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(Material de curso elaborado por Daniela Bustos-Korts, Martin Boer, Bart-Jan van Rossum,
Marcos Malosetti, Fred van Eeuwijk)

Introduccion

En el fitomejoramiento moderno, las decisiones de seleccion de nuevas variedades se basan usualmente
en predicciones fenotipicas obtenidas de modelos ajustados a datos de campo a través de multiples
ambientes. La calidad de estas predicciones se ve afectada por la variacion dentro del ensayo y por
cambios en el ranking genotipico a través de los ambientes (interaccion genotipo por ambiente, GxE).
Un paso esencial para obtener estimaciones confiables sobre el rendimiento es el uso de un disefio
experimental que permita separar la variacion genotipica (o de tratamientos), de la variacién espacial
dentro de cada ensayo. Este curso tratara sobre principios de disefio experimental y los ilustrara con
disefios comunmente usados, como disefio en blogues completos al azar, disefios latinizados, disefios
alfay de filas y columnas. También se discutirdn temas relacionados con la estimacion de heredabilidad
y de medias ajustadas. El segundo modulo discutira modelos para caracterizar la adaptacion fenotipica
a través de mdaltiples ambientes, comenzando con modelos de componentes de varianza y continuando
con modelos lineales bilineales y modelos de regresion factorial. Finalmente, se discutird GXE desde la
perspectiva de QTL y los modelos de prediccion gendmica. El curso consistird en clases expositivas,
seguidas de practicos de computacion para cada uno de los temas. Se invitara a los estudiantes a aplicar
los modelos discutidos durante las clases en datos de experimentos desarrollados en la UACh.

Objetivos de aprendizaje
Al completar el curso, los estudiantes seran capaces de:

e Explicar principios generales del analisis de varianza y modelos mixtos

e Describir los principios generales de disefio experimental y aplicarlos a disefios tales como
disefio en bloques completos al azar, disefios de bloques incompletos, alfa, disefio de filas y
columnas y de parcelas divididas.

e Formular un modelo para separar GXE en sub-componentes (i.e. interaccion genotipo por
localidad, genotipo por afio, etc.).

e Ajustar modelos de componentes de varianza con REML (usando R) e interpretar los resultados
desde la perspectiva de GxE.

e Usar componentes de varianza para evaluar la asignacion de recursos en una red de ensayos, en
relacion con la precision de las comparaciones entre genotipos.

e Analizar tablas de medias genotipicas a través de ambientes and producir figuras y estadisticas
de diagnostico de GXE (heterogeneidad de varianza y correlaciones entre ambientes).

o Formular el modelo de Finlay-Wilkinson, usar R para ajustar el modelo e interpretar los
resultados.

o Explicar el modelo AMMI, ajustar el modelo en R e interpretar los biplots.

o Explicar el modelo GGE, ajustar el modelo en R e interpretar los biplots.

e Explicar GXE en relacion a la consistencia de QTLs a través de ambientes.
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Uso de datos propios en el estudio de caso (opcional)

Participantes estan invitados a usar datos propios para usar durante las sesiones practicas (en caso de
proponer el uso de datos propios, estos se deben enviar a daniela.bustoskorts@wur.nl a mas tardar el
15 de Julio). Para una discusién enriquecedora, estos datos idealmente deberian tener la siguiente
estructura:

e Al menos 15 genotipos, mejor si pueden ser agrupados (e.g. maduracion temprana y tardia,
susceptible y resistente a una enfermedad o estrés, etc.).

e Al menos 5 ambientes contrastantes (e.g. diferentes afios, localidades o tratamientos de manejo
agronémico).

o Coordenadas de cada parcela en ensayos individuales (filas y columnas)

¢ Informacion meteoroldgica (opcional)

e 1 0 méas SNPs relacionados al caracter de interés, o una covariable que caracterice genotipos;
e.g. fecha de floracion (opcional).

En caso de no tener datos propios, se proveeran datos de experimentos de maiz, arabidopsis, papa, trigo
y/u otros cultivos.

Requisitos de software

e Los ejercicios practicos van a ser ejecutados en R, por lo que se requiere que haya al menos un
computador por cada 2 estudiantes. Estar familiarizado con R es una ventaja, pero no un
requisito obligatorio. Para cada ejercicio, los estudiantes recibiran un script que deben utilizar e
interpretar las salidas (pero el curso no se focalizara en aspectos de programacion).
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Programa
Monda Tuesda
09.00-10.30 Introduccién Introduccion a
ANOVA, modelos  genotipo por
mixtos ambiente
11.00-12.30 Practico de Practico de

computacion computacion

12.30-13.30

13.30-15.00

Modelos mixtos
para interaccion

Disefio y anélisis de
experimentos

X afilo X manejo

Préctico de
computacion

Préctico de
computacion

15.30-17.00

genotipo x localidad

Wednesda

Finlay Wilkinson
Regresion factorial

Préactico de
computacion

Almuerzo

Modelos para
agrupar genotipos y
ambientes (AMMI,
GGE)

Préctico de
computacion
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Thursda

Uso de marcadores
moleculares para
interpretar GXE
(QTLXE, prediccion
gendmica)

Préactico de
computacion

Frida
Presentacion de
resultados y
discusion

Estudio de caso Por definir

(anélisis de datos)



