
PFA 0,05 -0,28  *** NS NS *** 
PSA 0,15 -0,28 0,95  NS * *** 
LR 0,29 0,03 -0,01 0,14  NS NS 

PSR 0,08 -0,23 0,34 0,47 0,24  *** 
PST 0,14 -0,31 0,91 0,98 0,19 0,67  

Nota: valores de significancia *** <0,001, ** <0,005, * <0,05, NS: no significativa. 
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2. Análisis multivariados 
 
2.1. Análisis de componentes principales 
En el tratamiento Control las dos primeras componentes explicaron el 75,3% de la variabilidad 

total. La CP1 explicó el 51,6%, mientras que la CP2 explicó el 23,7%. Las variables con mayor 

aporte en la CP1 fueron PF y PSA, en la CP2 las variables con mayor peso fueron Alt y LR. A 

través de la CP1 se puede determinar que las FMH 7, 23, 13, 28, 26 y 21 fueron las de mayor 

crecimiento, mientras que las FMH 12, 11 y 29 fueron las de menor crecimiento (Figura 3.16). En 

el tratamiento S1 las dos primeras componentes explicaron el 73,9% de la variabilidad total. La 

CP1 explicó el 56,5%, mientras que la CP2 explicó el 17,4%. Las variables con mayor aporte en 

la CP1 fueron PF y PSA, en la CP2 las variables con mayor peso fueron Alt y LR. A través de la 

CP1 se puede determinar que las FMH 2, 29, 30, 28, 13 y 23 fueron las de mayor crecimiento, 

mientras que las FMH 11 y 4 fueron las de menor crecimiento (Figura 3.17). En el tratamiento S2 

las dos primeras componentes explicaron el 65,4% de la variabilidad total. La CP1 explicó el 

37,7%, mientras que la CP2 explicó el 27,7%. Las variables con mayor aporte en la CP1 fueron 

PF y PSA, en la CP2 las variables con mayor peso fueron Nmac y Alt. A través de la CP1 se 

puede determinar que la FMH 9 fue la de mayor crecimiento, mientras que el resto de las FMH 

tuvieron un crecimiento similar situándose cerca del origen (Figura 3.18). 

 
Figura 3.16. Biplot obtenido mediante Análisis de Componentes Principales sobre los 

caracteres morfológicos evaluados en 30 FMH en el tratamiento Control. 
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Figura 3.17. Biplot obtenido mediante Análisis de Componentes Principales sobre los 

caracteres morfológicos evaluados en 30 FMH en el tratamiento Salino 1. 

 

 
Figura 3.18. Biplot obtenido mediante Análisis de Componentes Principales sobre los 

caracteres morfológicos evaluados en 30 FMH en el tratamiento Salino 2. 
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Al considerar los tres tratamientos en forma conjunta se puede observar que las dos primeras 

componentes explicaron el 96,1% de la variabilidad total. La CP1 explicó el 92,7%, mientras que 

la CP2 explicó el 3,4%. Las variables con mayor aporte en la CP1 fueron PF y PSA, en la CP2 

las variables con mayor peso fueron LR y Nmac. A través de la CP1 se pueden diferenciar tres 

grandes grupos, correspondientes cada uno a los tratamientos control (azul), S1 (amarillo) y S2 

(verde). Los puntos (FMH) del tratamiento Control contienen una mayor dispersión, evidenciando 

así una mayor variabilidad, los puntos del tratamiento S1 se encuentran más cercanos unos de 

otros, y más aun los correspondientes al tratamiento S2 (Figura 3.19). Esto estaría demostrando 

que a mayor concentración salina, es menor la variabilidad expresada por las FMH. 

Al considerar solo los tratamientos salinos se puede observar que las dos primeras 

componentes explicaron el 76,5% de la variabilidad total. La CP1 explicó el 64,2%, mientras que 

la CP2 explicó el 12,3%. Las variables con mayor aporte en la CP1 fueron PSA y PF, en la CP2 

las variables con mayor peso fueron PSR y Alt. A través de la CP1 se pueden diferenciar dos 

grandes grupos, correspondientes cada uno a los tratamientos S1 (azul) y S2 (amarillo), aun así 

se observan puntos de los distintos tratamientos en forma superpuesta, evidenciando así, un 

comportamiento diferencial según el tratamiento salino impuesto (Figura 3.20). Por analogía con 

lo observado en cada tratamiento, se repiten los comportamientos de las FMH con mayor y menor 

crecimiento en S1 y S2. 
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Figura 3.19. Biplot obtenido mediante Análisis de Componentes Principales sobre los 

caracteres morfológicos evaluados en 30 FMH en los tres tratamientos (Control – Salino 1 - Salino 

2). 

 

 
Figura 3.20. Biplot obtenido mediante Análisis de Componentes Principales sobre los 

caracteres morfológicos evaluados en 30 FMH en los tratamientos Salino 1 y Salino 2. 
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2.2. Análisis Jerarquizado (Clúster) 
En el tratamiento Control se identificaron cinco grupos de FMH a una distancia del 75% 

(Figura 3.21) con una correlación cofenética de 0,664. El grupo 1 estuvo constituido por las FMH 

1 (pool 1) y 26-22-21-28-25-27 (pool 3) que en el ACP se ubicaron en el cuadrante superior 

derecho y que por lo tanto tuvieron crecimiento elevado. El grupo 2 estuvo integrado por las FMH 

13 (pool 2) y 23-24 (pool 3), y estuvieron asociadas a un elevado número de macollos. El grupo 

3 estuvo conformado por las FMH 16 (pool 2) y 30 (pool 3), que presentaron un crecimiento 

intermedio. La FMH 7 (pool 1) fue la de mayor crecimiento separándose del resto. Las demás 

FMH se situaron del lado izquierdo del ACP indicando un menor crecimiento. 

 

 
Figura 3.21. Dendrograma obtenido mediante Análisis de Conglomerados con los seis 

caracteres morfológicos evaluados en 30 FMH en el tratamiento Control. 

 

En el tratamiento S1 se identificaron cinco grupos de FMH a una distancia del 75% (Figura 

3.22) con una correlación cofenética de 0,698. El grupo 1 estuvo constituido por las FMH 1-7-10 

(pool 1), 13-15 (pool 2) y 30-29-28-23 (pool 3), que en el ACP se ubicaron en el sector central 

derecho y que por lo tanto tuvieron crecimiento elevado. La FMH 2 (pool 1) fue la de mayor 

crecimiento separándose del resto. Las FMH 12 (pool 2) y 24 (pool 3) formaron el tercer grupo y 

se caracterizaron por presentar elevado número de macollos. Las demás FMH se situaron del 

lado izquierdo del ACP indicando un menor crecimiento, dentro de estas se separó la FMH 8 (pool 

1). 
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En el tratamiento S2 se identificaron dos grupos de FMH a una distancia del 75% (Figura 

3.23) con una correlación cofenética de 0,925. El grupo 1 estuvo constituido por la FMH 9 (pool 

1) ya que fue la que presentó mayor crecimiento. El resto de las FMH se ubicaron cercanas al 

origen ya que tuvieron un crecimiento intermedio. Las FMH 19-20 (pool 2) formaron un sub grupo 

dentro del grupo 2, ya que presentaron mayor cantidad de macollos y crecimiento. El resto de las 

FMH se ubicaron en un gran grupo ya que tuvieron un crecimiento intermedio a bajo y fue 

coincidente con el ACP correspondiente. 

 
Figura 3.22. Dendrograma obtenido mediante Análisis de Conglomerados con los seis 

caracteres morfológicos evaluados en 30 FMH en el tratamiento Salino 1. 
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Figura 3.23. Dendrograma obtenido mediante Análisis de Conglomerados con los seis 

caracteres morfológicos evaluados en 30 FMH en el tratamiento Salino 2. 

 

3. Estimación de parámetros genéticos 
 

En la Tabla 3.11 se muestran se muestran las heredabilidades en sentido estricto (h2) 

calculadas para los siete caracteres de los tres pooles de familias de medio hermanos en los tres 

tratamientos salinos. 

Las heredabilidades calculadas por pool de policruzamiento y tratamiento salino oscilaron 

entre 0,0008 y 0,99 (Tabla 3.11). En general las heredabilidades de los caracteres estudiados 

fueron similares entre los tres pooles, acorde al tratamiento considerado. En el tratamiento control 

las mayores h2 estimadas fueron para el caracter PSR. Las menores h2 estimadas fueron para 

los caracteres Alt, Nmac, LR y PFA. Las heredabilidades intermedias se obtuvieron para las 

variables PST y PSA. En el tratamiento S1 las mayores h2 estimadas fueron para los caracteres 

PSR, PST y PSA. El resto de las variables tuvieron heredabilidades bajas. En el tratamiento S2 

las mayores h2 estimadas fueron para el carácter PSR. Las heredabilidades intermedias fueron 

para la variable PST y PSA. El resto de las variables tuvieron heredabilidades bajas. 
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Tabla 3.11. Heredabilidad en sentido estricto (h2) para siete caracteres morfológicos en tres 

pooles (1, 2, 3) de familias de medio hermanos en los tres tratamientos (Control – Salino 1 – 

Salino 2). 

  Heredabilidad 
Variable Tratamiento Pool 1 Pool 2 Pool 3 

Nmac Control 0,002 0,02 0,005 
  S1 0,1 0,06 0,07 
  S2 0,03 0,01 0,03 

Alt Control 0,04 0,03 0,001 
  S1 0,04 0,01 0,04 
  S2 0,03 0,05 0,01 

PFA Control 0,01 0,02 0,002 
  S1 0,09 0,29 0,13 
  S2 0,03 0,002 0,02 

PSA Control 0,33 0,38 0,03 
  S1 0,72 0,91 0,8 
  S2 0,54 0,18 0,38 

LR Control 0,01 0,01 0,01 
  S1 0,03 0,004 0,03 
  S2 0,01 0,01 0,02 

PSR Control 0,92 0,94 0,86 
  S1 0,99 0,99 0,96 
  S2 0,96 0,88 0,87 

PST Control 0,27 0,32 0,05 
  S1 0,43 0,88 0,74 
  S2 0,45 0,12 0,34 
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4. Índice de tolerancia 
 

Se calcularon los índices de tolerancia para los caracteres PSA, PSR y PST en el tratamiento 

S1. En la Tabla 3.12 se muestran las medias de cada índice para las 30 FMH, y la media del IT 

de cada caracter. 

 
Tabla 3.12. Valores de medias para cada índice calculado y media por caracter para las 30 
FMH de Festuca arundinacea creciendo en el tratamiento Salino 1. 
 

 

 
 
 

FMH ITPSA ITPSR ITPST 
1 0,27 0,38 0,27 
2 0,34 0,48 0,37 
3 0,23 0,34 0,25 
4 0,22 0,29 0,23 
5 0,24 0,32 0,25 
6 0,34 0,39 0,35 
7 0,23 0,28 0,24 
8 0,27 0,31 0,28 
9 0,28 0,33 0,29 
10 0,36 0,38 0,36 
11 0,23 0,26 0,24 
12 0,38 0,49 0,40 
13 0,28 0,30 0,28 
14 0,3 0,47 0,33 
15 0,43 0,44 0,44 
16 0,25 0,27 0,26 
17 0,23 0,30 0,24 
18 0,24 0,30 0,25 
19 0,24 0,39 0,26 
20 0,28 0,27 0,28 
21 0,23 0,28 0,24 
22 0,26 0,31 0,27 
23 0,3 0,34 0,30 
24 0,26 0,43 0,28 
25 0,22 0,40 0,25 
26 0,2 0,37 0,22 
27 0,21 0,35 0,24 
28 0,3 0,36 0,31 
29 0,5 0,61 0,51 
30 0,38 0,33 0,54 

MEDIA GENERAL 0,28 0,36 0,30 
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4.1. Relación entre productividad y tolerancia a la salinidad 
Debido a que en el mejoramiento genético de especies forrajeras no solo es importante la 

tolerancia a la salinidad, sino que se debe tener en cuenta también la productividad en dichas 

condiciones, se procedió a realizar tres gráficos de dispersión donde uno de los ejes representa 

el carácter PSA, PSR o PST respectivamente (en el tratamiento S1) y el otro eje representa el 

promedio del ITPSA, ITPSR o ITPST respectivamente. Las líneas de corte en el eje x e y 

representan las medias del ITPSA, ITPSR o ITPST y PSA, PSR o PST, respectivamente, y 

permiten identificar cuatro cuadrantes. 

En el caso del carácter PSA, el grafico permite distinguir en el cuadrante superior derecho a 

las FMH con mejor comportamiento (10, 30, 12, 15 y 29) por presentar elevada productividad e 

ITPSA. En el cuadrante superior izquierdo se encuentran las FMH con elevada productividad pero 

bajo ITPSA (7, 28, 23, 2, 13, 24, 1 y 6). El resto de las FMH se caracterizaron por presentar baja 

productividad e ITPSA (Figura 3.24). 

 

 
Figura 3.24. Gráfico de dispersión del comportamiento de las 30 FMH según la productividad 

(PSA) y el ITPSA en el tratamiento Salino 1. 
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En el caso del carácter PSR, el gráfico permite distinguir en el cuadrante superior derecho a 

las FMH con mejor comportamiento (29, 2, 14, 12, 25, 24, 15, 26, 6, 1, 10 y 28) por presentar 

elevada productividad e ITPSR. En el cuadrante superior izquierdo se encuentran las FMH con 

elevada productividad pero bajo ITPSR (30, 23, 16, 7 y 13). El resto de las FMH se caracterizaron 

por presentar baja productividad e ITPSR (Figura 3.25). 

En el caso del carácter PST, el grafico permite distinguir en el cuadrante superior derecho a 

las FMH con mejor comportamiento (29, 15, 10, 30, 12, 6, 2, 23 y 28) por presentar elevada 

productividad e ITPST. En el cuadrante superior izquierdo se encuentran las FMH con elevada 

productividad pero bajo ITPST (7, 13, 24, 23 y 1). El resto de las FMH se caracterizaron por 

presentar baja productividad e ITPST (Figura 3.26). 

 

 
Figura 3.25. Gráfico de dispersión del comportamiento de las 30 FMH según la productividad 

(PSR) y el ITPSR en el tratamiento Salino 1. 
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Figura 3.26. Gráfico de dispersión del comportamiento de las 30 FMH según la productividad 

(PST) y el ITPST en el tratamiento Salino 1. 
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DISCUSIÓN 
El progreso en el mejoramiento genético de la tolerancia a la salinidad en plantas es 

generalmente lento debido a numerosos factores, como los comportamientos multigénicos, los 

mecanismos fisiológicos complejos, el uso de técnicas inadecuadas para evaluar la tolerancia, la 

bajo eficiencia de selección y los escasos conocimientos sobre la salinidad y sus interacciones 

ambientales (Flowers, 2004). La salinidad reduce el crecimiento de la parte aérea y de las raíces, 

el área foliar y la tasa de fotosíntesis en las plantas, por lo tanto reduce su rendimiento. En 

regiones afectadas por la salinidad, el cultivo de especies tolerantes es una solución apropiada 

para prevenir la disminución de los rendimientos (Amira y Abdul, 2011). 

Si bien la festuca alta es considerada una especie medianamente tolerante a salinidad 

respecto de otras poáceas y de otras especies del mismo género, los estudios genéticos 

relacionados con la tolerancia de poblaciones y familias en particular, resultan de gran 

importancia para aplicar en programas de mejoramiento y selección. En este trabajo se evidenció 

una reducción significativa del crecimiento inicial de las plántulas de las 30 familias en condiciones 

de salinidad en hidroponia, respecto de la condición control, y una importante Interacción 

familia*tratamiento. Sin embargo todos los genotipos estudiados sobrevivieron aún en la 

concentración salina más elevada. En promedio el peso seco total por planta se redujo un 71,5% 

en el tratamiento S1 y un 83,4% en el tratamiento S2, respecto del peso logrado en el tratamiento 

control. Estos resultados son coincidentes con otras investigaciones realizadas en trigo (Shahzad 

et al., 2012) y agropiro alargado (Borrajo y Reigosa Roger, 2008; Maciel, 2018). 

La concentración salina moderada (S1) fue una condición ambiental que expresó mayor 

variabilidad en la respuesta de los pooles y de las familias respecto a la concentración salina más 

elevada (S2). Esto se vio reflejado en las elevadas heredabilides en sentido estricto obtenidas en 

S1 para el Peso seco de raíz, el Peso seco aéreo y el Peso seco total, indistintamente del pool 

considerado. Los resultados obtenidos indicarían que estas tres variables serían las indicadas 

para utilizar en programas de selección por tolerancia a la salinidada. Resultados similares fueron 

presentados por Shahzad et al. (2012), Affinito (2020) y Maciel (2018) investigando Lotus tenuis 

y agroprio alargado, respectivamente, y confirmarían la opinión de algunos mejoradores que 

sostienen que el ambiente de selección ideal sería bajo condiciones de estrés, dado que 

promueven la expresión y segregación de genes de interés y se logran mayores avances en la 

selección (Byrne et al., 1995; Gavuzzi et al., 1997; Blum, 2011). 

Si bien en S2 la variabilidad disminuyó, permitió observar comportamientos destacados de 

algunas familias, como las FMH 9 y 6, cuyo crecimiento fue mayor respecto a S1. Si bien ambas 

familias derivan de poblaciones diferentes, esta respuesta podría indicar una capacidad 
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diferencial para instalarse y desarrollarse en una gran variedad de ambientes, ubicados en la 

periferia del nicho ecológico explorado, ya sea por efecto de un alto grado de plasticidad o la 

existencia de adaptación local (Taiz y Zeiger, 1998) mediada por el nivel de poliploidía de la 

especie. 

Desde el punto de vista fisiológico, la partición de los fotoasimilados en biomasa aérea y 

radicular está fuertemente afectada en gramíneas por las condiciones ambientales y en general 

se reduce ante condiciones de estrés, ya sea provocado por factores bióticos (defoliación animal) 

o por factores abióticos (sequía, salinidad) (Monteoliva et al., 2019). En el presente estudio 

existieron grupos de familias tolerantes que priorizaron la asignación de recursos fotosintéticos a 

la biomasa aérea y otras a la biomasa radicular, probablemente asociado al estado particular de 

crecimiento (Bernstein y Hayward, 1958; Pasternak et al., 1995), a su composición genética 

diferente y a una estrategia particular ante el estrés salino moderado. Existen estudios en 

Cenchrus ciliaris (Griffa et al., 2010), Elimus scabrifolius (Zabala, 2016) y en Panicum coloratum 

(Cardamone et al., 2018) que indican una mayor proporción de crecimiento de raíz respecto a 

crecimiento aéreo en respuesta a la salinidad. Contrariamente en agropiro alargado (Maciel, 

2018) se produjo una disminución del crecimiento de raíz en condiciones de estrés por 

halomorfismo. 

La tolerancia a la salinidad es un parámetro que permite discriminar al germoplasma 

estudiado según la biomasa producida bajo estrés y en condiciones no estresantes (control) 

(Ashraf et al., 1999; Meneguzzo et al., 2000; Munns et al., 2002; Shabala, 2017). El nivel o grado 

de tolerancia a la salinidad difiere acorde a cada especie y a cada grupo de genotipos. Al calcular 

el índice de tolerancia promedio de los caracteres PSA, PSR y PST para cada FMH, se detectaron 

diferentes valores. En el caso del peso seco aéreo (ITPSA) se observó un rango que osciló entre 

0,20 y 0,50. Dicho índice en la concentración salina intermedia (S1) permitió discriminar las FMH 

en tolerantes y susceptibles debido a que permitió detectar familias con menor o mayor reducción 

del crecimiento con respecto al control. En este sentido, se puede decir que las familias 10, 12, 

15, 29 y 30 fueron las que presentaron mayor tolerancia y productividad ya que pudieron sostener 

una elevada producción de biomasa bajo estrés salino. Estos datos son coincidentes con estudios 

en especies forrajeras que muestran la posibilidad de detectar genotipos con mayor nivel de 

tolerancia al estrés (Francois, 1988; Láuchi, 1984; Smith et al., 1981), expresado en caracteres 

asociados a la producción de biomasa aérea (materia seca) (Ixtaína y Mujica, 2004; Pesqueira, 

2008). Al evaluar los índices de tolerancia conjuntamente se puede decir que las FMH 29, 12 y 

15 conformaron el grupo de las más productivas y más tolerantes, indistintamente del caracter 

considerado (ITPSA, ITPSR, ITPST); similarmente las FMH 11 y 4 fueron las menos productivas 
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y menos tolerantes a la salinidad. Sin embargo los agrupamientos fueron coincidentes al 

establecer los IT en base al peso seco aéreo y al peso seco total (alta productividad y alta 

tolerancia: FMH 29, 15, 10, 30 y 12) y dispares al considerar las relaciones en base al peso seco 

de raíz (alta productividad y alta tolerancia: FMH 29, 2, 14, 12, 25, 24, 15). Estos resultados 

podrían explicarse por la elevada correlación positiva observada a nivel fenotípico y genético 

entre el peso seco aéreo y el peso seco total. 

Los resultados obtenidos permitirían seleccionar grupos de genotipos de festuca para ser 

incorporados a programas de mejoramiento genético considerando principalmente la tolerancia 

como la reducción porcentual del rendimiento en condiciones salinas respecto a no salinas (Maas 

y Hoffmann, 1977). En el caso que el objetivo sea desarrollar cultivares de festuca alta que se 

establezcan y tengan una producción de forraje inicial exitosa en suelos con condiciones de 

salinidad moderada, las familias 29, 15, 10, 30 y 12 serían las indicadas para incluir en un 

programa de desarrollo. En aquellos casos donde se priorice el desarrollo de cultivares con 

capacidad de tolerar salinidad moderada y con capacidad de explorar perfiles de suelo restrictivos 

las familias indicadas serían la 29, 2, 14, 12, 24 y 15. Indiscutiblemente las FMH 12, 15 y 29 

serían las indicadas para incluir como base de germoplasma de un programa de obtención de 

cultivares tolerantes, independientemente del carácter considerado (ITPSA, ITPSR, ITPST). Si 

bien en la concentración salina se redujo la variabilidad en el comportamiento de los genotipos, 

la familia 9 sería la indicada para incorporar en un plan de mejora para obtención de cultivares 

con elevada tolerancia. 
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CONCLUSIONES 
 

 El sistema salino hidropónico y las concentraciones utilizadas fueron efectivos para 

detectar variabilidad fenotípica y genética en la tolerancia a salinidad en estado de 

plántula. 

 La salinidad produjo una reducción significativa en el crecimiento inicial respecto de la 

condición control, en todas las FMH de festuca alta evaluadas, sin afectar la sobrevivencia 

de las mismas. 

 La respuesta de las FMH dependió del tratamiento impuesto. Se detectó mayor 

variabilidad entre familias en 250mM de NaCl, mientras que la concentración más elevada 

(500mM) no permitió discriminar entre FMH. 

 El Indice de Tolerancia (ITPSA) permitió determinar diferencias significativas entre las 

FMH en 250mM, destacando a las FMH “tolerantes” (29, 15, 10, 30 y 12) y “susceptibles” 

(4, 5, 8, 9, 11, 17, 18, 21, 22, 26, 27). 

 La heredabilidad en sentido estricto detectada en el material en estudio fue variable 

teniendo en cuenta las concentraciones salinas impuestas y el pool de procedencia de las 

FMH evaluadas. 
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CARACTERIZACIÓN DEL CRECIMIENTO INICIAL DE FMH DE 
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INTRODUCCIÓN 
 

La sequía constituye una de las restricciones más importantes para la productividad de los 

cultivos, causando enormes pérdidas económicas en la agricultura (Boyer, 1982). Es considerada 

un factor de estrés abiótico que ocurre en las plantas cuando la disponibilidad de agua es 

insuficiente para satisfacer sus necesidades básicas y modular su crecimiento y desarrollo 

(Pardo, 2010). Varios autores definen a la sequía como el estrés que impide que los cultivos 

expresen su potencial genético en la producción de biomasa y el rendimiento de semillas (Xiong 

y Zhu, 2002; Borsani et al., 2003; Ashraf, 2004; Yamaguchi and Blumwald, 2005; Agarwal et al., 

2006; Sreenivasulu et al., 2007; Munns y Tester, 2008; Witcombe et al., 2008; Salekdeh et al., 

2009). 

Desde el punto de vista agronómico, la tolerancia se define como la habilidad de las plantas 

de sobrevivir y producir rendimientos económicos en condiciones de estrés y se expresa como la 

relación entre el rendimiento de una variedad en condiciones estresantes con respecto a su 

rendimiento en condiciones normales. Con diferente nivel de sequía en el suelo esta relación 

puede variar, por lo que al caracterizar el grado de tolerancia se debe especificar el nivel humedad 

del sustrato (Gonzáles et al., 2002). 

En términos generales las especies han desarrollado diversos mecanismos a lo largo de la 

evolución para tolerar períodos de sequía. Algunas expresan mecanismos de escape al estrés, 

completando su ciclo de vida y produciendo semillas para sobrevivir (Fry y Huang, 2004); otras 

especies pueden persistir disminuyendo el estrés a través de una reducción de la transpiración y 

manteniendo o mejorando la absorción de agua; también existen aquellas que suspenden el 

crecimiento de la parte aérea entrando en estado de latencia para sobrevivir (Richardson et al., 

2008) y vuelven a rebrotar cuando existe disponibilidad de agua. Algunas de estas estrategias se 

focalizan en el ajuste estomático, el incremento de la captura de agua a través de la modificación 

en la longitud y profundidad de las raíces, la acumulación de osmolitos y el engrosamiento de la 

pared celular, entre otros (Verslues et al., 2006; Rampino et al., 2006; Seki et al., 2007). 

Desde el punto de vista fisiológico, la sequía genera una reducción del potencial hídrico de la 

planta (Verslues et al., 2006) afectando la tasa de aparición de hojas, la elongación foliar y por 

ende el tamaño final de las hojas (Hsiao, 1973; Ilahi, 1982; Frensch, 1997). Al respecto, se ha 

demostrado una relación directa entre disponibilidad de agua en el suelo y la tasa de elongación 

foliar (Acevedo et al, 1971) en condiciones de sequía moderada a severa, lo que produce una 

senescencia foliar prematura. Similarmente, se afecta el macollaje de las plantas, observándose 

disminuciones en la densidad de macollos a medida que el estrés hídrico es más severo, hasta 

casos extremos en que ocurre la muerte de los mismos (Chaturvedi et al., 1981; Davidson y 
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Chevalier, 1987). 

La festuca alta fue ampliamente estudiada por su elevada tolerancia a la sequía (Beard, 1973; 

Fry y Huang, 2004; Turgeon, 2005; Karcher, et al., 2008; Pessarakli y Kopec, 2008). Brar y 

Palazzo (1995) evaluaron la tolerancia a la sequía en festuca alta y festuca rubra, en condiciones 

controladas en macetas y con tres tratamientos (7, 14 y 21 días sin riego), detectando que ambas 

toleraron bien la sequía pero de distintas formas. Mientras que la festuca rubra presenta raíces 

superficiales y baja tasa de crecimiento y de uso de agua, la festuca alta presenta raíces 

profundas y elevada tasa de crecimiento y de uso del agua. El comportamiento de la festuca alta 

fue confirmado por otros autores (Beard, 1989; Biran et al., 1981; Githinji et al., 2009; Carrow, 

1996; Huang y Gao, 2000 b; Sheffer et al., 1987; Fu et al., 2006). Además Beard (1989) determinó 

que la festuca alta bajo condición de sequía posee una evapotranspiración baja, lo que se 

relaciona con un mayor rendimiento. Fu y Huang (2003) evaluaron 12 cultivares de festuca alta 

en condición de sequía en invernáculo y midieron características de las hojas (densidad 

estomática, contenido de cera epicuticular, ancho de la hoja, grosor de la hoja, densidad del 

tejido) observando que las hojas más gruesas con mayor cantidad de cera epicuticular se 

correlacionaron con mayor calidad. Pirnajmedin et al. (2015) evaluaron 24 genotipos de festuca 

alta detectando un gran efecto de tratamiento sequía reduciendo el crecimiento y la producción 

de biomasa. Wang et al. (2017) evaluaron 26 cultivares detectando un efecto de tratamiento 

sequía significativo, los mismos sugieren la importancia del mantenimiento del contenido de agua 

en las hojas durante periodos prolongados de sequía, lo mismo fue comprobado por Cross et al. 

(2013). Ebrahimiyan et al. (2013) evaluaron el comportamiento de 30 genotipos de festuca alta 

bajo condiciones de sequía en cuanto a caracteres morfológicos (número de macollos, altura de 

planta y peso seco) y caracteres fisiológicos relacionados a la eficiencia fotosintética. Los mismos 

detectaron diferencias significativas entre los genotipos indicando la existencia de variabilidad 

genética en el germoplasma evaluado para la tolerancia a la sequía. Además encontraron que el 

peso seco, el número de macollos y la altura de planta son reducidos significativamente por la 

condición de estrés por sequía. 

En los programas de mejoramiento genético es importante conocer en qué proporción la 

variabilidad detectada es heredable; en particular, interesa conocer la heredabilidad de sentido 

estricto. Se han realizado estudios sobre la tolerancia a la sequía en cultivos agrícolas 

importantes detectando rasgos heredables cuantitativos (De la Peña y Hughes, 2007; Diab et al., 

2004). En trigo se detectaron múltiples genes con efectos aditivos relacionados a la tolerancia a 

la sequía (Dhanda y Sethi, 1998; Rebetzke et al., 2006). En sorgo se determinó que varios 

factores relacionados a la tolerancia a la sequía están controlados por múltiples genes (Tuinstra 
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et al., 1997). En festuca alta existe una amplia variación genética para la tolerancia a la sequía, 

tanto entre genotipos como entre poblaciones (Beard and Sifers, 1997). Es por ello que el 

presente capítulo propone evaluar el crecimiento inicial de familias de medios hermanos de 

festuca alta bajo condiciones de sequía. 
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Hipótesis 
 

 El crecimiento inicial de 30 familias de medios hermanos de festuca alta en condiciones 

de sequía expresa un componente genético heredable. 

 
Objetivos 
 

 Detectar diferencias en el crecimiento inicial de FMH en condiciones de sequía. 

 Discriminar familias tolerantes y susceptibles en condición de sequía. 

 Estimar la heredabilidad en sentido estricto en los diferentes ambientes. 
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MATERIALES Y MÉTODOS 
 

1. El germoplasma estudiado  
 
Se evaluaron las mismas 30 FMH que se evaluaron en condición de salinidad en hidroponia 

(Capítulo 3). 

 

2. Estudio del crecimiento inicial de las FMH en condiciones de sequía 
 
El 14 de abril se realizó la siembra de las 30 FMH en un invernáculo con control de 

temperatura. El período de evaluación en condiciones de sequía fue de 41 días, durante los 

cuales se registraron los valores de temperatura (ºC) mínima, media y máxima mediante 

termómetros digitales marca TFA (Figura 4.1). 

 
Figura 4.1. Temperatura (ºC) semanal promedio (Tp), temperatura semanal máxima (Tmax), 

temperatura semanal mínima (Tmin) durante las seis semanas de duración del experimento en 

el invernáculo. 

 

Las 30 FMH se sembraron en speedlings conteniendo una mezcla tierra arena 1:1. Dentro de 

cada pocillo se colocaron tres semillas para asegurar el número de plántulas. Una vez comenzado 

el proceso de germinación se procedió a ralear para dejar solo una planta por pocillo. Luego de 

56 días, cuando las plantas tuvieron al menos 3 hojas, fueron trasplantadas a macetas plásticas 

(jardineras) de 10L que contenían una mezcla de tierra arena 3:2 para permitir un buen drenaje 

del agua. Se realizaron dos riegos a saturación para partir de una condición de capacidad de 

campo y a las plantas bajo tratamiento de sequía se les suspendió totalmente el riego. 

El ensayo se dispuso bajo un diseño en bloques completos aleatorizados (DCBA) con tres 
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repeticiones y dos tratamientos control (riego periódico) y sequía (suspensión total del riego) 

(Figura 4.2). Cada maceta contenía 5 plántulas por FMH y un total de 10 plántulas (se evaluaron 

dos FMH por maceta) y cada familia estuvo representada por 30 genotipos. Las plántulas se 

situaron a 7cm una de otra simulando un stand denso. Se monitoreó diariamente la humedad 

contenida en cada una de las macetas mediante la utilización de sonda TDR300. En cada maceta 

se registró tres veces el contenido de humedad para luego ser promediado. El ensayo en 

condición de sequía se inició con plántulas con cuatro macollos promedio y una altura promedio 

de 8,3 cm (Figura 4.3, Figura 4.4). 

 
Figura 4.2. Porcentaje de contenido volumétrico de agua (VWC) por tratamiento durante los 

41 días de duración del ensayo en condición de sequía. 

 

 
Figura 4.3. Tamaño de las plántulas al momento del inicio del ensayo en condición de sequía. 
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Figura 4.4. Disposición del ensayo de crecimiento inicial de festuca alta en condiciones de 

sequía. 

 

2.1. Caracteres evaluados 
Se evaluaron cuatro caracteres de crecimiento inicial a lo largo de todo el estudio. Los 

caracteres número de macollos y altura de planta fueron evaluados en tres fechas (20, 31 y 41 

dias de implementados los tratamientos) mientras que el resto de los caracteres se evaluaron al 

momento de finalizar el estudio (41 días) (Tabla 4.1). 

 

Tabla 4.1. Caracteres de crecimiento inicial evaluados en las 30 FMH de festuca alta bajo 

condición de sequía, abreviatura y momento de medición. 

 
Caracter evaluado  Abreviatura  Momento de medición 

Número de macollos 
Nmac1 
Nmac2 
NmacF 

20 días 
31 días 
41 días 

Altura de planta (cm) 
Alt1 
Alt2 
AltF 

20 días 
31 días 
41 días 

Peso fresco aéreo (g) PFA  41 días Peso seco aéreo (g) PSA  
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Número de macollos: a los 20, 31 y 41 días de implementados los tratamientos se contó el 

número de macollos totales por plántula. 

Altura de planta (cm): a los 20, 31 y 41 días de implementados los tratamientos se midió con 

regla graduada la longitud total de cada plántula en cm. 

Peso fresco aéreo (g): luego de 41 días de implementados los tratamientos se procedió a 

realizar la cosecha de biomasa aérea de cada plántula de forma individual. Cada uno de los 

materiales cosechados fue identificado y conservado en bolsas de polietileno para evitar la 

pérdida de humedad. El pesado se realizó en balanza de precisión marca RADWAG modelo 

WTB200. 

Peso seco aéreo (g): luego de realizar el peso fresco aéreo las muestras se colocaron en 

bolsas de papel tipo Kraft y se secó en estufa de aire forzado a 60ºC por un período de 48 a 72 

horas hasta lograr un peso constante. Una vez secas se procedió a pesarlas en balanza de 

precisión marca RADWAG modelo WTB200. 

 

3. Análisis de la información  
 

Los datos obtenidos durante la evaluación del crecimiento inicial bajo condición de sequía 

fueron analizados mediante el software Infostat/P y su interfaz con R para la estimación de 

modelos lineales generales y mixtos. Se realizó estadística descriptiva, análisis de varianza 

(ANAVA), test de comparación de medias DGC y análisis exploratorios multivariados de 

componentes principales y de conglomerados. 

 
3.1. Estadística descriptiva 
 
Para todas las variables se ajustaron modelos de ANAVA. Se utilizó el Módulo de Modelos 

Lineales Generales y Mixtos del software Infostat/P (2015) en su interfaz con R. 

 

Yijk= µ + βi + δj + γk + (δγ)jk + ɛijk 
 

Donde: µ representa la media general, βi es el efecto del i-ésimo bloque y se considera fijo, δj 

es el efecto de la j-ésima FMH que se considera aleatorio, γk es el efecto del k-ésimo tratamiento 

de sequía que se considera aleatorio, (δγ)jk es el efecto de la interacción entre la j-ésima FMH y 

el k-ésimo tratamiento de sequía, ɛijk es el término de error de la ijk-ésima observación debido a 

la variación ambiental. 



Capítulo 4 

142 
 

Las comparaciones múltiples entre pares de medias se realizaron con el test DGC (p≤0,05) 

utilizando los factores tratamiento y FMH como fijos. Para las variables número de macollos y 

altura de planta se utilizaron modelos trifactoriales teniendo en cuenta el factor tiempo. 

 
3.2. Estimaciones de correlaciones fenotípicas y genéticas 
 
La asociación entre dos caracteres puede ser observado fenotípicamente y genéticamente. 

La correlacion fenotípica fue realizada con el paquete estadístico Infostat/R mediante el 

coeficiente de correlación de Pearson. La correlacion genética fue realizada con el software 

META-R (Multi-Environment Trial Analysis with R) (Alvarado et al., 2020). Ambas correlaciones 

miden la magnitud de la asociación entre dos variables y asume valores en el intervalo [-1;1] y el 

signo indica la dirección de la asociación. 

 

4. Análisis Multivariados 
 

Con la finalidad de relacionar las variables de crecimiento inicial por tratamiento se realizaron: 

Análisis de Componentes Principales y Análisis Jerarquizado (Clúster) mediante el paquete 

estadístico Infostat/R. 

 

5. Estimación de parámetros genéticos 
 

Las heredabilidades en sentido estricto (h2) fueron calculadas para cada variable de forma 

conjunta y teniendo en cuenta el tratamiento de sequía y pool de procedencia. El cálculo se realizó 

a partir de las varianzas estimadas anteriormente según la fórmula: 

 

𝒉𝟐 =
𝝈𝒇

𝟐

𝝈𝒇
𝟐  +  

𝝈𝒆
𝟐

𝒓

 

 

Donde, r don las 3 repeticiones, σ2
e es la variancia del error y σ2

f es la variancia genética. 
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6. Índice de tolerancia 

 

La tolerancia a la sequía para el peso seco aéreo (ITPSA) se estimó mediante la fórmula: 

 
 

ITPSA= PSAtratamiento/promedio PSAcontrol 
 
 

Se realizó el cociente entre la producción de biomasa seca aérea de cada plántula (PSA 

tratamiento) en condición de sequía y el promedio del PSA de las plántulas en el control. Este 

cociente se calculó para cada FMH en condición de sequía. 

Las FMH con mayor ITPSA se consideraron tolerantes y las FMH con bajos valores para el 

índice se consideraron susceptibles (Hannon y Bradshaw, 1968; Ashraf et al., 1986; Maas, 1986; 

Shannon, 1997; Ali et al., 2002; Argentel et al., 2009). 
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RESULTADOS 
 

1. Análisis univariados 
 

Todos los caracteres evaluados evidenciaron diferencias significativas (p<0,05) entre FMH, 

entre TRAT e interacción FMH*TRAT significativa (p<0,05) (Tabla 4.2). En el caso de las variables 

evaluadas en distintos momentos (Alt y Nmac) no se detectó interacción triple significativa (FMH* 

TRAT *M). 

 
1.1. Efecto de los tratamientos 
Se observó una disminución del crecimiento en el tratamiento sequía con respecto al 

tratamiento control, pero aun así, no se observó mortandad en las distintas familias (Anexo 4, 

Tabla 4.1, Tabla 4.2, Figura 4.5). 

 

 
Figura 4.5. Efecto de los tratamientos control y sequía a los 30 días de iniciados. 
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Tabla 4.2. Media de los caracteres Número de macollos 1, Número de macollos 2, Número 

de macollos final, Altura 1, Altura 2, Altura final, Peso fresco aéreo y Peso seco aéreo en cada 

una de las 30 FMH de Festuca arundinácea y valor p. 

 

FMH Nmac1 Nmac2 NmacF Alt1 (cm) Alt2 (cm) AltF (cm) PFA (g) PSA (g) 
1 7,23 10 10,83 14,03 15,76 17,27 1,4 0,24 
2 6,8 9,63 10,73 14,93 16,62 18,13 1,45 0,24 
3 8,83 11,07 12,83 13,64 15,01 16,78 1,68 0,29 
4 9,93 12,9 14 13,13 13,67 15,16 1,78 0,31 
5 8,13 10,77 11,67 12,59 13,68 14,94 1,52 0,29 
6 7,77 9,7 10,57 13,5 14,43 16,4 1,42 0,27 
7 7,53 9,97 10,93 13,85 15,01 17,35 1,5 0,28 
8 8,03 10,4 10,7 14,1 16,29 17,7 1,6 0,29 
9 11,83 16,1 17,6 13,62 15,95 16,87 1,75 0,32 

10 8,3 10,53 10,87 15,5 17,21 19,01 1,58 0,29 
11 11 14,37 14,53 11,64 12,49 13,29 1,36 0,26 
12 9,67 12,67 13,83 12,7 13,79 14,81 1,4 0,27 
13 11,23 15,63 17,93 11,08 12,99 14,58 1,67 0,29 
14 7,07 9,57 11 12,06 15,1 16,11 1,35 0,24 
15 8,17 11,6 12,2 14,18 16,58 18,43 1,76 0,29 
16 10,4 12,37 13,23 12,49 13,87 14,56 1,31 0,23 
17 11,1 13,93 15,23 11,7 12,8 13,71 1,48 0,29 
18 11,5 14,83 15,13 12,37 13,29 14,03 1,32 0,26 
19 9,13 11,77 12,67 14,46 16,45 17,66 1,51 0,29 
20 7,83 10,93 12,17 13,6 16 17,21 1,71 0,31 
21 11,53 15,5 16,5 12,32 13,07 13,81 1,52 0,3 
22 11,7 15,17 15,37 12,94 14,05 15,25 1,49 0,3 
23 11,63 15,27 16,3 14,48 16,04 16,59 2,13 0,36 
24 13 16,63 19,93 11,96 12,97 14,2 2,46 0,39 
25 8,37 10,93 11,2 15,36 16,83 18,16 1,6 0,32 
26 10,9 14,93 16,3 14,75 15,32 16,55 2,16 0,41 
27 6,57 8,6 9,83 15,48 18,34 19,19 1,53 0,25 
28 7,83 10,1 11,2 14,84 16,43 17,68 1,57 0,26 
29 11,2 13,8 13,7 13,44 14,76 16,06 1,52 0,3 
30 10,77 13,2 13,67 13,25 13,92 14,5 1,54 0,27 

Valor p <0,0001 <0,0001 <0,0001 <0,0001 <0,0001 <0,0001 0,0001 0,0148 
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Tabla 4.3. Media y desvío estándar por pool de procedencia de las 30 FMH para los 

caracteres Número de macollos, Altura, Peso fresco aéreo y Peso seco aéreo en cada uno de los 

tratamientos hídricos y momentos de evaluación. 

 

   Pool 1 Pool 2 Pool 3 

Nmac 

Control 

T1 8,51±2,66 9,69±3,28 10,27±2,95 

T2 11,67±3,49 13,25±4,28 14,10±3,97 

TF 13,90±4,02 15,61±5,12 16,19±4,90 

Sequía 

T1 8,37±2,70 9,73±2,82 10,43±2,88 

T2 10,55±3,49 12,28±3,37 12,73±3,40 

TF 10,24±3,47 11,98±3,48 12,61±3,90 

Alt (cm) 

Control 

T1 13,63±2,31 12,53±2,18 13,94±2,47 

T2 15,33±3,23 14,50±2,97 15,93±3,27 

TF 17,19±3,19 15,92±2,90 16,97±3,37 

Sequía 

T1 14,15±2,58 12,72±2,25 13,82±2,70 

T2 15,39±2,99 14,37±2,66 14,41±3,01 

TF 16,74±3,79 14,95±2,56 15,43±2,97 

PFA (g) 
Control 2,29±0,63 2,17±0,69 2,67±1,04 

Sequía 0,85±0,27 0,80±0,25 0,83±0,27 

PSA (g) 
Control 0,31±0,10 0,30±0,10 0,36±0,16 

Sequía 0,25±0,09 0,25±0,07 0,27±0,09 

 
 
Número de macollos 
Se detectó interacción FMH*TRAT significativa (<0,0001) para el número de macollos 

evaluado en los tres momentos, lo que estaría demostrando una respuesta diferencial de las FMH 

a los tratamientos impuestos (Anexo 4  Tabla 4.1, Figura 4.6). La mayoría de las FMH logró 

incrementar el número de macollos en el tiempo en la condición control. Sin embargo, en el primer 

conteo no difirieron en el número de macollos en ambos tratamientos; y tampoco aumentaron la 

producción de macollos entre el segundo conteo y el final en la condición sequía. 

La Figura 4.6 representa la evolución del número de macollos en el tiempo para los diferentes 

tratamientos hídricos en los tres pooles de policruzamiento. En el tiempo 1 el número de macollos 

fue similar paras las condiciones control y sequía, sin embargo, en los tiempos 2 y 3, el número 

de macollos fue mayor en el tratamniento control que en el tratamiento sequía, 

independientemente del pool de procedencia (Tabla 4.3). En cuanto a las familias, se observó 

que en el tratamiento sequía las FMH de mejor comportamiento para el primer conteo fueron FMH 

18 y 17 provenientes del pool 2 y las FMH 22 y 24 provenientes del pool 3; para el segundo conteo 

fueron FMH 9 (pool1), 18 (pool2) y 21, 22, 24, 26 (pool 3) y para el conteo final fueron FMH 9 
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(pool1), 13 y 18 (pool 2) y 21, 24, 26 (pool 3). Por otro lado, las FMH de peor comportamiento 

para el primer conteo fueron FMH 2 (pool 1), 14 (pool 2) y 20, 27 (pool 3), para el segundo conteo 

fueron FMH 2 y 6 (pool 1), 27 y 28 (pool 3), y para el conteo final fueron las FMH 6, 2 y10 (pool 

1), 15 (pool 2), y 27 y28 (pool 3) (Figura 4.8, Figura 4.9, Figura 4.10). 

 

 
Altura de planta 
Se detectó interacción FMH*TRAT significativa (<0,0001) para la altura de planta registrada 

en los tres momentos, lo que estaría demostrando una respuesta diferencial de las FMH a los 

tratamientos impuestos (Anexo 4  Tabla 4.1, Figura 4.7). La Figura 3.6 representa la evolución de 

la altura de planta en el tiempo para los diferentes tratamientos hidricos en los tres pooles de 

policruzamiento. La mayoría de las FMH logró incrementar la altura de planta a través del tiempo. 

Al observar los pooles de procedencia de las FMH se vio que los pooles 1 y 2 mantuvieron una 

altura similar en el momento 2, en las dos condiciones hídricas; y en el momento final se redujo 

en la condición de sequía. El observa el pool 3 se detectó que tanto para el momento 2 y final, se 

redujo la altura de planta en el tratamiento de sequía (Tabla 4.3). 

En cuanto a las familias, se observó que en el tratamiento sequía las FMH de mejor 

comportamiento en la primer medición fueron las FMH 2, 9 y 10 (pool 1), 25 y 27 (pool 3), para el 

segundo registro fueron las FMH 9, 2 y 10 (pool 1) y 27 (pool 3) y para el registro de altura final 

fueron las FMH 2, 7, 9, 10 (pool 1), 25 y 27 (pool 3). Por otro lado las FMH que menor altura 

lograron en la primer fecha fueron las FMH 13, 16 y 17 (pool 2) y 24 (pool 3), para la segunda 

fecha fueron las FMH 11, 12, 13 y 17 (pool 2) y 24, 21 (pool 3), y para el final fueron las FMH 16 

y 17 (pool 2) y 24 (pool 3) (Figura 4.11, Figura 4.12, Figura 4.13). 

 

 
Peso fresco aéreo (PFA) 

Se detectó interacción FMH*TRAT significativa (0,0001) lo que estaría indicando diferentes 

respuestas de las FMH a los tratamientos impuestos (Anexo 4 Tabla 4.2, Figura 4.14). La totalidad 

de las FMH alcanzaron mayor PFA en el tratamiento control que en el tratamiento sequía, con 

una reducción del 65% del peso fresco aéreo en sequía. En el tratamiento control se destacaron 

las FMH provenientes del pool 3, mientras que en el tratamiento de sequía se destacaron las 

FMH provenientes del pool 1 (Tabla 4.3). Al observar las FMH, en el tratamiento sequía las FMH 

9 (pool 1) y 26 (pool 3) fueron las de mejor comportamiento, mientras que las FMH 16 (pool 1) y 

30 (pool 3) fueron las que menor PFA presentaron. 
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Peso seco aéreo (PSA) 
Se detectó interacción FMH*TRAT significativa (0,0148) (Anexo 4 Tabla 4.2, Figura 4.15). La 

mayoría de las FMH alcanzaron mayor PSA en el tratamiento control, disminuyendo en promedio 

un 19% el PSA en el tratamiento sequía. Tanto en el tratamiento control como en el de sequía se 

destacaron las FMH provenientes del pool 3 (Tabla 4.3). Al observar las FMH, en el tratamiento 

sequía las FMH 9 (pool 1) y 22, 25 y 26 (pool 3) fueron las de mejor comportamiento, mientras 

que las FMH 1, 2 (pool 1), 16 (pool 2) y  27 y 28 (pool 3) fueron las que menor PSA presentaron. 
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Figura 4.6. Número de macollos promedio para las 10 FMH pertenecientes a cada pool, en los dos tratamientos y en tres momentos. Las barras 

indican medias y error estándar. 

 

 

    
Figura 4.7. Altura de planta promedio para las 10 FMH pertenecientes a cada pool, en los dos tratamientos y en tres momentos. Las barras 

indican medias y error estándar. 
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Figura 4.8. Número de macollos 1 de las 30 FMH evaluadas en control y sequía. Las barras indican medias y desvío estándar. 
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Figura 4.9. Número de macollos 2 de las 30 FMH evaluadas en control y sequía. Las barras indican medias y desvío estándar. 
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Figura 4.10. Número de macollos final de las 30 FMH evaluadas en control y sequía. Las barras indican medias y desvío estándar.
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Figura 4.11. Altura de planta 1 de las 30 FMH evaluadas en control y sequía. Las barras indican medias y desvío estándar.
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Figura 4.12. Altura de planta 2 de las 30 FMH evaluadas en control y sequía. Las barras indican medias y desvío estándar.
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Figura 4.13. Altura de planta final de las 30 FMH evaluadas en control y sequía. Las barras indican medias y desvío estándar.
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Figura 4.14. Peso fresco aéreo de las 30 FMH evaluadas en control y sequía. Las barras indican medias y desvío estándar.
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Figura 4.15. Peso seco aéreo de las 30 FMH evaluadas en control y sequía. Las barras indican medias y desvío estándar.
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1.2. Correlaciones Fenotípicas  
En el tratamiento control se detectó correlación significativa para la mayoría de los caracteres 

(Tabla 4.4) excepto para los pares de caracteres Nmac2-Alt1, Alt2-Nmac1, Alt2-Nmac2, NmacF-

Alt1, NmacF-Alt2, AltF-Nmac2 y AltF-NmacF. Los coeficientes de correlación oscilaron entre -

0,13 (Nmac1-Alt1) y 0,95 (PFA-PSA). En el tratamiento sequía se detectó correlación significativa 

para la mayoría de los caracteres (Tabla 4.5) excepto para Alt1-Nmac1 y NmacF-Alt1. Los 

coeficientes de correlación oscilaron entre -0,14 (NmacF-AltF) y 0,88 (PFA-PSA). 

 

Tabla 4.4. Coeficiente de correlación de Pearson y nivel de significancia para los caracteres 

evaluados en el tratamiento control. Sobre la diagonal se encuentran las probabilidades 

estadísticas y bajo la diagonal se encuentran los valores de correlación entre los caracteres. 

 Nmac1 Alt1 Nmac2 Alt2 NmacF AltF PFA PSA 
Nmac1 1 ** *** NS *** *** *** *** 

Alt1 -0,13 1 NS *** NS *** *** *** 
Nmac2 0,87 -0,10 1 NS *** NS *** *** 

Alt2 -0,10 0,80 -0,05 1 NS *** *** *** 
NmacF 0,82 -0,08 0,89 -0,04 1 NS *** *** 

AltF -0,15 0,79 -0,10 0,87 -0,08 1 *** *** 
PFA 0,53 0,37 0,58 0,42 0,65 0,41 1 *** 
PSA 0,51 0,34 0,56 0,37 0,62 0,38 0,95 1 

Nota: valores de significancia *** <0,001, ** <0,005, * <0,05, NS: no significativa. 
 

 

Tabla 4.5. Coeficiente de correlación de Pearson y nivel de significancia para los caracteres 

evaluados en el tratamiento sequía. Sobre la diagonal se encuentran las probabilidades 

estadísticas y bajo la diagonal se encuentran los valores de correlación entre los caracteres. 

 Nmac1 Alt1 Nmac2 Alt2   NmacF AltF   PFA PSA 
Nmac1 1 NS *** *** *** *** *** *** 

Alt1 -0,13 1 *** *** NS *** *** *** 
Nmac2 0,86 -0,18 1 *** *** *** *** *** 

Alt2 -0,17 0,79 -0,21 1 ** *** *** *** 
NmacF 0,78 -0,13 0,86 -0,15 1 ** *** *** 

AltF -0,16 0,70 -0,19 0,79 -0,14 1 *** *** 
PFA 0,40 0,33 0,44 0,37 0,56 0,43 1 *** 
PSA 0,50 0,32 0,51 0,29 0,61 0,37 0,88 1 

Nota: valores de significancia *** <0,001, ** <0,005, * <0,05, NS: no significativa. 
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1.3. Correlaciones Genéticas 
En el tratamiento Control se detectó correlación significativa para la mayoría de los caracteres 

(Tabla 4.6) excepto para PFA y PSA con las alturas (Alt1, Alt2 y AltF). Los coeficientes de 

correlación significativos oscilaron entre -0,64 (Nmac1-AltF) y 0,99 (Nmac1-Nmac2 y Alt2-AltF). 

En el tratamiento Sequía se detectó correlación significativa para el 71% de los caracteres (Tabla 

4.7). Los coeficientes de correlación significativos oscilaron entre -0,73 (Nmac2-AltF) y 0,99 

(Nmac1-Nmac2, Nmac2-NmacF y Alt2-AltF). 

 

Tabla 4.6. Correlaciones genéticas y nivel de significancia para los caracteres evaluados en 

el tratamiento Control. Sobre la diagonal se encuentran las probabilidades estadísticas y bajo la 

diagonal se encuentran los valores de correlación genética entre los caracteres. 

 

 Nmac1 Alt1 Nmac2 Alt2 NmacF AltF PFA PSA 
Nmac1  ** *** *** *** *** ** ** 

Alt1 -0,52  ** *** ** *** NS NS 
Nmac2 0,99 -0,54  ** *** *** ** ** 

Alt2 -0,58 0,97 -0,56  ** *** NS NS 
NmacF 0,97 -0,54 0,97 -0,51  ** *** *** 

AltF -0,64 0,95 -0,62 0,99 -0,54  NS NS 
PFA 0,51 0,23 0,51 0,25 0,61 0,19  *** 
PSA 0,54 0,26 0,52 0,22 0,59 0,16 0,97  

Nota: valores de significancia *** <0,001, ** <0,005, * <0,05, NS: no significativa. 
 

 

Tabla 4.7. Correlaciones genéticas y nivel de significancia para los caracteres evaluados en 

el tratamiento Sequía. Sobre la diagonal se encuentran las probabilidades estadísticas y bajo la 

diagonal se encuentran los valores de correlación genética entre los caracteres. 

 

 Nmac1 Alt1 Nmac2 Alt2 NmacF AltF PFA PSA 
Nmac1  *** *** *** *** *** NS *** 

Alt1 -0,6  ** *** ** *** NS NS 
Nmac2 0,99 -0,56  *** *** *** NS *** 

Alt2 -0,69 0,9 -0,64  *** *** NS NS 
NmacF 0,94 -0,56 0,99 -0,66  *** * *** 

AltF -0,8 0,96 -0,73 0,99 -0,71  NS NS 
PFA 0,07 0,2 0,29 0,11 0,41 0,24  *** 
PSA 0,59 -0,06 0,72 -0,28 0,7 -0,22 0,58  

Nota: valores de significancia *** <0,001, ** <0,005, * <0,05, NS: no significativa. 
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2. Análisis multivariados 
 

2.1. Análisis de componentes principales 

En el tratamiento Control las dos primeras componentes explicaron el 95,3% de la variabilidad 

total. La CP1 explicó el 61,7%, mientras que la CP2 explicó el 33,6%. Los caracteres con mayor 

aporte en la CP1 fueron PFA y PSA, en la CP2 el caracter con mayor peso fue AltF. A través de 

la CP1 se puede determinar que las FMH 24, 23 y 26 las de mayor crecimiento, mientras que el 

resto de las FMH tuvieron menor crecimiento (Figura 4.16). En el tratamiento Sequía las dos 

primeras componentes explicaron el 91,8% de la variabilidad total. La CP1 explicó el 55,9%, 

mientras que la CP2 explicó el 35,9%. Los caracteres con mayor aporte en la CP1 fueron PSA y 

NmacF, en la CP2 el caracter con mayor peso fue AltF. A través de la CP1 se puede determinar 

que las FMH 9 y 26 fueron las de mayor crecimiento, mientras que el resto de las FMH tuvieron 

menor crecimiento (Figura 4.17). 

Al tener en cuenta los dos tratamientos en forma conjunta se puede observar que las dos 

primeras componentes explicaron el 75,2% de la variabilidad total. La CP1 explicó el 42,2%, 

mientras que la CP2 explicó el 33%. Los caracteres con mayor aporte en la CP1 fueron PFA y 

NmacF, en la CP2 el caracter con mayor peso fue AltF. A través de la CP1 se pueden diferenciar 

dos grandes grupos, correspondientes cada uno a los tratamientos Control (azul) y Sequía 

(amarillo). Los puntos (FMH) del tratamiento Control contienen una mayor dispersión, 

evidenciando así una mayor variabilidad, los puntos del tratamiento Sequía se encuentran más 

cercanos unos de otros demostrando que la sequía disminuye la variabilidad expresada por las 

FMH (Figura 4.18). 
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Figura 4.16. Biplot obtenido mediante Análisis de Componentes Principales sobre los 

caracteres morfológicos evaluados en 30 FMH en el tratamiento Control. 

 

 
Figura 4.17. Biplot obtenido mediante Análisis de Componentes Principales sobre los 

caracteres morfológicos evaluados en 30 FMH en el tratamiento Sequía. 
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Figura 4.18. Biplot obtenido mediante Análisis de Componentes Principales sobre los 

caracteres morfológicos evaluados en 30 FMH en los tratamiento Control y Sequía. 

 
2.2. Análisis Jerarquizado (Clúster) 

En el tratamiento Control se identificaron dos grupos de FMH a una distancia del 75% (Figura 

4.19) con una correlación cofenética de 0,809. Un grupo estuvo constituido por las FMH 23, 26 y 

24 (pool 3) que en el ACP también se separaron del resto de las FMH por ser las de mayor 

crecimiento. El segundo grupo estuvo integrado por las FMH restantes, las cuales presentaron 

un crecimiento menor. 

En el tratamiento Sequía también se identificaron dos grupos de FMH a una distancia del 75% 

(Figura 4.20) con una correlación cofenética de 0,793. El primer grupo estuvo constituido por las 

FMH 9 (pool 1) y 26 (pool 3) que en el ACP se ubicaron en el sector superior derecho y que por 

lo tanto tuvieron crecimiento elevado. El segundo grupo estuvo conformado con el resto de las 

FMH evaluadas, las cuales presentaron un crecimiento menor. 
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Figura 4.19. Dendrograma obtenido mediante Análisis de Conglomerados con los cuatro 

caracteres morfológicos evaluados al final del ensayo en 30 FMH en el tratamiento Control. 

 

 
Figura 4.20. Dendrograma obtenido mediante Análisis de Conglomerados con los cuatro 

caracteres morfológicos evaluados al final del ensayo en 30 FMH en el tratamiento Sequía. 
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3. Estimación de parámetros genéticos 
 

Las heredabilidades en sentido estricto (h2) (Nguyen y Sleper, 1983 a) calculadas para todos 

los caracteres de los tres pooles de familias de medio hermanos en condición de sequía y control 

fueron bajas y similares (Tabla 4.8), con excepción de los valores alcanzados en PSA y PFA. En 

particular se destacaron los elevados valores obtendios del PSA en ambas condiciones hídricas.  

 
Tabla 4.8. Heredabilidad en sentido estricto para ocho caracteres morfológicos en tres pooles 

(1, 2, 3) de familias de medio hermanos en los dos tratamientos hídricos (Control - Sequía). 

 

  heredabilidad 
Variable Tratamiento Pool 1 Pool 2 Pool 3 
Nmac1 

 
C 0,1 0,03 0,14 
S 0,07 0,15 0,12 

Nmac2 
 

C 0,06 0,02 0,08 
S 0,05 0,08 0,12 

NmacF 
 

C 0,05 0,01 0,07 
S 0,05 0,08 0,08 

Alt1 
 

C 0,1 0,18 0,09 
S 0,04 0,06 0,07 

Alt2 
 

C 0,04 0,11 0,07 
S 0,06 0,08 0,1 

AltF 
 

C 0,06 0,16 0,09 
S 0,01 0,1 0,1 

PFA 
 

C 0,22 0,38 0,42 
S 0,78 0,78 0,81 

PSA 
 

C 0,88 0,97 0,97 
S 0,97 0,96 0,98 
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4. Índice de tolerancia 
 

Se calcularon los índices de tolerancia para los caracteres PSA, PFA, AltF y NmacF. En la 

Tabla 4.9 se muestran las medias de cada índice para las 30 FMH y la media del IT de cada 

caracter. 

 

 
Tabla 4.9. Valores de medias para cada índice calculado y media por FMH para las 30 FMH de 
Festuca arundinacea creciendo en condición de Sequía. 
 

FMH ITNmac ITAlt ITPFA ITPSA 
1 0,77 0,93 0,39 0,84 
2 0,67 0,97 0,38 0,7 
3 0,64 1,1 0,36 0,74 
4 0,75 0,88 0,32 0,66 
5 0,72 0,99 0,32 0,81 
6 0,75 1 0,39 0,89 
7 0,81 1,12 0,44 0,86 
8 0,81 0,89 0,39 0,83 
9 0,77 1,14 0,44 0,91 

10 0,78 0,9 0,34 0,84 
11 0,87 1,11 0,39 0,97 
12 0,64 0,94 0,33 0,76 
13 0,73 0,99 0,41 0,84 
14 0,83 1,03 0,45 0,95 
15 0,61 0,85 0,35 0,73 
16 0,75 0,83 0,32 0,92 
17 0,87 0,92 0,43 0,96 
18 1,04 1,05 0,49 1,19 
19 0,77 1,01 0,42 0,91 
20 0,72 0,84 0,33 0,68 
21 0,86 1,02 0,42 0,92 
22 0,82 0,98 0,4 0,99 
23 0,76 0,86 0,25 0,62 
24 0,65 0,78 0,24 0,57 
25 0,94 1,04 0,38 0,91 
26 0,91 0,87 0,33 0,73 
27 0,82 0,92 0,37 1 
28 0,7 0,86 0,35 0,69 
29 0,8 0,94 0,32 0,81 
30 0,75 0,94 0,28 0,82 

Media general 0,78 0,96 0,37 0,83 
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4.1. Relación entre productividad y tolerancia a la sequía 
Debido a que en el mejoramiento genético de especies forrajeras no solo es importante la 

tolerancia a la sequía, sino que se debe tener en cuenta también la productividad en dichas 

condiciones, se procedió a realizar dos gráficos de dispersión donde uno de los ejes representa 

el carácter PFA o PSA respectivamente (en el tratamiento sequía) y el otro eje representa el 

promedio del ITPFA o ITPSA respectivamente. Las líneas de corte en el eje x e y representan las 

medias del ITPFA y PFA o ITPSA y PSA, respectivamente, y permiten identificar cuatro 

cuadrantes. 

En el caso del PFA, en el cuadrante superior derecho se encuentran las FMH con mejor 

comportamiento (9 y 13) ya que presentan una productividad ligeramente superior al promedio y 

un elevado ITPFA. En el cuadrante inferior derecho se encuentran las FMH que se caracterizan 

por elevada tolerancia, pero baja productividad. En el cuadrante superior izquierdo se encuentran 

las FMH que se caracteriza por elevada productividad pero bajo ITPFA. El resto de las FMH se 

caracterizaron por presentar baja productividad e ITPFA (Figura 4.21). 

 

 
Figura 4.21. Gráfico de dispersión del comportamiento de las 30 FMH según la productividad 

(PFA) y el ITPFA en el tratamiento sequía. 
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En el caso del carácter PSA, el grafico permite distinguir en el cuadrante superior derecho a 

las FMH con mejor comportamiento (9, 25, 21, 17 y 22) por presentar elevada productividad e 

ITPSA. En el cuadrante superior izquierdo se encuentra la FMH 26 con elevada productividad 

pero bajo ITPSA. En el cuadrante inferior derecho se encuentran las FMH que se caracterizan 

por elevada tolerancia, pero baja productividad. El resto de las FMH se caracterizaron por 

presentar baja productividad e ITPSA (Figura 4.22). 

 

 
Figura 4.22. Gráfico de dispersión del comportamiento de las 30 FMH según la productividad 

(PSA) y el ITPSA en el tratamiento sequía. 
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DISCUSIÓN 
 
La festuca alta es considerada una especie medianamente tolerante a la sequía (Reheul et 

al., 2012) respecto a otras especies del mismo género; sin embargo, existe escaso desarrollo de 

cultivares seleccionados por tolerancia a sequía a nivel mundial, y en particular en Argentina. La 

comprensión de las respuestas genéticas de las plantas sometidas a sequía es de gran 

importancia y fundamental para la obtención de nuevos cultivares (Reddy et al., 2004; Zhao et 

al., 2008). Teniendo en cuenta la gran diversidad genética de la especie y la importancia de 

seleccionar genotipos tolerantes, el presente capítulo estudió el comportamiento de 30 familias 

de medio hermanos ante dos condiciones hídricas, una denominada tratamiento control donde 

las plantas recibieron riegos periódicos y otra denominada tratamiento sequía donde las plantas 

solo recibieron un riego a saturación al inicio del ensayo y suspensión total del mismo durante 41 

dias. 

En condición de sequía, las plantas responden con cambios morfológicos y fisiológicos que 

les permiten disminuir la perdida de agua y mejorar el consumo. A nivel de genotipo estos cambios 

se miden a menudo en función de la reducción del rendimiento bajo dicho estrés (Fernandez, 

1992; Blum, 2011). Numerosos estudios han indicado que el estrés hídrico afecta la morfología y 

fisiología de las plantas. Entre los caracteres morfogenéticos más afectados en gramíneas, se 

menciona la afectación de la expansión y elongación del área foliar, que determina un menor 

tamaño de hojas; similarmente el estrés hídrico afecta la tasa de macollaje, el número de macollos 

y produce un aumento del número de hojas muertas por macollo (aumento de la senescencia), 

como también un acortamiento de entrenudos que afecta la altura de la planta (Colabelli et al., 

1998). 

En el presente estudio los resultados indicaron una reducción del crecimiento inicial de las 

plántulas de las 30 FMH de festuca en condición de sequía moderada. La respuesta de las FMH, 

para el total de las variables analizadas, dependió del tratamiento impuesto, o sea existió una 

Interacción FMH*TRAT significativa. Esta interacción expresó respuestas genéticas diferenciales 

de las familias en cada condición hídrica. 

El conjunto de efectos del déficit hídrico sobre la variables morfogenéticas medidas en el 

presente estudio determinó alguna incidencia del estrés en el crecimiento de las plantas. Si bien, 

no se midió el Índice de área foliar, una reducción del crecimiento podría ser explicado por la 

menor cantidad de energía lumínica interceptada por las plantas carenciadas en agua en 

comparación con el tratamiento control. Adicionalmente estos resultados estarían explicados 

porque el estudio se condujo en un invernáculo sin control de temperatura en meses invernales, 

donde la evapotranspiración de las plantas se redujo significativamente. En general el contenido 
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volumétrico del agua promedio por tratamiento mostró escasa diferencia; en el control el 

contenido volumétrico se mantuvo en un valor constante de 14,6% hasta finalizar el estudio; 

mientras que en sequía la reducción fue gradual hasta alcanzar un valor de 2,2% a los 41 días. 

Se observó que el tratamiento de sequía impuesto fue leve, ya que no se registró mortandad de 

plantas. 

En el caso del número de macollos, las FMH no mostraron diferencias significativas entre 

tratamientos en el primer conteo, probablemente porque la humedad del sustrato en sequía fue 

suficiente para que continuaran creciendo. En general la producción de macollos entre el segundo 

conteo y el final en la condición sequía, mostró una reducción del 23,77% respecto al control. Las 

FMH 9, 13, 18, 21, 24 y 26 fueron las de mayor densidad de macollos en el conteo final, y 

consideradas las más tolerantes. Esto indica que la sequía no afectó significativamente la variable 

número de macollos, pero pudo afectar el tamaño de los mismos. Estudios en la especie en 

condiciones de estrés por defoliación han demostrado que la disminución de la densidad de 

macollos puede ser compensada por el mayor peso de los mismos (Scheniter, 2005). 

Para la altura de planta se detectó interacción FMH*TRAT significativa en los tres momentos. 

La mayoría de las familias aumentó la altura a lo largo del tiempo, aunque en sequía se registró 

una disminución leve, del 5,87% respecto del control. La mayor altura registrada en la primera 

medición en sequía, pudo ser efecto de la humedad del sustrato, al igual que en el número de 

macollos. Las familias que alcanzaron la mayor altura fueron FMH 2, 9, 10, 25 y 27, y se 

consideraron como las más tolerantes. Estos resultados son parcialmente compartidos con los 

de otras investigaciones (Ebrahimiyan et al., 2013) que detectaron leve a nula afectación por 

sequía en los caracteres número de macollos y altura de la planta en condiciones de campo. 

Numerosos investigadores han informado que la producción de forraje se reduce debido al 

estrés provocado por sequía (Karcher et al., 2007; Ebrahimiyan et al., 2013; Pirnajmedin et al., 

2015) en cualquier estado de desarrollo de los cultivos. Esto se debe, entre otros factores, a una 

disminución de la asimilación neta por las hojas y un aumento de la senescencia foliar (Sarker et 

al., 1999; Merewitz et al., 2010), en algunos casos mediado por una estrategia propia del genotipo 

como mecanismo de tolerancia y supervivencia (Karcher et al., 2007). 

En el presente estudio, se detectó una elevada correlación fenotípica y genética entre las 

variables medidas en sequía. La condición de sequía permitió la expresión de mayor variabilidad 

en la respuesta de los pooles y de las familias respecto a la concentración control. Esto se vio 

reflejado en las elevadas heredabilides en sentido estricto obtenidas en los Peso fresco y Peso 

seco aereo, indistintamente del tratamiento y del pool considerado. Si bien estas variables no 

mostraron correlación genética significativa, los resultados indicarían que ambas variables 
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podrían ser de interés para utilizar en un programa de selección por sequía, debido a que 

expresaron heredabilidades elevadas. Ambas variables registradas al finalizar el estudio fueron 

indicadoras confiables del efecto del estrés sobre las familias estudiadas, evidenciando una 

reducción promedio del 18,75% del peso seco de los genotipos en condiciones de sequía 

respecto de la condición control, comparativamente con el resto de los caracteres. Resultados 

contrastantes en cuanto a las heredabilidades obtenidas para los caracteres Peso fresco y Peso 

seco aéreo fueron encontrados por Maciel (2018) evaluando FMH de agropiro alargado. 

Al nivel familiar, las FMH 9, 22, 25 y 26 fueron consideradas las más tolerantes, al prolongarse 

la sequía en el tiempo. Resultados similares fueron reportados por otros autores, con una 

disminución de la biomasa aérea y en algunos casos de la biomasa radicular (Rucker et al., 1995; 

Khan et al., 2001; Zhao et al., 2006; Manivannan et al., 2007). Pirnajmedin et al. (2015) evaluaron 

en condición de campo 25 genotipos de festuca alta bajo dos condiciones de sequía denominadas 

leve e intensa, y detectaron que el estrés por sequía leve produjo una reducción del 15,56% del 

peso seco aéreo y el de sequía intensa una reducción del 50,31% respectivamente, permitiendo 

ambos tratamientos diferenciar los genotipos tolerantes de los susceptibles. 

Generalmente la identificación de los genotipos tolerantes se realiza a través de índices de 

selección en función del rendimiento en condiciones de estrés y sin estrés (Ebrahimiyan et al., 

2012). En este trabajo, el índice de tolerancia del peso seco aéreo (ITPSA) en condición de sequía 

permitió discriminar las FMH en tolerantes y susceptibles a través de la menor o mayor reducción 

del crecimiento con respecto al control. Coincidente con los resultados expresados anteriormente, 

las familias 9, 17, 21, 22 y 25 fueron las que presentaron mayor tolerancia y productividad. La 

FMH 18 fue la que presentó mayor índice de tolerancia, pero su productividad fue menor al 

promedio de todas las familias. La familia 26 fue de tolerancia intermedia a baja pero con una 

gran producción de forraje. 

Los resultados obtenidos permitirían seleccionar familias de medio hermanos de festuca para 

ser incorporados a programas de mejoramiento genético considerando la tolerancia a sequía. En 

tal caso, las FMH promisorias serían las 9 y 13 teniendo en cuenta su productividad media y 

elevado ITPFA; como así también, las FMH 9, 25, 21, 17 y 22 que se destacaron por presentar 

elevada productividad e ITPSA. Indiscutiblemente, teniendo en cuenta ambas variables, la FMH 

9 sería la indicada para incorporar en un plan de mejora para obtención de cultivares con elevada 

tolerancia. Por otro lado, el carácter a seleccionar, en función de los resultados obtenidos, sería 

el peso seco por planta debido a su elevada heredabilidad en sentido estricto, muy factible de 

seleccionar, en las condiciones de evaluación utilizadas. 

Esta información es preliminar y probablemente debieran considerarse mayor cantidad de 
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variables fisiológicas y mayor control de las condiciones experimentales impuestas. 
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CONCLUSIONES 
 

 El sistema de evaluación y las variables utilizadas, fueron efectivos para detectar 

variabilidad fenotípica y genética en la tolerancia a sequía en estado de plántula. 

 La sequía produjo una reducción significativa del crecimiento inicial respecto de la 

condición control en la mayoría de las FMH de festuca alta, y esto se manifestó al finalizar 

el ensayo, sin afectar la sobrevivencia de las mismas. 

 La respuesta de las FMH en sequía fue variable, y esto se evidenció en el Indice de 

Tolerancia (ITPSA). Se destacaron las FMH 9, 17, 21, 22 y 25 como tolerantes y las FMH 

10, 12, 23, 24, 28 y 29 como susceptibles a la sequía. 

 La heredabilidad en sentido estricto detectada en el material en estudio dependió 

principalmente del carácter analizado. 
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CAPÍTULO 5 

CARACTERIZACIÓN MOLECULAR DE FMH DE FESTUCA 
ALTA TOLERANTES Y SUSCEPTIBLES A SALINIDAD Y 

SEQUÍA 
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INTRODUCCIÓN 
 

El mejoramiento de rasgos cuantitativos es uno de los principales objetivos en los 

programas de mejoramiento genético. Aunque la complejidad genética y la baja 

heredabilidad de este tipo de caracteres dificultan el proceso de mejoramiento haciendo 

que se requiera mucho tiempo, especialmente en cultivos perennes (Saha, 2013). Debido 

a que el estudio de la diversidad genotípica en el germoplasma disponible es fundamental 

para el mejoramiento de las plantas en respuesta al estrés abiótico (Sharma et al., 2010) la 

utilización conjunta de marcadores morfológicos y moleculares bajo condiciones de estrés 

permite la implementación de nuevos métodos de selección (Cravero, 2006). 

La Selección Asistida por Marcadores (MAS) requiere un conjunto robusto de 

marcadores informativos y un fenotipado preciso de los rasgos objetivo en una población, 

ya que se basa en la selección indirecta de un carácter fenotípico asociado a un marcador 

molecular (Cravero, 2006). En festuca alta los mapas de asociación genéticos se ven 

afectados por la complejidad del genoma, la heterocigosidad y el alto nivel de 

autoincompatibilidad (Xu et al., 1991; Zhang et al., 2006). Aun así, el primer mapa genético 

en la especie fue realizado por Xu et al. (1995) utilizando 108 marcadores RFLP. El mapa 

desarrollado por Saha et al. (2005) mejoró significativamente los mapas de ligamiento 

genético anteriores en festuca alta ya que utilizaron marcadores basados en PCR 

mejorando la cobertura del genoma y su precisión. Lou et al. (2015) detectó la asociación 

de nueve marcadores moleculares propios de festuca con diferentes caracteres 

agronómicos. Saha et al. (2009) generó miles de EST-SSR específicos de festuca alta en 

condiciones de estrés abiótico, lo que permitió posteriormente, realizar mapeos de 

asociación con marcadores moleculares asociados con la tolerancia a sequía (Saha, 2013; 

Zhao et al., 2007) y salinidad. Amombo et al. (2018) evaluaron una población de festuca 

alta bajo condición de salinidad mediante la evaluación de cinco rasgos fisiológicos y 99 

marcadores SSR. Los mismos detectaron asociaciones significativas entre algunos 

marcadores y los rasgos evaluados. 

Aunque los estudios de tolerancia al estrés en festuca alta han sido abordados desde 

hace mucho tiempo (Spangenberg et al., 1998) se espera que la utilización de las 

tecnologías de genotipado y fenotipado en condiciones de estrés aporten al mejoramiento 

genético de la especie (Saha, 2013). Este trabajo propone estudiar la variabilidad molecular 

en FMH de festuca alta seleccionadas por tolerancia o susceptibilidad bajo condiciones de 

estrés por salinidad o sequía. 
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Hipótesis 
 

 Es posible asociar variaciones genéticas de los marcadores moleculares con 

expresión fenotípica de caracteres de tolerancia y susceptibilidad a estreses 

provocados por salinidad y sequía. 

 

Objetivos 
 

 Caracterización molecular de FMH seleccionadas por tolerancia o susceptibilidad a 

salinidad o sequía. 

 Análisis y asociación de las diferencias genéticas de las FMH bajo condiciones de 

estrés por salinidad o sequía. 
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MATERIALES Y MÉTODOS  
 

1. El germoplasma estudiado 
 

A partir de los resultados obtenidos en los capítulos 3 y 4 se seleccionaron ocho FMH 

por ser tolerantes y susceptibles a salinidad y sequía (Tabla 5.1). 

 

Tabla 5.1. Selección de ocho FMH por tolerancia y susceptibilidad a salinidad y sequía. 

FMH Comportamiento Estrés 
15 Tolerante 

Salinidad 29 
26 Susceptible 27 
17 Tolerante 

Sequía 22 
23 Susceptible 24 

 

2. Extracción, cuantificación y dilución de ADN genómico 
 
La extracción, cuantificación y dilución del ADN se realizó utilizando los mismos 

métodos que se utilizaron para la caracterización de las poblaciones (Capítulo 2). 

 

3. SSR utilizados 
 
Para la caracterización molecular de las ocho FMH de festuca alta se utilizaron los 

mismos 15 SSR utilizados para caracterizar a las poblaciones (Capítulo 2) y se agregaron 

19 SSR propios de festuca diseñados por la Samuel Roberts Noble Foundation (Tabla 5.2) 

(Saha et al., 2004-2005). En total se utilizaron 34 SSR para caracterizar molecularmente a 

las ocho FMH seleccionadas por tolerancia y susceptibilidad a salinidad y sequía. 
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Tabla 5.2. 19 SSR utilizados para caracterizar las ocho FMH de festuca alta seleccionadas por tolerancia y susceptibilidad a 

salinidad y sequía, abreviatura, autor, secuencia forward, secuencia reverse, temperatura de melting calculada y temperatura de 

melting ajustada. 

SSR  SSR 
abreviado  Autor  Secuencia forward  Secuencia reverse  Temperatura 

calculada (°C) 
Temperatura 
ajustada (°C) 

NFA001  a-01  

Saha et al., 
2004-2005  

CTGCTGCTGCCAAGAAAGT  TAAGGGGAGCGAGCTACACAGA  60  56  

NFA012  a-12  TTGCCAGGAAATTTTGCTCT  ATGGTATTGGCAGCAAGAGG  58  54  

NFA013  a-13  TCATTGTGTTCGCTCTCCTG  CCTTCGTCGCCATGGTAG  59  55  

NFA017  a-17  GATGGACGAAGGCTTCTTTG  AGCCGAACCTGAACTCAGAC  61  57  

NFA020  a-20  GCACGAGGCTCTTTCCTCTA  GGTGCTTGGCCTTCTTCC  60  56  

NFA022  a-22  ATGATGTCCGAGGAGGAGAA  CATCATGATCCAGTGCCTTG  60  56  

NFA027  a-27  CGAGGTCTCAATCCTCCATT  GACAGAGACGACGACGACAT  61  57  

NFA030  a-30  AGTCGGTGGTGAAGCTGAAG  ACAACTAGGGGGCTGGTCA  61  57  

NFA035  a-35  TGCTAGCAGGGGTCTAAGGA  CACACGTACCACGTCTCCAT  62  58  

NFA036  a-36  AGAGGAAGAGCGAAAGAGCA  CCCTGGTACTCGTGGATGTT  61  57  

NFA040  a-40  TCATTGTGTTCGCTCTCCTG  CCTTCTTTGTCGCCATGGTA  60  56  

NFA070  a-70  TCCAGTTCAACTTCCAGCAA  CCCGTATTTTATCCTCGATCTG  61  57  

NFA073  a-73  TTCCTTCCTCTTTCCCGAAC  ATGGTCTCCCTCTGCTCGTA  61  57  

NFA087  a-87  GATCTTGCTCCACTCGATCTG  GCTCCAGTCATCTGAAATCTCC  65  61  

NFA088  a-88  ATTTAGAATGGAGACGCAGGAG  TAGTGTCTCTGTTGGGGATGTG  65  61  

NFA090  a-90  CCGTTTTGTTCTTCCCTTCTC  GCGAGAGAGTTTGGTGAGGATA  64  60  

NFA112  a-112  ATCATTTCGGTTTCAGGTCATC  AGGTAGCGACGAGGAGGAAC  63  59  

NFA129  a-129  AACCTTGATGGGGCGTAAG  GCCGGAHTAGGAGGATTTTC  60  56  

NFA135  a-135  AGAGGGAGATACGTCAAGAGGA  CCGGTGAGTTGATAGTGGAGTC  67  63  
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3.1. Reacción en cadena de la polimerasa (PCR) y resolución de los productos de 
amplificación 

 
Las técnicas utilizadas son las mismas que se detallaron en el Capítulo 2. 

 

4. Análisis estadístico 
 

Los análisis de AMOVA, matriz de distancia genética y análisis multivariados 

(Coordenadas Principales y Conglomerados) se realizaron de forma similar al Capítulo 2. 

 

4.1. Análisis de regresión lineal 
 

Se calcularon las frecuencias alélicas en cada una de las FMH y se procedió a pre-

seleccionar aquellos alelos que presentaron diferencias en las frecuencias en los grupos 

tolerantes y susceptibles a salinidad o sequía. El criterio aplicado fue que las diferencias en 

frecuencias absolutas debía ser de al menos 4 veces entre FMH que exhibieran ITPSA 

(índice de tolerancia del peso seco aéreo) extremos en ambos estreses. Se realizaron 

regresiones lineales de los ITPSA calculados bajo condición de salinidad o sequía de las 

ocho FMH sobre la frecuencia de los alelos pre seleccionados en cada FMH. Las pendientes 

de las rectas significativamente distintas de cero indicaron los alelos que se asociaron con 

la tolerancia o susceptibilidad a salinidad o sequía. 

 

4.2. Análisis de componentes principales 
 
La información de los alelos seleccionados a partir de las regresiones lineales y los 

índices de tolerancia a salinidad y sequía se condensó en un Análisis de Componentes 

Principales con el paquete estadístico InfoStat/P. 
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RESULTADOS 
 

1. Extracción y cuantificación de ADN genómico 
 
 

El protocolo utilizado permitió obtener ADN en cantidad y calidad suficiente. En la Figura 

5.1 se observa la cuantificación de ADN de 24 individuos. Las concentraciones de ADN 

obtenidas en las ocho FMH seleccionadas por ser tolerantes y susceptibles a salinidad o 

sequía oscilaron entre 20-400 ng/μl por individuo. 

 

 

 
Figura 5.1. Cuantificación de ADN de 24 individuos. T1: 1μl ADN testigo [30 ng/μl]; T2: 

1 μl ADN testigo [100 ng/μl]; T3: 1 μl ADN testigo [250 ng/μl].  

 

2. Amplificación del ADN genómico y selección de SSR informativos 
 

De los 34 SSR utilizados para la caracterización molecular de las ocho FMH 

seleccionadas por ser tolerantes y susceptibles a salinidad o sequía, 30 SSR presentaron 

productos de amplificación. Los SSR NFA002, LPSSRK10H05, NFA020 y NFA070 no 

presentaron productos de amplificación, o su amplificación fue difusa. En la Figura 5.2 se 

observan los distintos patrones de bandas de algunos de los SSR utilizados. 
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Figura 5.2. Patrones de bandas de los SSR NFFa023, NFFa034, NFFa015, NFFa019, 

NFFa064, NFFa066, NFFa041 y NFFa048 en geles de poliacrilamida al 6%. 

 

3. Análisis y cuantificación de la variabilidad genética 
 
Los 30 marcadores SSR que presentaron productos de amplificación de buena calidad 

mostraron un total de 251 alelos (bandas) en las ocho FMH estudiadas. Se detectó una 

variación de entre 4 y 17 alelos por locus. Los SSR NFFa017 y NFFa087 presentaron cuatro 

alelos, siendo los menos polimórficos. El SSR NFFa040, con 17 alelos, fue el que mayor 

número de alelos presentó (Tabla 5.3). 

El índice de contenido de información polimórfica (PIC) varió entre 0,200 y 0,373 (Tabla 

5.3). Los SSR más informativos y con mayor capacidad discriminante entre las FMH fueron 

NFFa041, LPSSRK02E08, NFFa030 y NFFa129, mientras que el de menor poder 

discriminante fue el NFFa090. 
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Tabla 5.3. Número de bandas totales y contenido de información del polimorfismo (PIC) 

de los 30 SSR utilizados en la caracterización molecular de las ocho FMH seleccionadas 

por ser tolerantes y susceptibles a salinidad o sequía. 

SSR N° bandas totales PIC 
a-01 6 0,325 
a-12 9 0,310 
a-13 8 0,245 
a-15 10 0,352 
a-17 4 0,354 
a-19 9 0,347 
a-22 7 0,342 
a-23 11 0,355 
a-24 5 0,317 
a-27 13 0,252 
a-30 5 0,370 
a-31 13 0,339 
a-34 6 0,344 
a-35 5 0,325 
a-36 6 0,367 
a-40 17 0,216 
a-41 11 0,373 
a-48 9 0,342 
a-58 10 0,263 
a-64 15 0,333 
a-66 9 0,273 
a-73 6 0,340 
a-87 4 0,368 
a-88 9 0,342 
a-90 7 0,200 

a-112 10 0,352 
a-129 6 0,370 
a-135 5 0,336 
B03 9 0,299 
E08 7 0,371 
total 251  

 
 
3.1. Análisis de la variancia molecular (AMOVA)  
El AMOVA demostró la existencia de variabilidad genética entre y dentro de las FMH 

evaluadas (p<0,05). Además detectó que un 98,56% de la variación genética se encuentra 

dentro de las FMH y el 1,44% restante se encuentra entre las FMH (Tabla 5.4). 
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Tabla 5.4. Análisis de la variancia molecular entre y dentro de las ocho FMH 

seleccionadas por ser tolerantes y susceptibles a salinidad o sequía. 

  F.V.     SC  gl    CM    p-valor  Iter  Var. estimada  % Var. estimada  
FMH  0,06  7  0,01  0,0450  400  9,9E-05  1,44  

Dentro    0,76  112 0,01 0,0450 400  0,01  98,56  
Total     0,82  119  0,01                0,01  100  
 
 
3.2. Matriz de distancia genética  
El promedio de los valores de distancias genéticas entre los pares de FMH fue 0,018, 

con valores extremos de 0,0076 y 0,0347. Los pares de FMH que presentan menor distancia 

a través de todos los loci son las FMH 24 y 26 y las FMH 26 y 27. Los pares de FMH que 

presentan mayor distancia son las FMH 15 y 29 y las FMH 17 y 29 (Tabla 5.5)  

 
Tabla 5.5. Distancias genéticas entre las ocho FMH de festuca alta. 

   15 17 22 23 24 26 27 29 
15 0 0,0157 0,0211 0,0115 0,0289 0,0268 0,0292 0,0347 
17  0 0,0152 0,0105 0,0232 0,0215 0,0204 0,0342 
22   0 0,0126 0,0185 0,0146 0,0234 0,0262 
23    0 0,015 0,0105 0,0101 0,0223 
24     0 0,0076 0,0131 0,0151 
26      0 0,0077 0,0121 
27       0 0,014 
29        0 

 
 
3.3. Análisis de Coordenadas Principales (AcoorP) 
El AcoorP muestra que las dos primeras CP explican el 45,2% de la variación molecular 

total de las ocho FMH seleccionadas por ser tolerantes y susceptibles a salinidad o sequía, 

mientras que con la tercera CP se explica un 61% de la variabilidad total (Tabla 5.6). 

La primera coordenada explico el 24,8%, separando a las ocho FMH en tres grupos, 

uno conformado con las FMH 26, 27 y 29, el segundo grupo se conformó con la FMH 24 y 

el tercer grupo estuvo formado por las FMH 15, 17, 22 y 23. La segunda coordenada explicó 

el 20,4% de la variabilidad y separó a las ocho FMH en dos grupos, uno formado por la 

FMH 24 y el segundo formado por el resto de las FMH (Figura 5.3). 
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Figura 5.3. Análisis de Coordenadas Principales de las ocho FMH seleccionadas por 

ser tolerantes y susceptibles a salinidad o sequía basado en la distancia genética de Dice. 

CP1 y CP2 son la primera y segunda coordenadas principales, respectivamente. 

 

Tabla 5.6. Proporción de la variancia molecular total de las ocho FMH de festuca alta. 

Autovalores 
Lambda Valor Proporción Prop Acum 

1 0,53 0,25 0,25 
2 0,43 0,20 0,45 
3 0,34 0,16 0,61 
4 0,26 0,12 0,73 
5 0,21 0,10 0,83 
6 0,21 0,10 0,93 
7 0,15 0,07 1,00 

7 autovalores no mostrados 
 
 
3.4. Análisis de conglomerados  
El análisis de Cluster de las ocho FMH seleccionadas por ser tolerantes y susceptibles 

a salinidad o sequía realizado a través del método UPGMA y el coeficiente de similitud de 

Dice, se muestra en el dendrograma de la Figura 5.4 (Correlación cofenética = 0,917). La 

distancia genética entre las FMH osciló entre 0,60 y 0,86, no observándose agrupamiento 

de las mismas hasta el 70% de la distancia presentada (0,60). 
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Si se toma como referencia al 75% de la distancia total se puede observar la formación 

de seis grupos. El primer grupo formado por las FMH 15 y 17, el segundo grupo se formó 

con las FMH 22 y 23, y el resto de las FMH formaron grupos independientes. 

 

 
Figura 5.4. Dendrograma de las ocho FMH seleccionadas por ser tolerantes y 

susceptibles a salinidad o sequía obtenido con 30 SSR, a través del método UPGMA y el 

coeficiente de similitud de Dice. 

 

4. Análisis de regresión lineal 
 

En base a las diferencias en las frecuencias alélicas entre las FMH tolerantes y 

susceptibles, se pre-seleccionaron 51 alelos para proseguir con el análisis de regresión de 

los ITPSA en condición de salinidad y sequía. Los 51 alelos fueron analizados para ambos 

estreses, considerando como control negativo aquel estrés para el cual el alelo especifico 

no había sido preseleccionado (Tabla 5.7). El análisis de regresión lineal sobre la frecuencia 

de cada uno de los alelos pre seleccionados permitió detectar que 10 alelos efectivamente 

estuvieron en estas poblaciones relacionados a la tolerancia o susceptibilidad a la salinidad 

(13.2, 13.4, 15.6, 31.4, 31.12, 40.1, 58.9, 73.4, B03.3, B03.4) y tres alelos, con relaciona a 

la tolerancia o susceptibilidad a la sequía (12.6, 19.7, 73.4) (p<0,05). Los alelos que 

presentaron pendiente negativa (salinidad: 15.6, 31.12; sequía: 19.7, 73.4) estarían 

asociados a la susceptibilidad al estrés, mientras que el resto de los alelos (pendientes 

positivas) estarían asociados a la tolerancia del estrés. Se pudo observar que el alelo 73.4 

estaría asociado a la tolerancia a la salinidad (pendiente= 0,02) y a la susceptibilidad a la 
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sequía (pendiente= -0,03). 

 

Tabla 5.7. Coeficiente de determinación, pendiente y valor de probabilidad de las 

regresiones de los ITPSA en condición de salinidad y sequía sobre la frecuencia de los 

alelos preseleccionados en las FMH. 
 ITPSA salinidad   ITPSA sequía 

Alelos R2 Pendiente Valor p*  Alelos R2 Pendiente Valor p* 
12.2 0,13 0,02 0,3881  12.2 0,00058 0,0023 0,955 
12.3 0,14 0,03 0,3596  12.3 0,004 0,01 0,8824 
12.4 0,06 -0,02 0,5696  12.4 0,2 0,05 0,2641 
12.6 0,04 0,01 0,6301  12.6 0,67 0,03 0,0125 
13.1 0,48 0,05 0,0564  13.1 0,25 -0,05 0,2071 
13.2 0,79 0,02 0,0031  13.2 0,09 -0,01 0,4732 
13.3 0,17 -0,01 0,3027  13.3 0,36 0,03 0,1184 
13.4 0,66 0,05 0,0139  13.4 0,02 -0,01 0,7189 
13.5 0,31 0,05 0,1499  13.5 0,14 0,05 0,3551 
15.6 0,63 -0,04 0,0192  15.6 0,14 0,03 0,3551 
15.7 0,01 -0,0033 0,8359  15.7 0,48 -0,04 0,0575 
15.8 0,31 -0,03 0,1536  15.8 0,16 0,04 0,3214 
15.9 0,08 0,02 0,5004  15.9 0,27 0,05 0,1917 
19.6 0,01 0,0021 0,7875  19.6 0,02 0,0038 0,7506 
19.7 0,01 0,01 0,7727  19.7 0,96 -0,09 <0,0001 
19.8 0,05 0,01 0,5778  19.8 0,01 0,01 0,8262 
22.1 0,02 0,0043 0,7327  22.1 0,28 0,02 0,18 
23.3 0,03 0,0031 0,6931  23.3 0,03 0,0049 0,6913 
24.5 0,13 -0,01 0,3726  24.5 0,15 -0,02 0,3495 
27.4 0,07 -0,02 0,5181  27.4 0,39 -0,07 0,1 
31.1 0,46 0,04 0,0641  31.1 0,00018 -0,0013 0,9749 
31.4 0,62 0,02 0,0209  31.4 0,01 0,0025 0,8676 
31.7 0,27 -0,01 0,1827  31.7 0,00073 0,0012 0,9492 
31.12 0,85 -0,02 0,0011  31.12 0,16 0,01 0,3278 
34.4 0,16 -0,02 0,3254  34.4 0,33 0,04 0,138 
34.6 0,2 -0,05 0,2601  34.6 0,02 -0,03 0,7189 
35.2 0,16 -0,03 0,3279  35.2 0,14 -0,04 0,3622 
40.1 0,69 0,02 0,011  40.1 0,07 -0,01 0,5147 
40.2 0,08 -0,01 0,4919  40.2 0,2 0,03 0,2726 
40.3 0,07 -0,01 0,5181  40.3 0,18 0,02 0,2901 
40.7 0,16 0,01 0,3255  40.7 0,00061 0,00081 0,9535 
40.8 0,13 0,01 0,3785  40.8 0,19 0,02 0,2845 
40.11 0,03 -0,01 0,7074  40.11 0,2 0,05 0,2687 
41.10 0,02 -0,01 0,7342  41.10 0,31 -0,04 0,1514 
48.1 0,02 -0,01 0,7507  48.1 0,06 0,03 0,576 
48.5 0,08 0,01 0,4919  48.5 0,000088 0,00069 0,9824 
48.6 0,1 -0,02 0,4431  48.6 0,32 0,05 0,1424 
58.1 0,24 0,04 0,2212  58.1 0,03 -0,02 0,6844 
58.9 0,51 0,06 0,0479  58.9 0,23 0,06 0,2335 
58.10 0,16 0,01 0,3269  58.10 0,0011 -0,0019 0,9377 
64.14 0,04 0,0042 0,6284  64.14 0,22 0,01 0,2436 
66.3 0,13 -0,03 0,3723  66.3 0,06 -0,03 0,5575 
73.1 0,23 0,02 0,2287  73.1 0,45 -0,05 0,0675 
73.4 0,55 0,02 0,0352  73.4 0,58 -0,03 0,0287 
87.1 0,05 0,01 0,6032  87.1 0,02 0,02 0,7303 
88.1 0,1 0,01 0,4487  88.1 0,00019 -0,00095 0,9744 
112.9 0,02 0,01 0,7639  112.9 0,08 0,02 0,5037 
129.6 0,003 0,0014 0,897  129.6 0,19 0,02 0,2734 
B03.3 0,51 0,08 0,0472  B03.3 0,19 0,07 0,2866 
B03.4 0,55 0,02 0,0358  B03.4 0,0014 0,002 0,9288 
E08.7 0,000077 0,00034 0,9835  E08.7 0,15 0,02 0,3408 

*Significación al 0,05 
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5. Análisis de componentes principales 
 

El ACP realizado con el ITPSA en condición de salinidad y las pendientes de los 12 

alelos relacionados a la tolerancia o susceptibilidad a los estreses, permite observar que 

las dos primeras componentes explican el 86,4% de la variabilidad fenotípica en relación a 

las pendientes de cada alelo (Figura 5.5). La CP1 explica el 61,9% de la variabilidad 

detectada, mientras que la CP2 explica el 24,5% restante. Las variables con mayor aporte 

a la CP1 fueron los alelos 13.2 y 40.1, junto con el ITPSA. Las variables con mayor aporte 

a la CP2 fueron los alelos 19.7 y 12.6. Puede observarse también que con las dos primeras 

componentes es posible diferenciar a los individuos clasificados como tolerantes (Verde: 

15-29) y susceptibles (Rojo: 26-27) a la salinidad. 

En cuanto a los alelos, se puede observar que los alelos 40.1 y 13.2 se encuentran 

altamente asociados al ITPSA. En la dirección contraria se encuentran los alelos 15.6 y 

31.12 que estarían asociados a la susceptibilidad en condiciones salinas. 

 

 
Figura 5.5. Biplot obtenido mediante Análisis de Componentes Principales sobre los 

coeficientes de regresión de los 12 alelos significativos y el ITPSA en condición de salinidad 

en ocho FMH de festuca alta. 

 



Capítulo 5 

187 
 

El ACP realizado con el ITPSA en condición de sequía y los 12 alelos relacionados a la 

tolerancia o susceptibilidad a los estreses, permite observar que las dos primeras 

componentes explican el 87% de la variabilidad fenotípica en relación a las pendientes de 

cada alelo (Figura 5.6). La CP1 explica el 55,4% de la variabilidad detectada, mientras que 

la CP2 explica el 31,6% restante. Las variables con mayor aporte a la CP1 fueron los alelos 

13.2, 31.12 y 40.1. Las variables con mayor aporte a la CP2 fueron el ITPSA y los alelos 

12.6 y 19.7. Puede observarse también que con las dos primeras componentes es posible 

diferenciar a los individuos clasificados como tolerantes (Verde: 17-22) y susceptibles (Rojo: 

23-24) a la sequía. 

En cuanto a los alelos, se puede observar que el alelo 12.6 se encuentra asociado al 

ITPSA en condición de sequía. En la dirección contraria se encuentran los alelos 19.7 y 

73.4 que estarían asociados a la susceptibilidad en condiciones de sequía. 

 

 
Figura 5.6. Biplot obtenido mediante Análisis de Componentes Principales sobre los 

coeficientes de regresión de los 12 alelos y el ITPSA en condición de sequía en ocho FMH 

de festuca alta. 
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DISCUSIÓN 
 
Los estreses abióticos, entre ellos la salinidad y la sequía, provocan una serie de 

respuestas tanto moleculares, como celulares y fisiológicas (Bray, 1993; Shinozaki y 

Yamaguchi-Shinozaki, 2000; Shinozaki et al., 2003; Thomashow, 1999). En especial, las 

respuestas moleculares asociadas con la aclimatación al estrés hídrico y salino son 

multigénicas y a menudo están relacionadas entre sí. Se han detectado numerosos factores 

de transcripción intervinientes en la respuesta y la tolerancia a diferentes estreses (Agarwal 

et al., 2006; Bray, 1993; Ingram y Bartels, 1996; Kizis et al., 2001; Shinozaki y Yamaguchi-

Shinozaki, 1997; 2000; Thomashow, 1999). 

La comprensión de la base genética de los rasgos cuantitativos es un objetivo principal 

en cualquier programa de mejoramiento molecular (Saha, 2013) y mejorar el rendimiento 

de festuca alta bajo condiciones de estrés requiere el acceso a técnicas eficientes para la 

detección de variabilidad genética presente en la población (Amombo et al., 2018). En este 

contexto cobra relevancia la caracterización molecular y su posterior asociación a la 

tolerancia o susceptibilidad a los estreses causados por salinidad y sequía. 

La totalidad de los SSR amplificados fueron polimórficos presentado un total de 251 

alelos, con una variación de entre 4 y 17 alelos por locus. El número de alelos por locus 

obtenidos en la evaluación de las ocho FMH fue menor a los obtenidos en las poblaciones 

que les dieron origen (Capítulo 2) y a los obtenidos en la evaluación de accesiones de 

festuca alta (Sun et al., 2015 a-b; Lou et al., 2015; Amombo et al., 2018). Lo mismo podría 

explicarse debido a que la selección de FMH reduce la variabilidad genética con respecto 

a las poblaciones. Aun así, estos resultados fueron similares a los obtenidos por Cuyeu et 

al. (2013) al evaluar poblaciones de festuca alta. 

El índice de contenido polimórfico (PIC) de los marcadores en las ocho familias de 

medio hermanos seleccionados por la tolerancia a salinidad o sequía, varió entre 0,200 y 

0,373, siendo más informativos los SSR NFFa041, LPSSRK02E08, NFFa030 y NFFa129, 

y menos informativo el SSR NFFa090. Los valores obtenidos fueron similares a los 

obtenidos en las poblaciones que les dieron origen (Capítulo 2) y a los obtenidos por otros 

autores (Cuyeu, 2008; Sun et al., 2015 a-b; Lou et al., 2015) demostrando que los SSR 

utilizados en la caracterización de las ocho FMH de festuca alta se consideran informativos. 

El AMOVA detectó que el 98,56% de la variabilidad total se encontraba dentro de las FMH 

y el 1,44% restante entre las FMH. Resultados similares fueron encontrados al evaluar las 

poblaciones que les dieron origen a dichas FMH y otros estudios realizados en la especie 

(Cuyeu et al., 2013; Sun et al., 2015 b). Al estudiar las distancias genéticas entre los pares 
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de FMH se pudo observar que la distancia promedio fue 0,018, con valores extremos que 

fueron desde 0,0076 a 0,0347. Los pares de FMH que presentaron mayor similitud fueron 

las FMH (24 y 26) y (26 y 27), mientras que las FMH que presentaron menor similitud fueron 

las FMH (15 y 29) y (17 y 29). Se observa que los pares de FMH con mayor similitud fueron 

susceptibles tanto a salinidad como a sequía, y los pares de FMH con menor similitud fueron 

tolerantes a los estreses impuestos. Esto podría estar demostrando una divergencia en las 

familias tolerantes a los estreses con respecto al resto de las familias. Las distancias 

detectadas entre los pares de FMH fueron mayores a las detectadas entre los pares de 

poblaciones que les dieron origen (Capítulo 2), lo que es de esperar en poblaciones sujetas 

a selección divergente. Los análisis multivariados de Coordenadas Principales y Cluster 

agruparon a las FMH de forma similar. El ACoorP diferenció cuatro grupos de familias (15-

17, 22-23, 24 y 26-27-29) mientras que en el análisis de Cluster las familias 26, 27 y 29 

formaron grupos independientes. 

Las diferencias en las frecuencias absolutas en las FMH de comportamiento extremo 

frente a condición de salinidad y sequía permitieron preseleccionar 51 alelos. Luego, el 

análisis de regresión lineal de dichos alelos sobre los índices de tolerancia del peso seco 

aéreo (ITPSA) calculados bajo condición de salinidad o sequía permitió detectar 12 alelos 

con efectos significativos (p<0,05) lo que indicaría la relación con la tolerancia o 

susceptibilidad a salinidad o sequía. De los 12 alelos con efectos significativos, 10 alelos se 

relacionaron a la tolerancia o susceptibilidad a la salinidad y tres a la tolerancia o 

susceptibilidad a la sequía. Los alelos 15.6, 31.12 estarían asociados a la susceptibilidad a 

la salinidad, mientras que el resto estarían asociados a la tolerancia. En el caso del estrés 

por sequía, la susceptibilidad estaría relacionada a los alelos 19.7 y 73.4, mientras que el 

alelo 12.6 estaría relacionado a la tolerancia al estrés. Cabe destacar que el alelo 73.4 

estaría relacionado a la tolerancia a la salinidad mientras que para la sequía estaría 

relacionado a la susceptibilidad. 

El ACP realizado con los 12 alelos con efectos significativos y el ITPSA en condición de 

salinidad, permite visualizar más fácilmente los resultados obtenidos, entre ellos, que las 

FMH 15 y 29 se asociaron a mayores valores del ITPSA y que los alelos 40.1 y 13.2 se 

encuentran asociados al mismo. El ACP realizado con los 12 alelos con efectos 

significativos y el ITPSA en condición de sequía permite visualizar que las FMH 17 y 22 se 

asociaron a mayores valores del ITPSA y que el alelo 12.6 se encuentra altamente asociado 

al mismo. 

La detección de una amplia variabilidad genética en las familias de festuca alta 
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evaluadas facilitaría la asociación de rasgos fisiológicos con marcadores moleculares (Saha 

et al., 2006). Hasta la actualidad se han realizado tres mapas de ligamiento en festuca alta 

(Xu, et al., 1995; Saha et al., 2005; Dierking et al., 2015). El último se realizó utilizando la 

tecnología de matrices de diversidad (DArT) mediante el cruzamiento de morfotipos 

mediterráneos y continentales. Estos mapas ayudarían en la búsqueda de loci de rasgos 

cuantitativos, así como también a definir y distinguir las diferencias genéticas entre los dos 

morfotipos. Aun así, la constitución genómica de la especie no pudo ser definida 

correctamente y el incremento de la densidad de marcadores en los mapas de ligamiento 

supone un gran desafío. 

Varios autores (Lou et al., 2015; Sun et al., 2015 a, b) realizaron estudios de asociación 

mediante marcadores SSR en condiciones no estresantes. Amombo et al. (2018) realizaron 

estudios de asociación mediante marcadores SSR en 114 accesiones de festuca alta para 

mejorar la tolerancia a salinidad en festuca alta detectando 68 marcadores asociados 

significativamente a rasgos relacionados a la calidad del forraje, contenido relativo de agua, 

tasa de evapotranspiración, tasa de crecimiento y contenido de clorofila. En esta tesis se 

realizó la asociación de marcadores moleculares del tipo SSR a la tolerancia o 

susceptibilidad a estreses causados por salinidad o sequía. Este tipo de trabajo permitiría 

aumentar la eficiencia para la identificación, selección y reproducción de genotipos 

tolerantes a los estreses en las progenies cercanas y la propia población. 

La identificación de marcadores o genes más efectivos mediante análisis de asociación 

debería centrarse en la selección de genes candidatos que regulen la tolerancia a los 

estreses abióticos o desarrollar una gran cantidad de marcadores para genotipar con mayor 

uniformidad y densidad poblaciones más grandes. 
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CONCLUSIONES 
 
 Se corroboró la existencia de una amplia variabilidad genética entre y dentro de las 

ocho FMH de festuca alta seleccionadas por tolerancia o susceptibilidad a salinidad 

o sequía. 

 

 La variabilidad genética fue mayor dentro de las FMH que entre FMH. 

 
 Las distancias genéticas detectadas entre los pares de FMH fueron mayores a las 

detectadas entre los pares de poblaciones que les dieron origen. 

 
 Se detectaron 10 alelos relacionados a la tolerancia o susceptibilidad a la salinidad. 

 
 Se detectaron tres alelos relacionados a la tolerancia o susceptibilidad a la sequía. 

 
 Se detectó un alelo relacionado a la tolerancia a la salinidad y susceptibilidad a 

sequía. 
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CONSIDERACIONES GENERALES 
 

La colecta y caracterización agronómica y molecular de las nueve poblaciones de 

festuca alta (Festuca arundinacea Schreb. var arundinacea) provenientes del borde del 

nicho ecológico realizado, determinó una importante variabilidad genética intra e inter-

poblacional. A través de la caracterización agronómica se destacaron las poblaciones 2, 6, 

8 y 9 por su elevada producción de forraje y semillas; y las poblaciones 1, 3 y 6 por mostrar 

la mayor variabilidad intra-poblacional. El grado de determinación genética logro valores 

bajos para los caracteres vegetativos y medios a elevados para los caracteres 

reproductivos. La caracterización molecular confirmó la mayor variación genética intra-

poblacional y determinó que la población 1 (Juncal) forma un grupo aislado del resto de las 

poblaciones. El análisis de Procrustes Generalizado reveló un alto consenso en el 

ordenamiento de las poblaciones confirmando la utilidad de la evaluación morfológica y 

molecular en la caracterización de poblaciones. El análisis de estructura poblacional 

permitió generar tres pooles de policruzamiento que dieron origen a 30 familias de medio 

hermanos (FMH) estudiadas como se detalla en los sucesivos capítulos. 

El estudio del crecimiento inicial de 30 FMH en condición de salinidad en hidroponia 

detectó una respuesta diferencial de las familias a los tratamientos impuestos. El 

tratamiento salino intermedio permitió detectar familias tolerantes y susceptibles mediante 

la utilización de la relación del ITPSA y la producción de materia seca. Las familias 29, 15, 

10, 30 y 12 se consideraron tolerantes, mientras que las familias 4, 5, 8, 9, 11, 17, 18, 21, 

22, 26, 27 susceptibles a la salinidad. La heredabilidad en sentido estricto detectada fue 

variable dependiendo de las concentraciones salinas impuestas y el pool de procedencia 

de las FMH evaluadas. La condición salina elevada redujo significativamente la variabilidad 

en la tolerancia, sin afectar la sobrevivencia. 

El estudio de las 30 FMH en condición de sequía mostró una reducción del crecimiento 

inicial y de la variabilidad con respecto a la condición control, sin afectar la sobrevivencia. 

Aun así, se pudo detectar familias tolerantes y susceptibles mediante la utilización de la 

relación del ITPSA y la producción de materia seca. Las familias 9, 17, 21, 22 y 25 se 

consideraron tolerantes, mientras que las familias 10, 12, 23, 24, 28 y 29 se consideraron 

susceptibles a la sequía. 

Las FMH 15, 17, 22, 23, 24, 26, 27 y 29 seleccionadas como tolerantes o susceptibles 

a salinidad o sequía fueron caracterizadas molecularmente. Este último estudio permitió 
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detectar una amplia variabilidad genética entre y dentro de las ocho FMH, aunque la mayor 

variabilidad fue intra-familiar. Se diferenciaron 12 alelos relacionados a la tolerancia o 

susceptibilidad a los estreses estudiados. 

Estos resultados han aportado información necesaria que permitirá iniciar un plan de 

mejora en la especie de acuerdo al criterio de selección a priorizar. En el caso de un 

programa que persiga la obtención de un cultivar con tolerancia a ambos estreses, salinidad 

y sequía, y productividad intermedia, las FMH 6, 10, 13, 14, 29 y 30 serían las indicadas 

para incorporar. 

En el caso de un programa de mejoramiento por tolerancia a salinidad y elevada 

productividad, los resultados del análisis hidropónico destacaron a las FMH 12, 15 y 29 

independientemente del carácter considerado (ITPSA, ITPSR, ITPST). 

Si el programa de mejoramiento tiene como objetivo obtener un cultivar con tolerancia 

a sequía temporaria y elevada productividad, las FMH 9, 17, 21, 22 y 25 serían las indicadas 

para incorporar como base del germoplasma a seleccionar. 

En términos generales la presente tesis doctoral generó conocimientos y germoplasma 

aplicables a futuros programas de selección y obtención de cultivares de festuca alta 

tolerantes a salinidad y sequía que resulten productivamente útiles en diferentes sistemas 

ganaderos de la Argentina. 
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ANEXOS 
Anexo 1 
 
Tabla 1.1. Número de macollos promedio para cada genotipo dentro de las nueve 

poblaciones de Festuca alta.  
Número de macollos 

Población 1 Población 2 Población 3 Población 5 Población 6 Población 8 Población 9 
Gen Media Gen Media Gen Media Gen Media Gen Media Gen Media Gen Media 
12 116 A 6 84 A 24 67 A  6 102,7 A 6 86,7 A 33 126 A 16 122,7 A 
17 116 A 20 102 A 40 117,3 B 28 124 A 4 88 A 1 172 A 20 136 A 
36 116 A 38 124 A 30 126 B 4 128 A 20 90 A 4 176 A 13 148 A 
19 118,7 A 18 126 A 22 133,3 B 39 142 A 21 100 A 38 177,3 A 39 150,7 A 
14 133,3 A 26 128 A 28 133,3 B 29 144 A 28 168 B 26 181,3 A 38 152 A 
23 136 A 7 132 A 37 140 B 22 149,3 A 23 169,3 B 17 181,3 A 23 161,3 A 
9 136 A 21 138 A 31 140 B 36 157,3 A 14 173,3 B 16 182 A 4 164 A 
21 140 A 13 140 A 21 144 B 14 160 A 12 174 B 28 184 A 37 165,3 A 
28 141,3 A 35 146,7 A 20 149,3 B 2 161,3 A 7 174,7 B 10 189,3 A 10 166 A 
7 154 A 1 150,7 A 12 150,7 B 11 162,7 A 19 178,7 B 31 196 A 18 168 A 
40 157,3 A 12 158,7 B  2 154 B 33 166,7 A 18 180 B 8 198 A 22 172 A 
1 160 A 23 166,7 B  32 156 B 9 181,3 B 3 188 B 14 200 A 7 178,7 A 
26 160 A 9 166,7 B  4 160 B 17 182 B 17 188 B 29 202,7 A 11 188 A 
13 162 A 39 174,7 B  38 170,7 B 15 182 B 34 204 B 30 205,3 A 17 194,7 A 
27 162,7 A 34 178,7 B  11 172 B 12 182,7 B 25 205,3 B 13 209,3 A 25 202,7 A 
37 164 A 11 181,3 B  16 177,3 B 1 182,7 B 11 208 B 18 209,3 A 14 204 A 
8 168 A 37 189,3 B  29 186,7 B 16 184 B 26 212 B 21 210,7 A 28 214,7 A 
6 170,7 A 8 190,7 B  14 196 B 7 190,7 B 5 218 B 12 216 A 8 216 A 
22 176 A 4 196 B  26 201,3 B 5 197,3 B 2 223,8B 32 225,3 A 5 220 A 
35 180 A 15 198,7 B  25 204 B 20 200 B 13 226,7 B 23 230,7 A 27 220 A 
3 182,7 A 16 201,3 B  13 205,3 B 23 201,3 B 22 228 B 5 237,3 A 9 224 A 
2 188 A 10 210,7 B  39 208 B 3 202 B 27 238,7 B 25 240 A 15 230,7 A 
24 192 A 2 212 B  33 217,3 B 13 205,3 B 15 245,3 B 36 242,7 A 26 236 A 
4 196 A 29 230,7 B  8 222,7 B 24 208 B 9 248 B 34 250,7 A 6 240 A 
29 200 A 27 232 B  9 229,3 B 25 208 B 24 254,7 B 22 269,3 A 30 242,7 A 
5 202,7 A 36 237,3 B  17 242,7 B 27 217,3 B 35 269,3 B 3 272 A 34 244 A 
15 214,7 A 32 240 B  18 246,7 B 19 221,3 B 33 273,3 B 15 294 A 40 246,7 A 
11 232 A 17 244 B  27 261,3 B 26 228 B 10 316 B 37 308 A 21 253,3 A 
16 253,3 A 25 246,7 B  35 268 B 21 230 B 8 320 B 39 328 A 29 264 A 
10 404 B 14 249,3 B  1 361,3 C      16 337,3 B 2 472 B 19 304 B 

Nota: Se muestran las poblaciones con diferencias significativas entre genotipos. 
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Tabla 1.2. Peso seco 1 promedio para cada genotipo dentro de las nueve poblaciones 
de Festuca alta.  

Peso seco 1 
Población 1 Población 2 Población 3 Población 4 Población 5 Población 6 Población 9 
Gen Media Gen Media Gen Media Gen Media Gen Media Gen Media Gen Media 
12 6,5 A 23 9,6 A 13 5A 7 4,7 A 14 9A 21 8,3 A 25 14,3 A 
17 10,7 B 6 10A 12 7,3 A 3 5,7 A 17 12A 4 11A 37 15 A 
24 11,7 B 20 11,5 A 24 8,7 A 26 7A 2 13,7 A 12 13 A 38 15,3 A 
4 12,3 B 26 12,3 A 35 9,3 A 1 9,7 A 28 14,3 A 6 13,3 A 28 16 A 
1 13 B 15 12,3 A 30 11A 29 10,3 A 23 14,7 A 5 14,5 A 14 17 A 
6 13,7 B 10 12,6 A 4 12,7 A 35 13,3 A 11 15,7 A 20 15,5 A 11 17 A 
7 14 B 21 13 A 20 12,7 A 19 13,3 A 19 15,7 A 11 16,3 A 26 18 A 
15 15 B 18 14,6 A 14 13 A 11 14,7 A 3 15,7 A 3 16,7 A 4 18 A 
2 15,3 B 13 15 A 31 13 A 12 15,7 B 7 16 A 18 17 A 27 18,3 A 
19 15,3 B 27 15,6 A 16 13 A 22 16 B 22 16 A 28 17 A 16 20 A 
26 15,7 B 39 16 A 32 13,3 A 34 16,7 B 39 16,5 A 27 18,3 A 19 20 A 
36 16,3 B 1 16 A 17 13,7 A 17 17 B 13 18,3 A 33 19 A 20 20,3 A 
11 16,3 B 35 16,6 A 2 14 A 15 17 B 1 18,7 A 9 19,7 A 30 22 A 
8 16,7 B 17 17 A 22 14 A 20 18 B 16 20 A 34 19,7 A 39 23,3 A 
14 17 B 8 17 A 18 14,3 A 14 18,7 B 15 20 A 14 20,3 A 17 23,3 A 
37 18 B 38 17,5 A 29 14,3 A 37 19,5 B 6 21 A 15 21,7 A 6 23,3 A 
35 18,3 B 11 17,6 A 38 15 A 21 19,7 B 25 21,3 A 17 22,7 A 9 26 A 
16 18,3 B 9 18 A 33 15,7 A 4 20,3 B 4 22 A 26 22,7 A 7 26 A 
10 18,3 B 14 18,5 A 25 16 A 24 20,7 B 29 22,3 A 7 23 A 15 26,3 A 
3 18,7 B 34 19,6 A 28 16,7 A 38 21 B 5 23 A 13 25,7 B 8 26,3 A 
40 19,4 B 36 19,6 A 1 18 A 6 21,7 B 12 23,3 A 19 26,7 B 29 27 A 
27 19,7 B 2 19,6 A 40 18,7 A 31 22,7 B 21 23,7 A 2 26,9 B 5 27,3 A 
9 21,3 B 12 20 A 37 20 A 28 22,7 B 9 24 A 35 28,7 B 13 27,7 A 
13 21,3 B 25 23 B 21 20 A 23 23 B 36 24 A 10 28,7 B 34 31,7 A 
28 23 B 7 23 B 11 21 A 40 25 B 27 26,5 B 24 31 B 23 31,7 A 
29 24,7 B 37 24,3 B 8 22,7 A 2 26,7 B 20 26,7 B 25 31,7 B 22 32,3 A 
21 25,3 B 16 26,6 B 9 23 A 13 27 B 33 29,3 B 16 33,3 B 10 33 A 
23 28,3 B 32 27 B 27 27,3 B 9 28 B 26 30,3 B 8 35 B 40 34 A 
5 28,7 B 4 27,3 B 39 30,5 B 25 31,7 B 24 32,5 B 22 51 C 18 35 A 
22 29,3 B 29 28,3 B 26 37,5 C 30 31,7 B     23 52 C 21 42 B 
Nota: Se muestran las poblaciones con diferencias significativas entre genotipos. 
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Tabla 1.3. Peso seco 2 promedio para cada genotipo dentro de las nueve poblaciones 

de Festuca alta.  
Peso seco 2 

Población 1 Población 3 Población 4 Población 6 Población 8 
Gen Media Gen Media Gen Media Gen Media Gen Media 
17 11,5 A 13 9,7 A 12 11,2 A 28 16,5 A 4 15,3 A 
27 16,5 A 25 11,7 A 11 11,7 A 11 24,2 A 10 22 A 
19 17,3 A 35 13 A 7 13,3 A 20 26,2 A 15 23,5 A 
40 20,8 A 22 18 A 19 18,2 A 7 27,8 A 37 23,7 A 
2 21,8 A 26 18 A 24 22,3 A 18 33 A 30 24,5 A 
24 24,3 A 37 20 A 38 28,8 B 24 33 A 38 25,3 A 
15 26 A 14 20,9 A 15 31 B 6 33,5 A 12 28,8 A 
28 26,5 A 8 22,7 A 6 31 B 23 33,5 A 21 29 A 
8 28,3 A 33 24,5 A 9 31 B 15 39,3 A 32 30,3 A 
23 31 B 21 28,5 B 4 32,3 B 35 41,8 A 1 31,2 A 
26 32,8 B 11 30 B 2 38 B 27 43,3 A 22 32 A 
22 35,3 B 1 30,2 B 40 42,5 B 8 48,2 A 25 32,8 A 
3 36 B 29 30,3 B 30 45 B 5 49,5 A 39 35,5 A 
29 38,7 B 27 33 B 31 50,7 B 16 54,5 A 23 53 B 
5 42,7 B 9 39,2 B 23 54,5 B 22 81 B 31 57 B 

Nota: Se muestran las poblaciones con diferencias significativas entre genotipos. 
 
 
Tabla 1.4. Peso seco 3 promedio para cada genotipo dentro de las nueve poblaciones 

de Festuca alta.  
Peso seco 3 

Población 3 Población 7 
Gen Media Gen Media 
13 52,2 A 9 43,2 A 
35 59,3 A 31 57 A 
22 67,2 A 33 64,5 B 
14 69,8 A 22 66 B 
9 71,5 A 17 69,5 B 
21 77,2 A 28 69,5 B 
25 78,2 A 23 70,3 B 
29 79,2 A 35 70,7 B 
37 80 A 2 74 B 
1 84,7 A 38 74,2 B 
8 85,5 A 3 74,5 B 
33 92,5 B 15 76,2 B 
11 96,3 B 14 76,8 B 
26 97,2 B 21 79,5 B 
27 108 B 19 84,8 B 

Nota: Se muestran las poblaciones con diferencias significativas entre genotipos. 
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Tabla 1.5. Peso seco total promedio para cada genotipo dentro de las nueve 
poblaciones de Festuca alta.  

Peso seco total 
Población 3 Población 7 

Gen Media Gen Media 
13 81,7 A 9 77,7 A 
35 81,7 A 33 93,5 A 
22 99,2 A 22 99,7 A 
25 101,8 A 31 103,5 A 
14 106 A 38 106,5 A 
37 120 B 15 108 A 
21 124,7 B 35 109,3 A 
29 129,2 B 23 112,8 A 
8 130,8 B 3 114,2 A 
33 132,7 B 28 117,2 A 
1 132,8 B 21 124 A 
9 133,7 B 14 131,3 A 
11 147,3 B 19 147,3 B 
26 154,2 B 17 157,2 B 
27 168,3 B 2 157,5 B 

Nota: Se muestran las poblaciones con diferencias significativas entre genotipos. 
 
 
Tabla 1.6. Número de panojas promedio para cada genotipo dentro de las nueve 

poblaciones de Festuca alta.  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
Nota: Se muestran las poblaciones con diferencias significativas entre genotipos. 

 
 
 
 
 
 
 

Número de panojas 
Población 1 Población 2 Población 4 Población 6 Población 9 

Gen Media Gen Media Gen Media Gen Media Gen Media 
37 56 A 13 45,5 A 3 42,3 A 4 34 A 13 34,3 A 
12 67,7 A 26 54 A 22 70,3 A 21 43,7 A 23 42 A 
7 71,5 A 6 59,7 A 1 72 A 3 52 A 16 43 A 
9 73 A 38 61 A 35 74,7 A 34 56 A 20 48,7 A 
14 79,7 A 11 62,7 A 14 82 A 14 58 A 7 52,7 A 
1 96,7 B 23 69,3 A 28 83 A 2 69,7 A 21 56 A 
36 103,3 B 1 71 A 13 86,3 A 25 71,7 A 40 62 A 
4 107,7 B 2 97 B 29 92,3 A 19 80,7 A 38 65,5 A 
6 110,7 B 10 103 B 20 96,3 A 12 90 A 4 80 B 
35 113 B 39 104 B 37 101,7 A 17 92,3 A 17 80,5 B 
10 113,3 B 20 108 B 26 103 A 26 109,3 B 29 97,3 B 
21 121,7 B 35 111,3 B 21 105,7 A 13 113,7 B 19 99 B 
11 132,3 B 16 115,7 B 17 140 B 10 120,3 B 30 110 B 
16 136 B 17 130,7 B 34 149,3 B 9 120,7 B     
13 138,7 B 18 155 B 25 156,3 B 33 135,5 B     
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Tabla 1.7. Peso de semillas promedio para cada genotipo dentro de las nueve 
poblaciones de Festuca alta.  

Peso de semillas 
Población 1 Población 2 Población 3 Población 5 Población 6 Población 7 Población 8 
Gen Media Gen Media Gen Media Gen Media Gen Media Gen Media Gen Media 

4 4,8 A 26 5,9 A 31 2,3 A 11 5A 21 0,9 A 40 2,6 A 5 1,9 A 
37 8,1 A 35 10,4 A 32 2,5 A 19 6,7 A 3 3,2 A 39 3,9 A 34 6,1 A 
35 8,7 A 13 11,5 A 28 3,9 A 33 8A 9 6,7 A 34 4,9 A 14 6,1 A 
12 9,5 A 23 12,2 A 40 5,5 A 9 10,6 A 12 8,1 A 6 6,2 A 13 10,6 A 
1 9,8 A 1 13,5 A 16 6,5 A 36 12A 25 9,4 A 32 6,5 A 18 11A 
14 10A 38 14,5 A 2 7,8 A 4 12,5 A 10 10A 16 7,4 A 29 12,2 A 
7 10,1 A 6 15,3 A 24 9,2 A 3 13,1 A 2 10,5 A 37 7,6 A 3 14 A 
36 12,7 A 11 16 A 20 10,5 A 16 13,2 A 13 11,5 A 24 8,3 A 36 15,3 A 
10 12,7 A 20 16,1 A 30 10,6 A 23 15,9 A 14 12A 20 13,9 A 16 19,5 A 
9 17,2 A 18 18 A 29 10,9 A 27 17,7 A 34 12,5 A 7 14,9 A 17 20,2 A 
11 25,2 B 10 20 A 12 11,2 A 39 18 A 19 13 A 29 16,1 A 8 20,6 A 
6 27,6 B 16 20,5 A 4 11,6 A 21 19,7 A 26 14 A 10 17,6 A 28 26,8 B 
21 27,8 B 17 23,1 B 38 14,1 A 15 23,9 B 17 16,3 A 26 17,8 A 33 28,3 B 
13 35,6 B 39 25,7 B 18 18,7 B 26 26,8 B 4 19,8 A 11 17,9 A 2 30,9 B 
16 76,4 C 2 27,4 B 17 32,7 C 20 31,4 B 33 26,2 B 30 27,5 B 26 31,3 B 

Nota: Se muestran las poblaciones con diferencias significativas entre genotipos. 
 
 
 

Tabla 1.8. Peso de mil semillas promedio para cada genotipo dentro de las nueve 
poblaciones de Festuca alta.  

Peso de mil semillas 
Población1 Población2 Población 3 Población 4 Población 5 Población 6 Población 7 Población 8 Población 9 
Gen Media Gen Media Gen Media Gen Media Gen Media Gen Media Gen Media Gen Media Gen Media 

4 1,5 A 39 2A 30 1,2 A 22 1,4 A 19 1,2 A 21 1,5 A 39 1A 14 1,4 A 7 1,7 A 
16 1,6 A 2 2A 24 1,3 A 17 1,4 A 33 1,5 B 3 1,7 A 40 1,5 B 3 1,4 A 13 12A 
36 1,8 A 6 2,1 A 16 1,4 A 35 1,5 A 11 1,6 B 12 1,8 A 20 1,6 B 18 1,5 A 4 2A 
21 2 B 17 2,1 A 38 1,5 A 34 1,5 A 4 1,7 B 33 1,9 B 7 1,7 B 5 1,6 A 23 2A 
13 2,1 B 20 2,2 A 32 1,5 A 14 1,6 A 9 2 C 9 2 B 37 1,9 C 13 1,6 A 16 2,2 A 
11 2,1 B 35 2,2 A 31 1,5 A 13 1,7 A 20 2,1 C 19 2 B 32 1,9 C 8 1,7 A 21 2,2 A 
12 2,1 B 18 2,2 A 18 1,6 A 1 1,7 A 16 2,1 C 13 2,1 B 34 2 C 33 1,7 A 40 2,2 A 
9 2,2 B 10 2,2 A 40 1,6 A 28 1,7 A 21 2,2 C 17 2,2 B 11 2,1 C 28 1,9 B 19 2,4 B 

14 2,2 B 11 2,2 A 20 1,7 A 37 1,7 A 36 2,12 C 26 2,2 B 10 2,2 C 34 2 B 29 2,5 B 
6 2,3 B 13 2,3 A 4 1,9 A 3 1,8 A 3 2,2 C 4 2,2 B 6 2,3 C 2 2,1 B 30 2,5 B 

35 2,3 B 16 2,3 A 17 1,9 A 25 1,9 A 23 2,2 C 14 2,3 B 16 2,3 C 36 2,1 B 20 2,6 B 
37 2,4 B 1 2,5 B 28 1,9 A 29 1,9 A 15 2,3 C 2 2,3 B 24 2,4 C 29 2,2 B     
1 2,4 B 26 2,5 B 29 2A 33 2A 39 2,3 C 34 2,4 B 26 2,9 D 26 2,2 B     

10 2,8 C 23 2,6 B 12 2,1 A 21 2,7 B 27 2,4 C 25 2,4 B 30 3,1 D 17 2,2 B     
    38 2,8 B 2 2,6 B 20 2,8 B 26 2,7 D 10 2,8 C 29 3,3 D 16 2,2 B     

Nota: Se muestran las poblaciones con diferencias significativas entre genotipos. 
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Anexo 2 
 
Tabla 2.1. Valores de membrecía de cada uno de los genotipos a cada uno de los tres 

grupos generados por STRUCTURE. 
 

ID Población Genotipo 1 2 3 
1 1 1 0.017 0.024 0.959 
2 1 2 0.008 0.010 0.982 
3 1 3 0.020 0.067 0.913 
4 1 4 0.005 0.006 0.990 
5 1 5 0.012 0.008 0.980 
6 1 6 0.025 0.031 0.944 
7 1 7 0.016 0.011 0.973 
8 1 8 0.050 0.044 0.906 
9 1 9 0.013 0.009 0.978 

10 1 10 0.010 0.006 0.984 
11 1 11 0.011 0.008 0.982 
12 1 12 0.008 0.015 0.976 
13 1 13 0.054 0.062 0.884 
14 1 14 0.027 0.015 0.958 
15 1 15 0.294 0.031 0.676 
16 1 16 0.009 0.013 0.978 
17 1 17 0.042 0.012 0.946 
18 1 18 0.013 0.307 0.680 
19 1 19 0.006 0.010 0.984 
20 1 20 0.006 0.010 0.985 
21 1 21 0.027 0.048 0.925 
22 1 22 0.005 0.051 0.944 
23 1 23 0.017 0.012 0.970 
24 1 24 0.025 0.143 0.832 
25 1 25 0.010 0.007 0.982 
26 1 26 0.079 0.172 0.749 
27 1 27 0.017 0.024 0.959 
28 1 28 0.099 0.043 0.858 
29 1 29 0.020 0.012 0.968 
30 1 30 0.008 0.006 0.985 
31 1 31 0.010 0.011 0.980 
32 1 32 0.013 0.011 0.975 
33 1 33 0.023 0.017 0.960 
34 1 34 0.016 0.008 0.976 
35 1 35 0.152 0.049 0.800 
36 1 36 0.032 0.020 0.948 
37 1 37 0.005 0.011 0.984 
38 1 38 0.009 0.008 0.982 
39 1 39 0.008 0.007 0.984 
40 1 40 0.009 0.024 0.967 
41 2 1 0.023 0.935 0.043 
42 2 2 0.018 0.971 0.011 
43 2 3 0.006 0.977 0.017 
44 2 4 0.017 0.959 0.023 
45 2 5 0.016 0.454 0.531 
46 2 6 0.058 0.934 0.007 
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47 2 7 0.024 0.867 0.109 
48 2 8 0.052 0.943 0.006 
49 2 9 0.010 0.966 0.024 
50 2 10 0.024 0.971 0.006 
51 2 11 0.010 0.977 0.013 
52 2 12 0.015 0.980 0.005 
53 2 13 0.016 0.977 0.007 
54 2 14 0.071 0.915 0.014 
55 2 15 0.013 0.971 0.016 
56 2 16 0.033 0.959 0.008 
57 2 17 0.020 0.843 0.137 
58 2 18 0.220 0.735 0.045 
59 2 19 0.010 0.979 0.011 
60 2 20 0.039 0.945 0.016 
61 2 21 0.021 0.972 0.006 
62 2 22 0.015 0.977 0.008 
63 2 23 0.012 0.983 0.005 
64 2 24 0.249 0.741 0.009 
65 2 25 0.095 0.900 0.005 
66 2 26 0.011 0.933 0.056 
67 2 27 0.027 0.953 0.020 
68 2 28 0.082 0.902 0.016 
69 2 29 0.218 0.769 0.012 
70 2 30 0.194 0.408 0.398 
71 2 31 0.013 0.980 0.007 
72 2 32 0.020 0.964 0.016 
73 2 33 0.018 0.974 0.008 
74 2 34 0.028 0.965 0.007 
75 2 35 0.038 0.940 0.022 
76 2 36 0.022 0.913 0.064 
77 2 37 0.139 0.851 0.010 
78 2 38 0.177 0.808 0.015 
79 2 39 0.029 0.862 0.109 
80 2 40 0.676 0.315 0.010 
81 3 1 0.017 0.976 0.006 
82 3 2 0.040 0.947 0.014 
83 3 3 0.330 0.329 0.342 
84 3 4 0.065 0.923 0.012 
85 3 5 0.006 0.984 0.009 
86 3 6 0.093 0.892 0.015 
87 3 7 0.013 0.973 0.013 
88 3 8 0.020 0.967 0.013 
89 3 9 0.010 0.981 0.009 
90 3 10 0.517 0.432 0.051 
91 3 11 0.159 0.829 0.012 
92 3 12 0.023 0.935 0.042 
93 3 13 0.014 0.906 0.079 
94 3 14 0.861 0.109 0.030 
95 3 15 0.193 0.800 0.007 
96 3 16 0.028 0.948 0.024 
97 3 17 0.011 0.976 0.013 
98 3 18 0.009 0.980 0.010 
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99 3 19 0.048 0.939 0.012 
100 3 20 0.696 0.298 0.006 
101 3 21 0.030 0.953 0.017 
102 3 22 0.011 0.975 0.014 
103 3 23 0.009 0.983 0.009 
104 3 24 0.036 0.957 0.007 
105 3 25 0.020 0.962 0.018 
106 3 26 0.053 0.933 0.014 
107 3 27 0.198 0.773 0.029 
108 3 28 0.915 0.072 0.014 
109 3 29 0.072 0.920 0.007 
110 3 30 0.016 0.946 0.038 
111 3 31 0.166 0.809 0.024 
112 3 32 0.106 0.831 0.063 
113 3 33 0.371 0.398 0.231 
114 3 34 0.104 0.617 0.280 
115 3 35 0.014 0.958 0.028 
116 3 36 0.131 0.607 0.262 
117 3 37 0.009 0.930 0.061 
118 3 38 0.020 0.888 0.091 
119 3 39 0.048 0.916 0.036 
120 3 40 0.016 0.970 0.014 
121 4 1 0.090 0.847 0.063 
122 4 2 0.818 0.174 0.008 
123 4 3 0.937 0.057 0.006 
124 4 4 0.815 0.178 0.006 
125 4 5 0.974 0.018 0.009 
126 4 6 0.974 0.019 0.008 
127 4 7 0.732 0.248 0.020 
128 4 8 0.893 0.101 0.006 
129 4 9 0.948 0.046 0.005 
130 4 10 0.756 0.230 0.014 
131 4 11 0.940 0.049 0.010 
132 4 12 0.848 0.143 0.009 
133 4 13 0.024 0.972 0.005 
134 4 14 0.035 0.956 0.008 
135 4 15 0.600 0.388 0.012 
136 4 16 0.100 0.896 0.004 
137 4 17 0.418 0.508 0.074 
138 4 18 0.049 0.947 0.005 
139 4 19 0.214 0.746 0.040 
140 4 20 0.539 0.441 0.020 
141 4 21 0.668 0.250 0.082 
142 4 22 0.252 0.705 0.043 
143 4 23 0.583 0.195 0.222 
144 4 24 0.624 0.314 0.062 
145 4 25 0.725 0.250 0.025 
146 4 26 0.766 0.228 0.006 
147 4 27 0.895 0.092 0.013 
148 4 28 0.676 0.303 0.020 
149 4 29 0.861 0.130 0.009 
150 4 30 0.469 0.315 0.216 
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151 4 31 0.231 0.759 0.010 
152 4 32 0.145 0.824 0.031 
153 4 33 0.810 0.162 0.028 
154 4 34 0.663 0.321 0.016 
155 4 35 0.314 0.674 0.012 
156 4 36 0.186 0.777 0.037 
157 4 37 0.074 0.841 0.086 
158 4 38 0.165 0.771 0.064 
159 4 39 0.248 0.717 0.035 
160 4 40 0.044 0.952 0.004 
161 5 1 0.957 0.036 0.006 
162 5 2 0.943 0.048 0.009 
163 5 3 0.838 0.148 0.013 
164 5 4 0.620 0.372 0.008 
165 5 5 0.785 0.196 0.018 
166 5 6 0.977 0.014 0.009 
167 5 7 0.417 0.569 0.014 
168 5 8 0.242 0.739 0.019 
169 5 9 0.961 0.029 0.010 
170 5 10 0.915 0.075 0.010 
171 5 11 0.885 0.100 0.014 
172 5 12 0.839 0.148 0.013 
173 5 13 0.943 0.043 0.014 
174 5 14 0.976 0.015 0.010 
175 5 15 0.969 0.018 0.013 
176 5 16 0.891 0.088 0.021 
177 5 17 0.938 0.052 0.010 
178 5 18 0.943 0.041 0.016 
179 5 19 0.894 0.099 0.007 
180 5 20 0.957 0.034 0.009 
181 5 21 0.649 0.337 0.013 
182 5 22 0.866 0.121 0.013 
183 5 23 0.979 0.013 0.008 
184 5 24 0.968 0.025 0.006 
185 5 25 0.850 0.144 0.006 
186 5 26 0.968 0.027 0.005 
187 5 27 0.033 0.955 0.012 
188 5 28 0.893 0.100 0.007 
189 5 29 0.741 0.251 0.007 
190 5 30 0.950 0.045 0.005 
191 5 31 0.846 0.146 0.008 
192 5 32 0.942 0.047 0.011 
193 5 33 0.946 0.041 0.013 
194 5 34 0.704 0.286 0.010 
195 5 35 0.947 0.037 0.016 
196 5 36 0.313 0.237 0.450 
197 5 37 0.948 0.041 0.011 
198 5 38 0.895 0.082 0.023 
199 5 39 0.890 0.102 0.008 
200 5 40 0.730 0.260 0.011 
201 6 1 0.884 0.109 0.007 
202 6 2 0.971 0.024 0.005 
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203 6 3 0.976 0.016 0.007 
204 6 4 0.855 0.129 0.017 
205 6 5 0.390 0.591 0.019 
206 6 6 0.450 0.542 0.008 
207 6 7 0.960 0.032 0.008 
208 6 8 0.019 0.969 0.012 
209 6 9 0.932 0.062 0.006 
210 6 10 0.305 0.663 0.032 
211 6 11 0.855 0.138 0.007 
212 6 12 0.573 0.415 0.012 
213 6 13 0.749 0.238 0.013 
214 6 14 0.970 0.021 0.009 
215 6 15 0.952 0.040 0.008 
216 6 16 0.162 0.797 0.040 
217 6 17 0.957 0.029 0.014 
218 6 18 0.759 0.130 0.111 
219 6 19 0.465 0.506 0.029 
220 6 20 0.587 0.205 0.208 
221 6 21 0.918 0.047 0.035 
222 6 22 0.860 0.092 0.047 
223 6 23 0.854 0.136 0.010 
224 6 24 0.404 0.580 0.017 
225 6 25 0.227 0.752 0.020 
226 6 26 0.736 0.239 0.024 
227 6 27 0.860 0.128 0.012 
228 6 28 0.616 0.373 0.011 
229 6 29 0.370 0.618 0.012 
230 6 30 0.962 0.023 0.014 
231 6 31 0.805 0.184 0.010 
232 6 32 0.936 0.038 0.026 
233 6 33 0.778 0.212 0.010 
234 6 34 0.914 0.071 0.015 
235 6 35 0.222 0.758 0.019 
236 6 36 0.404 0.564 0.032 
237 6 37 0.617 0.367 0.016 
238 6 38 0.817 0.170 0.013 
239 6 39 0.062 0.925 0.013 
240 6 40 0.933 0.036 0.031 
241 7 1 0.346 0.637 0.017 
242 7 2 0.901 0.091 0.008 
243 7 3 0.280 0.059 0.661 
244 7 4 0.947 0.042 0.011 
245 7 5 0.916 0.062 0.022 
246 7 6 0.278 0.711 0.011 
247 7 7 0.907 0.076 0.017 
248 7 8 0.638 0.352 0.010 
249 7 9 0.796 0.187 0.017 
250 7 10 0.444 0.543 0.013 
251 7 11 0.871 0.123 0.006 
252 7 12 0.640 0.353 0.007 
253 7 13 0.952 0.043 0.005 
254 7 14 0.947 0.044 0.009 
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255 7 15 0.803 0.190 0.007 
256 7 16 0.089 0.904 0.008 
257 7 17 0.958 0.031 0.010 
258 7 18 0.965 0.029 0.006 
259 7 19 0.866 0.113 0.022 
260 7 20 0.791 0.114 0.094 
261 7 21 0.726 0.261 0.012 
262 7 22 0.886 0.103 0.011 
263 7 23 0.897 0.093 0.011 
264 7 24 0.815 0.176 0.009 
265 7 25 0.039 0.937 0.025 
266 7 26 0.695 0.290 0.015 
267 7 27 0.085 0.890 0.025 
268 7 28 0.814 0.167 0.019 
269 7 29 0.871 0.121 0.009 
270 7 30 0.962 0.034 0.004 
271 7 31 0.966 0.028 0.006 
272 7 32 0.944 0.051 0.005 
273 7 33 0.907 0.087 0.006 
274 7 34 0.982 0.014 0.004 
275 7 35 0.807 0.184 0.009 
276 7 36 0.935 0.057 0.008 
277 7 37 0.985 0.010 0.005 
278 7 38 0.800 0.180 0.019 
279 7 39 0.964 0.028 0.008 
280 7 40 0.983 0.012 0.005 
281 8 1 0.960 0.034 0.007 
282 8 2 0.737 0.249 0.014 
283 8 3 0.042 0.951 0.007 
284 8 4 0.971 0.022 0.007 
285 8 5 0.976 0.015 0.009 
286 8 6 0.977 0.016 0.006 
287 8 7 0.542 0.403 0.055 
288 8 8 0.976 0.016 0.008 
289 8 9 0.949 0.045 0.006 
290 8 10 0.745 0.234 0.021 
291 8 11 0.876 0.116 0.008 
292 8 12 0.639 0.353 0.008 
293 8 13 0.961 0.018 0.021 
294 8 14 0.958 0.019 0.023 
295 8 15 0.930 0.061 0.010 
296 8 16 0.948 0.041 0.011 
297 8 17 0.957 0.034 0.009 
298 8 18 0.944 0.049 0.007 
299 8 19 0.721 0.026 0.253 
300 8 20 0.928 0.037 0.035 
301 8 21 0.950 0.045 0.005 
302 8 22 0.939 0.039 0.022 
303 8 23 0.969 0.024 0.007 
304 8 24 0.931 0.057 0.012 
305 8 25 0.978 0.017 0.005 
306 8 26 0.975 0.017 0.008 
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307 8 27 0.950 0.042 0.008 
308 8 28 0.777 0.214 0.010 
309 8 29 0.813 0.165 0.022 
310 8 30 0.957 0.037 0.006 
311 8 31 0.947 0.049 0.004 
312 8 32 0.964 0.030 0.006 
313 8 33 0.815 0.173 0.012 
314 8 34 0.341 0.651 0.008 
315 8 35 0.230 0.750 0.020 
316 8 36 0.938 0.055 0.007 
317 8 37 0.872 0.122 0.006 
318 8 38 0.948 0.047 0.005 
319 8 39 0.815 0.178 0.007 
320 8 40 0.834 0.051 0.115 
321 9 1 0.175 0.813 0.011 
322 9 2 0.368 0.608 0.025 
323 9 3 0.557 0.421 0.022 
324 9 4 0.659 0.334 0.007 
325 9 5 0.150 0.830 0.020 
326 9 6 0.407 0.571 0.022 
327 9 7 0.082 0.907 0.011 
328 9 8 0.523 0.454 0.023 
329 9 9 0.749 0.222 0.028 
330 9 10 0.894 0.100 0.005 
331 9 11 0.848 0.146 0.006 
332 9 12 0.174 0.821 0.005 
333 9 13 0.986 0.010 0.004 
334 9 14 0.926 0.066 0.008 
335 9 15 0.990 0.006 0.004 
336 9 16 0.042 0.863 0.095 
337 9 17 0.906 0.089 0.005 
338 9 18 0.939 0.056 0.005 
339 9 19 0.952 0.036 0.011 
340 9 20 0.219 0.753 0.028 
341 9 21 0.923 0.071 0.006 
342 9 22 0.974 0.019 0.008 
343 9 23 0.976 0.017 0.007 
344 9 24 0.930 0.059 0.010 
345 9 25 0.600 0.377 0.023 
346 9 26 0.765 0.225 0.011 
347 9 27 0.857 0.134 0.010 
348 9 28 0.588 0.397 0.015 
349 9 29 0.933 0.059 0.008 
350 9 30 0.913 0.075 0.012 
351 9 31 0.366 0.613 0.020 
352 9 32 0.056 0.939 0.005 
353 9 33 0.791 0.047 0.162 
354 9 34 0.111 0.877 0.011 
355 9 35 0.062 0.932 0.006 
356 9 36 0.969 0.015 0.017 
357 9 37 0.969 0.023 0.007 
358 9 38 0.602 0.383 0.015 
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359 9 39 0.955 0.039 0.006 
360 9 40 0.752 0.239 0.009 

 
Nota: En gris se resaltan los genotipos que dieron origen a las 30 FMH. 
 
 
 
Tabla 2.2. Peso total de semillas y Peso de mil semillas promedio para cada Pool de 

Festuca alta.  
Pool Psem Pmil 

1 6,98 A 1,93 A 
2 7,09 A 1,92 A 
3 12,35 B 1,91 A 

Medias con una letra común no son significativamente diferentes (p > 0,05) 
 
 
 
Tabla 2.3. Genotipos selectos de cada uno de los pooles por mayor producción de 

semillas. 
Pool Población Genotipo Psem  Pool Población Genotipo Psem  Pool Población Genotipo Psem 

1 9 21 21,754  2 3 18 15,62  3 1 27 32,811 
1 5 3 15,933  2 2 4 15,552  3 1 21 29,089 
1 6 14 14,299  2 3 1 14,103  3 1 2 26,085 
1 8 15 12,39  2 4 40 14,007  3 1 4 25,026 
1 7 20 9,975  2 2 29 13,795  3 1 13 22,846 
1 9 30 9,951  2 3 30 13,248  3 1 3 22,582 
1 6 27 9,17  2 3 40 12,988  3 1 6 20,41 
1 9 26 9,069  2 2 6 12,57  3 1 1 19,516 
1 5 22 8,275  2 2 38 12,163  3 1 11 19,399 
1 5 9 7,922  2 3 16 11,659  3 1 8 19,147 
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Anexo 3 
 

Tabla 3.1. Medias y desvíos de los caracteres PFA, PSA, PSR y PST, para las 30 FMH en los diferentes tratamientos realizados (C, S1, S2).  
 PFA PSA PSR PST 

FMH C S1 S2 C S1 S2 C S1 S2 C S1 S2 
1 19,98±5,47 4,02±1,47 1,09±0,32 3,36±1 0,87±0,31 0,34±0,09 0,62±0,17 0,17±0,07 0,09±0,03 3,98±1,12 1,04±0,38 0,43±0,11 
2 17,06±6,07 4,65±1,16 1,03±0,47 2,89±1,01 0,96±0,32 0,33±013 0,61±0,19 0,29±0,13 0,13±0,05 3,5±1,17 1,25±0,39 0,47±0,14 
3 16,45±8,31 2,85±1,01 1,15±0,39 2,69±1,38 0,62±0,18 0,37±0,14 0,56±0,3 0,19±0,06 0,19±0,12 3,25±1,61 0,82±0,21 0,56±0,22 
4 14,8±3,4 2,41±0,89 1,12±1,57 2,39±0,57 0,51±0,19 0,23±0,12 0,47±0,1 0,13±0,04 0,13±0,07 2,86±0,62 0,65±0,22 0,37±0,16 
5 17,86±7,44 3,04±1,43 1,06±0,49 3±1,26 0,71±0,31 0,35±0,17 0,61±0,21 0,2±0,07 0,17±0,08 3,61±1,45 0,91±0,35 0,52±0,21 
6 14,46±5,84 3,56±1,84 1,22±0,5 2,4±0,96 0,81±0,4 0,36±0,14 0,61±0,24 0,23±0,11 0,26±0,19 3,01±1,16 1,05±0,48 0,63±0,28 
7 23,63±6,68 3,82±1,25 1,42±0,72 4,1±1,21 0,95±0,34 0,44±0,2 0,78±0,3 0,22±0,1 0,13±0,06 4,88±1,4 1,18±0,43 0,58±0,24 
8 13,83±9,8 2,72±1,16 0,75±0,47 2,27±1,39 0,61±0,23 0,27±0,15 0,49±0,26 0,15±0,05 0,1±0,04 2,76±1,64 0,76±0,28 0,37±0,18 
9 13,55±4,36 2,75±1,7 5,88±7,86 2,24±0,78 0,6±0,33 1,07±1,19 0,57±0,18 0,18±0,11 0,21±0,1 2,8±0,9 0,78±0,37 1,29±1,15 

10 15,8±5,56 4,23±1,63 1,17±0,4 2,61±0,9 0,93±0,32 0,38±0,12 0,62±0,16 0,23±0,07 0,2±0,07 3,23±1,04 1,16±0,36 0,58±0,17 
11 12,69±7,64 2,01±1,25 0,73±0,42 1,99±1,26 0,46±0,29 0,25±0,14 0,5±0,27 0,13±0,06 0,14±0,13 2,49±1,5 0,6±0,34 0,39±0,26 
12 11,34±5,05 3,19±1,61 0,86±0,4 2,02±0,89 0,75±0,36 0,3±0,12 0,48±0,21 0,24±0,11 0,16±0,09 2,5±1,04 1±0,44 0,47±0,21 
13 21,36±7,44 5,43±3,32 0,99±0,53 3,37±1,14 0,96±0,45 0,4±0,22 0,71±0,24 0,22±0,09 0,21±0,14 4,08±1,35 1,19±0,54 0,6±0,3 
14 13,7±3,51 3,37±1,51 0,96±0,48 2,38±0,65 0,67±0,27 0,34±0,14 0,52±0,17 0,25±0,11 0,23±0,09 2,9±0,77 0,93±0,36 0,58±0,21 
15 15,24±8,67 3,39±1,8 1,090,27 2,59±1,55 0,92±0,46 0,43±0,11 0,55±0,23 0,22±0,09 0,22±0,18 3,14±1,74 1,15±0,48 0,66±0,23 
16 16,21±5,74 2,93±1,25 1,15±0,39 2,59±0,84 0,64±0,23 0,39±0,16 0,86±0,24 0,23±0,08 0,19±0,09 3,44±0,98 0,88±0,22 0,59±0,25 
17 17,09±5,81 2,7±1,35 0,98±0,51 2,79±1,02 0,62±0,26 0,32±0,13 0,55±0,23 0,17±0,11 0,14±0,08 3,35±1,18 0,79±0,31 0,46±0,16 
18 16,45±5,49 2,67±1,23 0,82±0,38 2,71±0,93 0,62±0,28 0,29±0,11 0,57±0,14 0,17±0,08 0,09±0,04 3,28±1,04 0,8±0,36 0,38±0,15 
19 14,57±8,78 2,62±1,45 0,98±0,59 2,5±1,56 0,59±0,3 0,33±0,17 0,51±0,26 0,2±0,07 0,13±0,07 3,01±1,64 0,79±0,35 0,47±0,22 
20 13,22±4,68 2,97±1,66 1,19±0,63 2,39±1,21 0,67±0,3 0,39±0,18 0,62±0,28 0,17±0,07 0,15±0,11 3,01±1,41 0,84±0,35 0,55±0,29 
21 20,47±6,59 3,42±0,96 0,97±0,49 3,24±1,05 0,73±0,23 0,35±0,18 0,71±0,23 0,2±0,07 0,14±0,1 3,95±1,13 0,93±0,26 0,49±0,23 
22 19,56±7,25 3,73±1,45 1,41±0,58 2,99±1,24 0,74±0,32 0,45±0,16 0,52±0,26 0,16±0,06 0,12±0,06 3,51±1,41 0,91±0,37 0,57±0,22 
23 22,26±10,69 4,56±1,39 1,65±0,76 3,58±1,61 1,02±0,31 0,51±0,3 0,75±0,28 0,25±0,09 0,22±0,13 4,33±1,79 1,28±0,33 0,78±0,37 
24 20,92±9,55 3,79±1,26 1,2±0,31 3,35±1,44 0,86±0,26 0,41±0,08 0,59±0,36 0,24±0,07 0,18±0,07 3,95±1,46 1,1±0,29 0,6±0,13 
25 20,9±11,06 3,37±1,33 1,49±0,78 3,24±1,86 0,71±0,29 0,45±0,2 0,65±0,3 0,25±0,06 0,21±0,08 3,89±2,12 0,97±0,34 0,67±0,23 
26 21,19±8,55 3,17±1,31 1,01±0,41 3,7±1,46 0,7±0,26 0,32±0,13 0,62±0,22 0,23±0,08 0,18±0,1 4,33±1,65 0,94±0,33 0,51±0,21 
27 18,83±5,92 2,71±1,13 1,03±0,34 3,23±1,02 0,65±0,27 0,34±0,12 0,61±0,24 0,2±0,08 0,16±0,06 3,84±1,24 0,86±0,33 0,51±0,17 
28 20,57±8,31 4,7±1,45 1,55±0,8 3,6±1,47 1,05±0,31 0,55±0,23 0,7±0,26 0,24±0,12 0,17±0,07 4,31±1,72 1,3±0,39 0,72±0,29 
29 13,11±4,05 5,02±2,66 1,37±0,41 2,26±0,65 1,02±0,56 0,45±0,12 0,41±0,16 0,23±0,13 0,23±0,07 2,67±0,79 1,26±0,67 0,68±0,16 
30 15,02±12,31 4,34±1,95 1,4±0,48 2,56±1,98 0,95±0,41 0,43±0,14 0,79±0,32 0,26±0,08 0,19±0,07 3,35±2,18 1,22±0,46 0,63±0,16 
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Tabla 3.2. Medias y desvíos de los caracteres Alt y Nmac para las 30 FMH en los diferentes tratamientos realizados (C, S1, S2) y distintos 
tiempos. 

FMH 
Alt Nmac 

C S1 S2 C S1 S2 
T1 T2 T1 T2 T1 T2 T1 T2 T1 T2 T1 T2 

1 23,7±5,84 35,19±8,75 19,2±3,41 23,98±4,28 16,53±2,61 14,52±3,8 13,6±4,12 18,27±5,7 5,2±1,93 6,6±2,61 4,33±1,58 4,26±1,57 
2 24,5±4 37,33±5,46 21,43±3,91 25,31±3,9 18±2,52 16,75±3,08 10,13±2,27 14,2±4,11 5,8±1,65 8,06±2,63 3,8±1,52 4,06±1,16 
3 21,3±5,17 31,94±6,96 16,33±3,29 17,68±4,99 17,46±4,9 14,18±3,46 10,8±4,23 15,8±6,45 5,5±2,13 6,8±3 5,2±1,82 5,06±2,25 
4 22,67±4,89 31,65±8,21 15,2±2,46 14,53±2,83 13,63±3,2 13,5±3,04 9,27±2,99 14,2±5 4,46±1,45 5,26±1,57 3,26±1,09 3,42±1,22 
5 22,2±4,57 34,63±5,42 16,86±3,78 17,26±4,15 15,76±2,43 13,22±4,29 10,73±3,17 14,2±4,49 4,8±2,17 5,8±2,83 4±2,2 3,93±2,31 
6 21,83±4,28 32,1±5,85 17,3±3,94 17,74±5,85 17,33±3,51 14,94±2,75 9,4±3,4 12,33±4,81 5,33±2,46 6,2±2,51 3,73±1,98 4,13±1,8 
7 28,93±3,62 39,82±5,14 19,4±3,07 19,94±6,71 18,44±2,7 13,75±3,63 13,4±3,66 18,6±6,68 7,33±2,79 8,06±2,63 4,93±1,57 4,73±1,53 
8 25,1±4,79 34,94±5,32 21,16±5,17 22,32±7,08 17,66±3,16 14,23±4,9 7,27±5,3 12,67±11,03 4±1,25 4,53±1,4 2,46±1,55 14,23±1,52 
9 18,53±4,12 28,18±5,73 16,23±2,74 15,69±1,92 14,63±3,17 7,97±4,21 12,47±4,24 17,87±4,98 5,93±2,49 7,53±3,66 4,66±1,63 4,57±1,45 

10 24,77±4 33,31±5 20,06±4,61 21,51±4,95 15,5±3,64 13,31±3,85 10,07±3,9 13,27±5,26 6,2±1,74 6,93±2,05 4,53±1,95 4,86±1,92 
11 20,27±2,97 29,79±5,81 13,9±2,78 16,71±4,23 12,42±1,73 10,58±3,56 9,6±4,79 13,33±7,22 4,33±2,09 4,8±2,48 4,07±1,85 4,08±2,39 
12 18,33±3,19 25,83±4,12 14,06±3,41 14,86±4,27 14,1±2,86 11,14±2,81 12,53±5,13 16,73±6,4 7,6±3,79 9,06±4,89 5,06±1,38 4,8±1,52 
13 23,83±5,12 29,5±6,55 16,23±3,01 17,93±7,2 14,06±1,97 11,13±3,45 17,13±9,21 24,73±11,85 7,93±2,12 9,66±3,3 5,73±2,15 5,53±2,38 
14 23,2±3,6 31,77±6,04 15,83±2,88 19,96±5,94 15,66±3,12 11,32±4,97 10,53±3,95 13,8±4,66 4,8±1,26 6,33±2,12 4,46±1,59 4,64±1,54 
15 22,97±3,64 32,37±6,05 17,86±2,03 17,8±3,44 14,96±2,28 10,33±5,86 9,93±3,47 15,13±7,88 6,8±2,85 6,93±2,78 6,13±1,84 5,2±1,26 
16 23,57±4,88 34,83±9,22 16,8±2,85 18,76±4,59 17,86±4,59 10,43±4,97 14±5,24 19,07±6,05 5,6±2,41 6±2,53 6,53±2,58 6,53±3,2 
17 20,3±3,9 29,2±4,04 15,93±3,32 17,73±5,42 15,7±2,43 11,78±4,11 12,33±5,74 17±8,29 5,06±2,49 6±2,75 4,13±1,12 4,131,5 
18 23±5,75 31,97±8,15 14,3±4,8 14,53±4,12 13,9±1,78 9,1±4,15 11,47±4,44 15,07±5,61 5,86±2,23 6,2±2,75 5,4±1,76 4,06±2,05 
19 21,1±4,57 32,7±5,59 14,76±2,85 15,21±4,47 14,16±2,49 19,25±13,46 11,73±4,5 15,6±6,57 5,66±2,41 5,93±2,40 4,93±2,12 10,8±9,81 
20 24,23±6,26 36,63±10,53 19,2±3,11 16,2±7,19 17,2±3,52 21,7±9,03 8,73±2,99 13,27±4,28 5,66±2,19 5,2±1,85 4,86±2,03 10,73±7,31 
21 21,54±4,79 33,27±6,9 14,26±2,17 15,56±3,17 15,33±1,44 9,96±3,51 13,73±5,18 19,2±6,98 6±2,72 6,4±3,08 4,93±1,9 4,46±2,06 
22 23,43±4,54 32,93±6,38 16,8±3,28 18,43±3,98 17,5±3,98 15,53±3,79 12,8±4,33 17,2±6,47 6,06±2,21 7±2,43 4,6±1,63 4,46±1,55 
23 22,33±4,72 31,33±7,66 18,23±3,91 19,1±5,98 17,26±3,83 14,1±6,23 16,2±6 22,73±8,66 7,26±2,6 9,6±3,31 6,13±2,89 6,73±3,01 
24 20,1±6,22 28,57±5,74 16,53±2,48 13,6±2,99 17,4±3,24 12,3±4,38 15,13±6,22 21,93±7,79 8,26±2,08 10,6±3,33 4,8±1,65 5,2±2,24 
25 26,13±4,85 35±7,37 17,86±3,94 18,73±5,3 17,66±2,41 13,2±4,41 9,27±5,16 14,53±8,5 4,53±1,72 5,93±2,21 4,26±2,01 4,13±1,72 
26 25,27±5,71 33,17±8,2 14,73±2,45 15,2±3,58 13,7±2,41 10,76±3,08 13±5,49 17,87±8,25 5,66±2,49 7,53±3,5 4,46±1,95 4,46±2,03 
27 25,3±6,61 36,63±9,28 18,06±3,09 16,93±3,33 17,2±3,13 13,4±4,06 9,67±2,79 13,13±4,36 4,2±1,47 5,71±1,48 3,53±0,99 3,56±0,99 
28 24,2±5,01 34,7±6,65 17,53±3,22 17,76±4,91 17±3,05 12,2±4,68 13,73±3,28 18±4,74 8,06±1,9 9,53±2,26 5,86±2,58 5,8±2,88 
29 23,93±5,75 33,43±8,37 19,96±4,26 23,23±4,74 17,83±2,48 14,6±3,07 10,33±2,58 12,87±4,09 6,86±3,52 7,73±4,26 5,46±2,53 5,53±2,3 
30 24,53±5,67 32,4±7,03 18,56±3,48 20,06±4,94 17,93±2,41 15,13±4,22 14,13±6,46 19,47±9,83 7,06±2,63 8,26±2,91 5,66±2,38 6,13±2,5 
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Tabla 3.3. Medias y desvíos del carácter LR para las 30 FMH en los diferentes tratamientos realizados (C, S1, 
S2).  

FMH 
LR 

C S1 S2 

1 35,35±4,67 19,76±1,97 16,51±2,29 
2 33,79±6,73 22,79±3,95 15,27±2,04 
3 30,17±7,13 21,13±4,4 15,26±2,62 
4 34,41±6,46 19,47±3,92 17,18±2,8 
5 34,65±9,77 18,85±2,84 18,06±3,33 
6 28,89±7,88 18,17±2,78 18,31±3,37 
7 32,15±6,35 19,67±2,7 19,45±4,15 
8 30,43±8,76 22±4,3 21,61±2,36 
9 34,23±6,18 20,56±3,54 17,17±3,79 

10 32,96±7,7 22,01±4,67 21,61±4,83 
11 33,04±8,06 19,45±4,06 16,02±4,32 
12 28,09±4,08 22,28±3,98 17,06±3,5 
13 25,04±3,36 20,29±4,61 17,99±5,84 
14 25,95±7,29 21,93±4,76 16,19±3,26 
15 31,2±8,04 20,32±2,28 21,07±3,77 
16 26,96±5,97 19,83±4,4 18,93±4,23 
17 29,19±6,6 22,78±5,03 18,87±4,85 
18 37,47±7,7 20,39±2,53 17,12±2,55 
19 33,78±7,01 20,01±3,32 17,17±4,94 
20 34,89±8,02 20,87±3,54 20,06±7,11 
21 31,28±4,96 22,06±3,77 18,64±4,74 
22 34,38±8,29 21,68±2,86 19,92±3,56 
23 28,14±5,03 18,66±2,59 17,44±3,72 
24 31,35±5,82 21,83±6,09 16,25±2,18 
25 27,27±7,23 18,49±3,45 16,66±3,9 
26 33,08±6,38 20,73±5,43 16,08±2,97 
27 27,65±5,53 18,81±9,19 16,37±4,28 
28 27,51±6 20,57±3,99 17,31±4,74 
29 27,9±6,33 20,72±4 18,76±4,5 
30 28,13±8,84 21,36±6,65 16,6±3,4 
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Anexo 4 
Tabla 4.1. Medias y desvíos de los caracteres número de macollos y altura para las 30 FMH en los distintos tratamientos y tiempos evaluados. 

FMH 
Número de macollos Altura 

1 2 F 1 2 F 
Control Sequía Control Sequía Control Sequía Control Sequía Control Sequía Control Sequía 

1 7,13±2,45 7,33±2,13 10,27±3,9 9,73±3,58 12,27±3,94 9,4±3,89 13,83±2,38 14,22±2,54 16,09±3,39 15,43±2,87 17,83±3,71 16,71±2,77 
2 6,93±1,83 6,67±2,53 10,67±2,72 8,6±3,44 12,93±3,24 8,53±4,12 14,55±3,23 15,31±2,43 16,26±3,59 16,98±3,92 18,43±4,14 17,83±4,19 
3 9,67±2,89 8±2,51 12,33±4,01 9,8±3 15,73±4,27 9,93±2,37 13,05±2,21 14,23±2,66 14,37±3,42 15,65±3,3 16,21±3,45 17,34±3,39 
4 10,4±2,77 9,47±2,61 13,87±3,07 11,93±3,13 16,07±3,59 11,93±4,13 12,93±2,39 13,33±2,51 14,27±4,19 13,07±2,92 16,15±3,29 14,17±3,01 
5 8,07±2,22 8,2±2,76 11,33±3,5 10,2±3,63 13,6±4,01 9,73±3,56 12,25±1,67 12,93±3,44 13,74±2,08 13,63±4,09 15,1±2,32 14,79±4,31 
6 7,73±1,94 7,8±3,19 10,4±2,1 9±2,93 12,2±2,37 8,93±3,73 13,7±2,67 13,31±2,44 14,53±3,39 14,34±2,62 16,47±3,13 16,33±2,92 
7 7,27±3,2 7,8±2,48 9,87±3,58 10,07±3,77 12,13±5,14 9,73±3,49 13,57±2,9 14,14±1,98 15,48±3,56 14,54±1,59 16,89±3,16 17,81±8,26 
8 7,8±1,7 8,27±2,99 10,33±2,13 10,47±3,29 11,87±2,56 9,53±1,81 14,61±1,99 13,59±2,67 16,95±2,86 15,63±3,26 18,97±3,25 16,44±3,72 
9 12,07±5,01 11,6±2,77 17,2±6,77 15±4 20±7,46 15,2±4,07 12,05±2,13 15,2±2,25 14,22±2,68 17,67±2,3 15,78±2,82 17,95±1,96 
10 8,07±2,58 8,53±3 10,4±3,16 10,67±4,12 12,2±3,63 9,53±3,52 15,76±1,53 15,24±2,88 17,42±3,12 16,99±3,04 20,03±2,65 17,99±3,33 
11 10,53±3,46 11,47±2,92 14,27±5,22 14,47±3,38 15,67±5,33 13,4±2,95 10,68±0,93 12,59±2,25 11,65±1,58 13,32±3,23 12,57±1,36 14,01±2,74 
12 10,87±3,38 8,47±2,95 13,93±4,98 11,4±3,5 16,93±6,08 10,73±3,84 12,75±2,37 12,66±2,05 14,23±3,46 13,35±1,97 15,39±3,24 14,23±1,96 
13 11,6±3,89 10,87±1,88 17,07±5,18 14,2±2,43 20,8±6,96 15,07±2,81 10,9±2,54 11,26±1,58 12,78±2,99 13,19±3,33 14,75±2,94 14,4±3,82 
14 6,93±1,87 7,2±2,27 9,8±2,62 9,33±3,29 12,13±3,5 9,87±3,09 11,43±1,63 12,7±3,31 14,44±3,03 15,77±2,82 15,87±2,11 16,35±2,6 
15 8,73±3,81 7,6±2,8 13,2±5,53 10±3,98 15,47±6,09 8,93±3,9 14,75±2,64 13,61±2,53 17,79±3,48 15,37±2,98 20,19±3,87 16,67±2,7 
16 9,87±3,7 10,93±2,34 12,13±3,34 12,6±2,69 15,47±5,36 11±2,24 13,13±2,05 11,84±1,84 14,25±3,16 13,5±2,72 16,04±3,62 13,09±1,96 
17 10,13±3,8 12,07±4,17 13,87±3,46 14±5,24 16,27±4,01 14,2±5,48 11,72±2,98 11,69±1,65 13,51±3,13 12,09±1,85 14,26±1,99 13,16±1,92 
18 10,2±3,67 12,8±4,41 14,2±6,59 15,47±4,41 14,8±6,57 15,47±5,13 11,9±2,62 12,83±3,91 13±2,98 13,57±3,72 13,69±3,51 14,37±3,58 
19 9,6±2,95 8,67±2,61 12,4±3,6 11,13±2,8 14,4±4,31 10,93±3,33 13,98±1,62 14,93±1,9 16,15±1,91 16,74±1,99 17,64±2,29 17,67±2,44 
20 8,47±2,23 7,2±1,82 11,67±2,32 10,2±1,97 14,13±3,02 10,2±2,04 14,09±2,47 13,11±1,48 17,22±3,98 14,77±2,01 18,83±4,1 15,59±1,89 
21 11,27±2,34 11,8±2,98 15,8±2,88 15,2±4,09 17,87±3,18 15,13±4,53 12,15±2,07 12,49±1,82 13,42±2,3 12,71±2,26 13,71±2,68 13,9±2,38 
22 11±2,54 12,4±2,16 15,2±3,49 15,13±2,95 16,8±4,31 13,93±4,17 12,88±2,36 13,01±2,67 14,44±3,3 13,66±3,27 15,4±3,51 15,11±3,71 
23 11,8±4 11,47±2,2 16,67±5,55 13,87±2,67 18,53±5,94 14,07±2,99 14,68±3,44 14,28±2,54 17,81±2,8 14,27±3,34 17,83±3,53 15,34±3,05 
24 13,87±4,12 12,13±3,83 18,47±5,18 14,8±3,51 24,33±7,46 15,53±5,71 12,72±2,76 11,19±2,03 14,74±3,78 11,21±2,44 16,11±3,48 12,3±2,08 
25 8±2,14 8,73±2,28 10,8±3,61 11,07±2,37 11,67±4,3 10,73±3,22 14,79±2,86 15,92±2,42 16,63±4,22 17,03±2,67 18,19±4,38 18,14±2,74 
26 10,87±3,81 10,93±3,56 15,07±4,08 14,8±4,59 17,27±4,83 15,33±5,43 15,25±2,46 14,25±3,27 16,62±2,77 14,03±2,99 17,69±2,99 15,41±3,34 
27 6,13±2,47 7±2,33 8,87±2,92 8,33±3,35 11±3,95 8,67±3,02 15,12±1,73 15,85±2,69 18,73±3,71 17,95±4,43 19,97±3,92 18,4±3,53 
28 8,27±2,69 7,4±2,53 11,07±4,13 9,13±3,38 13,27±4,79 9,13±3,29 15,39±2,81 14,29±2,41 17,94±4,15 14,93±2,58 19,24±4,25 16,11±2,46 
29 10,67±2,19 11,73±3,77 14,2±2,68 13,4±4,26 15,33±4,19 12,07±3,58 13,42±2,44 13,46±4,33 14,65±2,39 14,87±3,43 16,59±2,21 15,53±3,64 
30 10,8±3,17 10,73±3,15 14,87±5,17 11,53±2,85 15,87±5,74 11,47±3,02 12,99±1,78 13,5±2,82 14,35±3,33 13,49±2,65 14,93±2,71 14,07±2,78 
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Tabla 4.2. Medias y desvíos de los caracteres peso fresco y peso seco para las 30 FMH 
en los diferentes tratamientos evaluados. 
 
 
 FMH 

Peso fresco Peso seco 
Control Sequía Control Sequía 

1 2,02±0,71 0,77±0,2 0,27±0,12 0,22±0,05 
2 2,14±0,85 0,77±0,31 0,29±0,11 0,19±0,09 
3 2,48±0,63 0,89±0,33 0,33±0,09 0,25±0,1 
4 2,69±0,87 0,88±0,37 0,37±0,16 0,24±0,11 
5 2,32±0,49 0,73±0,23 0,32±0,07 0,25±0,09 
6 2,08±0,63 0,76±0,32 0,28±0,08 0,25±0,1 
7 2,09±0,42 0,92±0,32 0,3±0,07 0,26±0,12 
8 2,3±0,61 0,89±0,18 0,31±0,08 0,26±0,06 
9 2,43±0,67 1,08±0,23 0,34±0,1 0,31±0,08 

10 2,36±0,4 0,81±0,26 0,32±0,08 0,27±0,08 
11 1,98±0,59 0,75±0,27 0,27±0,09 0,25±0,08 
12 2,13±0,56 0,67±0,16 0,31±0,08 0,23±0,06 
13 2,42±0,95 0,91±0,48 0,32±0,13 0,26±0,08 
14 1,86±0,42 0,84±0,21 0,25±0,06 0,23±0,06 
15 2,7±1,27 0,81±0,25 0,36±0,18 0,23±0,07 
16 2,01±0,65 0,61±0,12 0,26±0,1 0,21±0,04 
17 2,08±0,44 0,89±0,3 0,29±0,05 0,28±0,1 
18 1,79±0,71 0,84±0,23 0,25±0,09 0,27±0,08 
19 2,11±0,59 0,9±0,26 0,31±0,09 0,28±0,06 
20 2,59±0,76 0,83±0,21 0,37±0,12 0,25±0,06 
21 2,14±0,58 0,89±0,35 0,31±0,09 0,28±0,1 
22 2,13±0,54 0,86±0,24 0,3±0,08 0,3±0,07 
23 3,41±1,26 0,84±0,17 0,44±0,17 0,27±0,06 
24 4,12±2,69 0,81±0,19 0,52±0,32 0,26±0,09 
25 2,33±0,97 0,87±0,3 0,34±0,15 0,3±0,1 
26 3,25±1,08 1,08±0,4 0,47±0,18 0,36±0,15 
27 2,27±1 0,8±0,24 0,27±0,19 0,23±0,08 
28 2,37±0,98 0,78±0,3 0,3±0,16 0,21±0,11 
29 2,31±0,5 0,73±0,28 0,33±0,08 0,26±0,09 
30 2,42±0,82 0,66±0,24 0,3±0,14 0,24±0,08 


