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Resumen

El objetivo de esta investigacion fue cuantificar los pardmetros genéticos de 16 caracteristicas de frutos y
semillas de Benincasa hispida (Thunb.) Cogn. en Monteria (Colombia). Se evaluaron 10 familias de hermanos
medios, en un disefio completamente aleatorizado con cinco repeticiones. Se detectaron diferencias sélo entre
familias de hermanos medios para ancho de semilla. Las estimaciones de variabilidad genética fueron
mayores en ancho y grosor de semillas, donde el componente genético represento el 81,58% y 45,91% de la
varianza fenotipica total. Las mayores heredabilidades en sentido amplio (h?a = 81,58%) y estricto (h% =
13,05%) se presentaron en ancho de semillas. La ganancia genética esperada expresada como porcentaje
de la media, ocurrié6 en ancho y volumen de semilla, con progreso 60% superior a la media general. Se
concluyen que los parametros genéticos obtenidos indican que la seleccion de frutos con semillas anchas,
gruesas y voluminosas, permitiran obtener plantulas vigorosas para propagacion.
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Genetic parameters of Benincasa hispida (Thunb.) Cogn. fruit
and seed biometric traits

Abstract

The main objective of this research study was to quantify the genetic parameters of 16 fruit and seed traits of
Benincasa hispida (Thunb.) Cogn from Monteria (Colombia). Ten families of half siblings (FHM) were
evaluated in a completely randomized design with five replications. The results showed differences only
between FHM for seed width (SW). The estimates of genetic variability were higher in SW and seed thickness,
where the genetic component represented 81.58% and 45.91% of the phenotypic variance. The greatest
heritability in broad sense (h?a = 81.58%) and strict sense (h% = 13.05%) occurred in SW. Expected genetic
gain expressed as a percentage of the mean occurred in SW and seed volume, being 60% higher than that of
the general mean. In conclusion, the genetic parameters obtained here indicate that selecting fruits with broad,
thick, and voluminous seeds would allow obtaining vigorous seedlings for propagation.
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INTRODUCCION

La especie B. hispida, (2n=2x=24), conocida como pepino chino o calabaza de ceniza, es una cucurbiticea,
monoica, alégama, que se cultiva principalmente desde el Sur y Este de Asia (Al-Snafi, 2013; Ekeke et al.,
2019; Chomicki et al., 2020); donde goza de una gran importancia en la alimentacion, nutricion, biomedicina,
medicina tradicional e industria farmacolégica (Jiang et al., 2016), bebidas, charcuteria, delicatesen,
artesanias, tradiciones culturales y religiosas, entre otras (Chakraborty et al., 2018; Gupta et al., 2019;
Chomicki et al., 2020). Los frutos pueden ser cilindricos, oblongos o redondeados, dependiendo del cultivar;
provistos de una gruesa cera en la epidermis cuando maduran, llegando a pesar hasta 13,67 kg (Pandey et
al., 2015; Tadkal et al., 2019). Las semillas, ubicadas en el centro del fruto, son ovales-elipticas, aplanadas,
lisas y de color amarillo claro, miden entre 1,0 y 1,5 cm de largo y 0,5 a 0,8 cm de ancho (Tadkal et al., 2019;
Pradhan et al., 2020). B. hispida es de utilidad en las economias campesinas y en los cultivos de pancoger,
pero muy poco investigadas en cuanto a la conservacion de su germoplasma, identificacion e inventario de
ecotipos, obtencion y produccion de semillas, desarrollo de paquetes tecnolégicos, cosecha, postcosecha y
transformacion en general (Ekeke et al., 2019; Gupta et al., 2019; Tadkal et al., 2019).

El conocimiento de los parametros genéticos de las principales caracteristicas de interés agronémicos en las
poblaciones sometidas a seleccion es de gran importancia para el mejorador, ya que son esenciales para
definir la estructura genética de las poblaciones, hacer control genético de las caracteristicas, inferir su
variabilidad genética y orientar la eleccion del mejor método de mejoramiento para la poblacion, que maximice
las ganancias genéticas por seleccion (Araméndiz et al., 2016; Lovely y Vijayaraghava, 2017; Pradhan et
al., 2018). La efectividad de la seleccion en cualquier programa de mejoramiento genético de plantas, depende
principalmente de la variabilidad genética aditiva presente en la poblacion. La heredabilidad y el avance
genético son parametros de seleccién importantes. El estudio de la variabilidad genética, heredabilidad y
avance genético de diferentes rasgos del acervo genético, facilitara la evaluacién e identificacion de genotipos
superiores (Sureja et al., 2010; Tasiguano et al., 2019). Las estimaciones de heredabilidad ayudan en la
seleccién de genotipos élite de diversas poblaciones genéticas. El avance genético mide la cantidad de
progreso que se podria esperar con la seleccion. En la mejora de poblaciones solo el componente genético
aditivo se transmite a la siguiente generacion. El grado de mejora depende ademas de la intensidad de la
seleccion y el avance genético obtenido de la poblacion (Lovely y Vijayaraghava, 2017; Pradhan et al.,
2018).

Estudios de parametros genéticos en B. hispida han sido reportados por Nagaraju at al. (2016); Lovely y
Vijayaraghava (2017); Pradhan et al. (2018), con resultados variables en la magnitud de las estimaciones
de los pardmetros mas importantes, como variabilidad genética, heredabilidad y progreso genético por
seleccion directa e indirecta; no obstante, muchos de ellos han permitido progresos genéticos significativos
en la conservacion, uso y mejora de los caracteres de interés e igualmente, han coadyuvado al desarrollo y
obtencién de poblaciones genéticamente superiores, con mayor adaptacién, produccién, calidad y
productividad de cultivares, de acuerdo a las necesidades, condiciones y requerimientos de los productores,
transformadores y consumidores finales.

En Colombia, a pesar de que existen, se cultivan e investigan varias especies de la familia cucurbitaceae y
otras especies (Rodriguez-Manrique et al., 2018; Estrada at al., 2018), B. hispida es relativamente nueva, ha
sido subutilizada y poco o nada investigada, por tanto, se desconoce la variabilidad genética y heredabilidad
de las caracteristicas de interés de la especie, entre otros. Esta situacion justificé la necesidad de investigar
los pardmetros genéticos del fruto y sus semillas, para aumentar su conocimiento y aprovecharlo en la
conservacion de germoplasma e inventario de genotipos, ademas de su uso sostenible en programas de
mejoramiento genético de la especie, para mejorar poblaciones y obtener cultivares para el mercado nacional.
El objetivo del presente trabajo fue estimar los parametros genéticos para caracteristicas biométricas del fruto
y semilla de B. hispida, en Monteria (Colombia), como informacién basica para futuros programas de
mejoramiento y conservacion genética de la especie.

METODOLOGIA

La metodologia se presenta atendiendo los componentes més importantes relacionados con los materiales y
métodos utilizados en el estudio: Localizacion y duracion, material genético, variables de respuestas, disefio
experimental y analisis de datos.

Localizacion y duracion

El estudio de campo y laboratorio se realizo entre agosto/2016 y julio/2017, en un lote experimental (plano,
uniforme, aluvial y perteneciente a la zona agroecoldgica Cj) y en el Laboratorio de Genética Vegetal y
Fitomejoramiento (LAGEFI) de la Universidad de Cérdoba (Monteria — Colombia), ubicada en la zona media
del valle del Sinu, a 8°52’ de latitud norte y 76°48’ longitud oeste, a una altura de 13 msnm. La zona ecolégica
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corresponde al bosque seco tropical con temperatura promedio de 28 °C, humedad relativa de 84 % y
precipitacion anual de 1200 mm (Palencia et al., 2006).

Material genético

La investigacion se realizé mediante la siembra de un ensayo de evaluacién agronémica de 10 familias de
hermanos medios (FHM), con cinco repeticiones. Las 10 FHM se originaron de 10 plantas seleccionadas
fenotipicamente de un lote semi-comercial de 0,5 ha conocida como “pepino chino”, sembrado en el primer
semestre de 2016, en la granja experimental de la Universidad de Coérdoba. La semilla utilizada para el estudio
se obtuvo de un compuesto balanceado de los frutos frescos, completos, sanos, maduros y de libre
polinizacion de cada familia seleccionada.

Variables de respuestas

Al momento de la cosecha del ensayo se estimaron 16 caracteristicas biométricas del fruto y semillas de B.
hispida. En cada unidad experimental se seleccionaron al azar cinco frutos de libre polinizacion, a los cuales
se les midieron ocho rasgos biométricos: largo maximo (LF), ancho maximo (AF), grosor o diametro maximo
(GF), grosor de la pulpa (GPF) y cavidad de la semilla (CSF), con la ayuda de reglas y cintas métricas
metalicas marcadas a escala de centimetros-milimetradas. Se utilizd una balanza de precision marca BJ
410C, para estimar en gramos el peso fresco/fruto (PF), el peso de las semillas/fruto (PESF) y el nimero de
semillas/fruto (NSF).

Para los rasgos de la semilla de cada fruto fueron seleccionadas 50 semillas que se mezclaron para formar
un compuesto balanceado, a las cuales se les estimaron ocho variables biométricas: el ancho méaximo de una
semilla (AS), el largo maximo (LS) y el grosor maximo (GS), empleando un nonio Spictools®. Asimismo, el
peso de una semilla (P1S), el peso de cien semillas (P100S), el numero de semillas por kilogramo (NSK),
utilizando una balanza BJ 410C, el volumen de una semilla (V1S) se estimé como el incremento volumétrico
(ml), generado en una probeta con volumen de agua destilada conocido, al introducir una muestra de 100
semillas tomadas al azar por cada unidad experimental de cada FHM y la densidad de una semilla (D1S) fue
estimada a partir de la relaciéon (P1S/V1S).

Disefio experimental y andlisis de datos

Para la evaluacion de caracteristicas morfométricas de las 10 familias se utilizé el disefio completamente
aleatorizado con cinco repeticiones y tamafio de unidades experimentales de tres surcos por ocho metros de
largo, con distancias de siembra de 2 m por 2 m en cuadro. Se realizaron analisis de varianza para estimar la
variacion entre y dentro de familias o poblaciones. Ademas, se estimaron los pardmetros genéticos:
coeficientes de variacién fenotipicos (CVF), varianza fenotipica media entre familias de hermanos medios
(VF), varianza genética media entre familias de hermanos medios (VG), varianza ambiental media entre
familias de hermanos medios (VA), varianza genética aditiva media entre familias de hermanos medios (VGA),
coeficientes de variacion genotipicos (CVG), heredabilidad en sentido amplio (h?a), heredabilidad en sentido
estricto (h%), Correlacion intraclase (CORI), relacion entre CVG/CVe (b) y estadisticas descriptivas para las
16 variables de respuesta consideradas. Los andlisis estadisticos y parametros genéticos se realizaron
mediante el uso del programa computacional de libre acceso GENES versién Windows GENES V.2014.6.1
(Cruz, 2016). Los parametros genéticos fueron estimados con el programa GENES a partir de los resultados
del analisis de varianzas y teniendo en cuenta los cuadrados medios esperados (Tabla 1).

La heredabilidad en sentido amplio (h2a) y estricto (h%) para cada variable, fue estimada de la forma clasica,
como se describe en las ecuaciones 1y 2. En estas ecuaciones, 6%c: varianza genética media para familias
de hermanos medios (HM); o%: Varianza fenotipica media para familias de HM; o2a: Varianza genética aditiva
media para familias de HM.

0.2
h3= (—f) X 100 (1)
OF
(04 2
h2= (—2> x 100
OF

En la Tabla 1, f: es el nimero de familias de hermanos medios = 10; r: repeticiones = 5; CMum: Cuadrados
medios para familias de hermanos medios (HM); CMe: Cuadrados medio del error o residual; 0%+ = varianza
media entre familias de HM; 0% = 0% = varianza genética = (CMum - CME)/r; 02 = varianza ambiental de
observaciones individuales = CMg; 6% = varianza ambiental de media entre familias HM 0% = (o?/r); 0%a =
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varianza aditiva media = (40%um/r); 0% = varianza fenotipica de medias entre familias de HM = 0% = (0% +
0%). (Hallauer et al., 1988).

Tabla 1. Fuentes de variacion (FV), grados de libertad (GL) y cuadrados
medios (CM) esperados para el andlisis de varianza, bajo el uso del disefio
completamente al azar con 10 tratamientos y 5 repeticiones.

FV GL CM CM Esperados
Familias HM (1) =9 CMum 02+ ro2um
Error f(r-1) =40 CMe 02
Total (rf-1) = 49

La ganancia genética esperada (GGE) para cada variable, se estim6 a través de la ecuacion 3, propuesta por
Hallauer et al. (1988). Donde k = Diferencial de seleccion al 5% de intensidad de seleccion, equivalente a
2,06; or = Desviacion estandar fenotipica; h’e = Heredabilidad en sentido estricto. La GGE también se expreso
en porcentaje GGE (%) de la media general, de acuerdo con la ecuacién 4. El rango de la GGE (%) fue
clasificado, como: bajo (<10%), moderado (10-20%) y alto (>20%).

GGE=k x 0 x hZ (3)
GGE(%)=(GGE/Media) x 100 (4)

La presencia de una sequia, dafios en el sistema de riego por microaspersion, pérdida de poblacion en las
unidades experimentales, obligaron a descartar la segunda evaluacion (2017B) y no contar con informacion
de campo suficiente para estimar los efectos de interaccion FHM X Semestre y parametros de forma mas
precisa. Por ello se sugiere tomar los resultados como preliminares y con cierta precaucion.

RESULTADOS

Los resultados se presentan atendiendo el orden del andlisis secuencial |dgico en estudios de pardmetros
genéticos en plantas, cuando se evallan varias poblaciones con estructura de familias de hermanos medios
(FHM) con el uso del disefio experimental y varias repeticiones por FHM.

Andlisis de varianza para las caracteristicas biométricas

Los cuadrados medios de los analisis de varianza (Tabla 2), permitieron detectar diferencias altamente
significativas (p < 0,01) entre FHM sélo para la caracteristica AS, mas no asi en las 15 variables restantes:
PF, LF, AF, GF, GPF, CSF, PESF, NSF, LS, GS, P1S, P100S, NSK, V1S y D1S.

Tabla 2. Cuadrados medios y nivel de significancia para 16 caracteristicas
biométricas del fruto y semillas de B. hispida en Monteria (Colombia)

Variable Cuadrados medios Media CV (%)
Tratamientos (gl=9) Error (gl=40)

PF 371370,81 ns 359294,7 3334,12 17,98
LF 5,55 ns 3,77 24,47 7,93
AF 1,75ns 2,51 17,16 9,23
GF 2,94 ns 1,82 17,02 7,93
GPF 0,16 ns 0,12 3,38 10,25
CSF 1,84 ns 1,48 10,48 11,61
PESF 115,61 ns 145,73 47,71 25,30
NSF 89181,61 ns 94455,10 1265,90 24,28
LS 0,00283 ns 0,00216 1,03 4,51
GS 0,00009 ns 0,00005 0,16 4,42
AS 0,00585 ** 0,00108 0,57 5,77

150

Informacion Tecnoldgica — Vol

.32 N°4-2021



Parédmetros genéticos de rasgos biométricos del fruto y semilla en Benincasa hispida (Thunb.) Cogn.

Tabla 2: continuacion.

Cuadrados medios
Variable Media CV (%)
Tratamientos (gl=9) Error (gl=40)
P1S 0,000027 ns 0,00002 0,03 14,91
P100S 0,1369 ns 0,1191 3,78 9,13
NSK 7596955,01 ns 5478913,52 26631,96 8,79
V1S 0,00024 ns 0,00016 0,05 25,30
D1S 0,0303 ns 0,0252 0,80 19,84

Espitia-Camacho

En la Tabla 2: ns: es no significativo al 5%, **: significativo al 1%; CV (%): coeficiente de variacién; PF: peso
fresco / fruto; LF: largo méximo / fruto; AF: ancho maximo / fruto; GF: grosor o didmetro méximo / fruto; GPF:
grosor de la pulpa / fruto; CSF: cavidad de la semilla / fruto; PESF: peso de la semilla / fruto; NSF: nimero de
semillas / fruto; LS: largo de semilla; GS: grosor de la semilla; AS: ancho de semilla; P1S: peso de una semilla;
P100S: peso de 100 semillas; NSKG: nimero de semillas / kilogramo; V1S: volumen de una semilla; D1S:
densidad de una semilla.

Parametros genéticos

Los parametros genéticos derivados de las caracteristicas biométricas del fruto y las semillas de B. hispida
se encuentran registrados en la Tabla 3. Los caracteres biométricos GS, LS, AS, GF, LF, NSK, P100S y AF,
sobresalieron por presentar los mas bajos CVF, menores del 10%; a su vez las variables GPF, CSF, P1S 'y
PF, con CVF entre el 10,25% y 17,98%, presentaron dispersion media; mientras que D1S, NSF, PESF y V1S,
exhibieron la mayor heterogeneidad y dispersion, por los mas altos CVF del 19,84% al 25,30% (Tabla 2). En
todos los caracteres considerados, las estimaciones promedio de las VG, en general fueron bajos, excepto
para el AS y GS de las semillas, en donde el componente genético representd el 81,58% y 45,91% de la
varianza fenotipica. Lo anterior, se complementa con valores altos de VA para la mayoria de los caracteres
estudiados.

Al comparar los CVF de los 16 caracteres biométricos de los frutos y semillas, con sus correspondientes CVG,
se detecta un agrupamiento de los caracteres por su magnitud diferente, ya que en general los CVG fueron
menores del 9%, con valores de VG y VGA negativos, (asumidos como cero) o0 positivos, muy cercanos a
cero (<3%) para la mayoria de las caracteristicas, exceptuando AS, D1S y P1S, las cuales presentaron los
mas altos CVG, con valores de 4,01%, 5,36% y 8,11%, respectivamente (Tabla 3). Asi mismo, en general se
observaron bajos indices de b con valores menores a 0,39, excepto para el AS, que presentd un valor de
0,93.

La mayor estimacion de heredabilidad (h?a) y (h%) se encontrd para el AS, con valores de 81,58% y 13,05%,
respectivamente. Las 16 variables se agruparon como de h?a alta (>50 %): AS; heredabilidad media (20 —
50%): GS, GF, V1S, LF, NSK, P1S, GPF y LS; heredabilidad baja (<20%): CVS, D1S, P100S, PF, NSF, PESF
y AF. Segun los valores de h?%, todas las variables se clasificaron como de heredabilidad baja (<20%) (Tabla
3). La ganancia genética esperada expresada como GGE% de las 10 FHM evaluados, fue importante sélo en
dos de los 16 caracteres estudiados, AS y V1S, con aproximadamente un incremento en la GGE (%) del 60%
superior a sus respectivas medias, mientras que el resto de las variables, se agruparon como de baja GGE
(%) por seleccién, dado que los valores obtenidos no superaron a la media general (Tabla 3).

En la Tabla 3, CVF: es el coeficiente de variacion fenotipico; VF (Media): varianza fenotipica media entre
familias de hermanos medios (HM); VA (Media): varianza ambiental media entre familias de HM; VG (Media):
varianza genética media entre familias de HM; VGA (Media): varianza genética aditiva media entre familias
de HM; CVG: coeficiente de variacion genotipico; h2a: heredabilidad en sentido amplio; h%e: heredabilidad en
sentido estricto; CORI: correlacion intraclase; b: relacion. (CVG/CVe): indice de variabilidad; GGE: ganancia
genética esperada; GGE(%):ganancia genética esperada en %; PEF: peso/fruto; LF: largo/fruto; AF:
anchof/fruto; GF: grosor/fruto; GPF: grosor de la pulpa/fruto; CSF: cavidad de la semilla/fruto; PESF: peso de
semilla/fruto; NSF: nimero de semillas/fruto; LS: largo de semilla; GS: grosor de semillas; AS: ancho de
semilla; P1S: peso de una semilla; P100S: peso de 100 semillas; NSKG: nimero de semillas/kilogramo; V1S:
volumen de una semilla; D1S: densidad de una semilla. Ind: Indeterminado. Los valores negativos se asumen
como cero
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DISCUSION

Las diferencias significativas (p < 0,01) entre FHM para la caracteristica AS, indica que al menos una de las
FHM presenté promedios estadisticamente diferentes para el AS, mas no asi en PF, LF, AF, GF, GPF, CSF,
PESF, NSF, LS, GS, P1S, P100S, NSK, V1S y D1S. Esta situacion refleja poca variabilidad genética y alta
homogeneidad fenotipica en las 10 FHM evaluadas. Resultados contrarios se han reportado en la misma
especie en varios estudios (Lovely y Vijayaraghava, 2017; Pradhan et al., 2018; Tadkal et al., 2019), donde
se han detectado diferencias significativas al 5% y 1% entre genotipos para la mayoria de los caracteres del
fruto y semillas considerados. Estos resultados opuestos a los obtenidos en esta investigacion se pueden
explicar posiblemente por el efecto fundador de una especie introducida al medio y acusa, por lo tanto,
ausencia diversidad genética en la poblacion estudiada (Resmi y Sreelathakumary, 2011; Matute at al., 2013)
por alta endogamia y obliga a la introduccién de nuevos cultivares para que al recombinarse con las
poblaciones presentes, permitan el surgimiento de nuevas combinaciones genéticas favorables y con ello,
una mejora sustancial en la poblacion.

Los parametros genéticos obtenidos para las caracteristicas biométricas del fruto y semilla de B. hispida, con
ligeras diferencias son similares a los rangos reportados por Lovely y Vijayaraghava, (2017); Pradhan et al.
(2018); y Ekeke et al. (2019). Los caracteres biométricos GS, LS, AS, GF, LF, NSK, P100S y AF, sobresalieron
por presentar menor dispersién y alta homogeneidad fenotipica, explicada por exhibir los mas bajos
coeficientes de variacion fenotipica (CVF), a su vez las variables GPF, CSF, P1S y PF, presentaron dispersion
media; mientras que D1S, NSF, PESF y V1S, exhibieron la mayor heterogeneidad y dispersién, explicada por
los mas altos CVF (Tabla 2). Estos resultados de CVF sefialan rangos diferenciales de variabilidad fenotipica
entre los caracteres estudiados, aunque sus valores en general muestren poca variabilidad para los caracteres
mas importantes a nivel comercial GPF y PF (Pradhan et al., 2018 y Ekeke et al., 2019).

Las estimaciones promedio de las VG, en general fueron bajas en todos los caracteres estudiados, excepto
para el AS y GS de las semillas, en donde el componente genético representd mas del 45% de la varianza
fenotipica. Lo anterior, se correlacioné con altos valores de VA para la mayoria de los caracteres considerados
en el estudio, esta situacion permite inferir que las medias, VF y CVF estuvieron altamente influenciados por
los efectos simples e interacciones de los factores bidticos y abidticos que actuaron sobre los genotipos,
resultados similares han sido reportados en otros estudios (Kanimozhi et al., 2015; Lovely y
Vijayaraghava, 2017; Pradhan et al., 2018). Se puede observar también que las magnitudes de las varianzas
VG y VA influyeron directamente en la magnitud de la VGA, CVG y los indices b en tales caracteres del fruto
y las semillas (Nagaraju at al., 2016; Lovely y Vijayaraghava, 2017).

La comparacion de los CVF de los 16 caracteres biométricos de los frutos y semillas, con sus correspondientes
CVG contrastantes, se explica por altos efectos del ambiente (valores altos de VA media) y bajo o nulos
efectos genéticos (VG y VGA) en la VF media, con valores de VG y VGA iguales negativos (asumidos como
cero) o positivos, cercanos a cero para la mayoria de las caracteristicas, exceptuando las caracteristicas AS,
D1S y P1S. Resultados similares han sido reportados por Kanimozhi et al. (2015), Nagaraju at al. (2016)
y Lovely y Vijayaraghava (2017). Los bajos indices de b obtenidos para la mayoria de las caracteristicas
investigadas, corroboran la existencia de reducida variabilidad genética y el poco potencial de
aprovechamiento de la varianza genética aditiva, excepto para el AS, que present6 el mayor valor (0,93), lo
cual la convierte en la variable con mayor probabilidad de progreso por seleccion. Estos resultados son
opuestos a la importante diversidad genética reportada por Rabbani et al. (2013).

Se presentaron valores negativos en la VG y VGA para los caracteres AF, PESF y NSF (Tabla 3), esto
claramente no deberia presentarse, ya que, por ser expresiones cuadraticas, ninguna varianza puede ser
negativa. Su origen se explica porgque tales valores son estimados por substraccion en donde el segundo
término VA es mayor que el primero VF (VG = VF — VA), situacion similar ocurrié para VGA (VGA = VG —
VGNA). De acuerdo con Hallauer et al. (1988), las estimaciones de varianzas negativas son muy comunes en
estudios de varianzas y componentes de varianzas en plantas, sugiriendo a su vez que las estimaciones de
valores negativos puedan ser considerados y/o reportados como cero o valores negativos; por ello sugiere
gue ambas situaciones son validas, que estos casos ocurren y que el investigador no debe pensar
necesariamente que ha realizado algin célculo en forma errénea o los resultados no tienen validez, por el
s6lo hecho de obtener un estimado de varianza negativo. Esta situacion explica y permite comprender las
estimaciones negativas e indefinidas en los otros parametros que utilizan para sus calculos a VG y VGA en
las mismas variables.

De acuerdo con Kanimozhi et al. (2015), Nagaraju at al. (2016) y Lovely y Vijayaraghava (2017), los
bajos CVF (<18%) y CVG (<3%) detectados en los 12 caracteres: GS, LS, AS, GF, LF, NSK, P100S, AF, GPF,
CSF, P1S, PF y P1S, indican alta homogeneidad fenotipica y genética de los frutos y semillas en tales
caracteres, hecho que reduce la posibilidad de lograr avance genético importante mediante la seleccion de
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plantas para estos caracteres, especialmente en el GPF y PF, los cuales son de mayor interés comercial en
B. hispida (Pradhan et al., 2018; Tadkal et al., 2019). Esta situacién muy posiblemente se deba a que la semilla
de las FHM estudiadas, era proveniente de frutos de polinizacion cruzada entre pocas plantas y/o de una sola
procedencia, con un origen genético comun y alta endogamia, lo que se conoce en el mejoramiento genético
de plantas como efecto fundador (Matute, 2013).

Los valores mas altos obtenidos de heredabilidad en h? y h?% para el ancho de la semilla (81,58% y 13,05%),
permiten inferir que la seleccion basada en el fenotipo de este caracter es suficiente para lograr progreso
genético, no obstante, los valores de h%, en todas las variables se clasificaron como de heredabilidad baja
(<20%). Estos resultados son inferiores a los reportados en otros estudios por Nagaraju at al. (2016), Lovely
y Vijayaraghava (2017) y Tadkal et al. (2019), en los cuales se han reportado valores de heredabilidad en
sentido amplio entre 50 a 80% y heredabilidad en sentido estricto entre 30 a 40% aproximadamente, para las
caracteristicas del fruto y semillas.

La ganancia genética esperada expresada como porcentaje de la media (GGE%) importantes para AS y V1S,
con aproximadamente un incremento en la GGE (%) del 60% superior a sus respectivas medias, sefialan un
progreso genético importante en el mejoramiento de tales caracteres de la semilla de B. hispida. Estas
ganancias genéticas esperadas por seleccién se consideran altas para estas dos caracteristicas (GGE>20%),
mientras que las otras variables evaluadas, se agrupan como de baja GGE por seleccion, dado que no
superaron a la media general. Ganancias genéticas esperadas (%) superiores para estas caracteristicas, han
sido reportadas en otros estudios en la misma especie (Kanimozhi et al., 2015; Nagaraju at al., 2016;
Lovely y Vijayaraghava, 2017), con incrementos del 20 al 60% con respecto a las medias para las
caracteristicas del fruto y semillas. Las estimaciones de los parametros genéticos de las caracteristicas AS,
GS y V1S indican que son los mas importantes para el mejoramiento genético de B. hispida, de modo que la
seleccion de frutos mas pesados con semillas anchas, gruesas y de mayor volumen, permitiria el mayor
progreso genético y la obtencion de plantulas vigorosas, como material de propagacion, dado que la semilla
constituye un insumo muy importante, en el establecimiento de un sistema de produccion.

Por todo lo anterior, la determinacion de las correlaciones genéticas y el analisis de sendero entre las
caracteristicas biométricas del fruto y semillas, ademas de la estrategia de aumentar la variabilidad genética
por medio de intercambio, introduccién y realizacién de cruzamientos entre germoplasma divergente, puede
constituir el complemento ideal de un programa de mejoramiento genético en B. hispida en el Caribe himedo
colombiano, cuando el objetivo sea aumentar los caracteres biométricos de los frutos y semillas de forma
sostenida (Lovely y Vijayaraghava, 2017; Pradhan et al., 2018).

CONCLUSIONES

De acuerdo con los resultados obtenido, discusién y comparacién con los de otros autores, se pueden extraer
las siguientes conclusiones: 1) Los estimadores de variabilidad genética resultaron importantes para las
caracteristicas, ASy GS de las semillas, en donde el componente genético representé el 81,58% y 45,91%
de la varianza fenotipica; 2) Las heredabilidades mas altas h?a= 81,58% y h% = 13,05%, fueron para AS, por
lo que la seleccion basada en el fenotipo de este caracter es suficiente para lograr progreso genético; 3) La
ganancia genética esperada expresada como porcentaje de la media, fue aproximadamente del 60%, en el
AS y V1S, lo que representa un progreso genético importante en el mejoramiento de tales caracteres de la
semilla de B. hispida.
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