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RESUMEN

Pachira aquatica es un árbol, cuyos frutos y semillas se 
aprovechan en la alimentación humana y animal, en regiones 
tropicales; sin embargo, aún no se han reportado investiga-
ciones de su variabilidad genética para elegir el mejor mét-
odo de mejoramiento de la especie. El objetivo del estudio 
fue evaluar los parámetros genéticos de las características 
biométricas del fruto y sus semillas. El estudio, se realizó en 
la Universidad de Córdoba, Colombia. Se seleccionaron 10 
árboles y de cada uno, 10 frutos al azar. Se llevaron a cabo 
análisis de varianza y de estimación de parámetros genéti-
cos, para 15 características, de los órganos mencionados. 
Se detectaron diferencias significativas entre árboles para 
peso/fruto (PEF), peso de cáscara/fruto (PCF), porcentaje 
de semillas/fruto (POSF), ancho de semilla (ANS), grosor de 
semilla (GROS), volumen de una semilla (V1S) y densidad 
de una semilla (D1S). Los mayores estimadores de variabi-
lidad genética se presentaron en GROS, POSF, PCF y PEF, 
en donde el componente genético representó más del 50% 
de la varianza fenotípica. La heredabilidad más alta, tanto 
en sentido amplio (h2

A>76%) como estrecho (h2
E>30%), fue 

para GROS y POSF. La ganancia genética esperada (GGE), 
como porcentaje de la media general, fue menor del 10%, 
en 14 de las 15 características estudiadas, excepto para 
PCF (10,86%), por lo que se espera un progreso genético 
modesto, para tales características. Se recomienda ampli-
ar la base genética de la población local y hacer ensayos 
genéticos en varias zonas productoras potenciales.

Palabras clave: Varianza genética, heredabilidad, ganancia 
genética. 

SUMMARY

Pachira aquatica is a tree whose fruits and seeds are used 
for human and animal nutrition in tropical regions. However, 
no research of its genetic variability have yet been reported 
to choose the best breeding method for the species. The 
objective of the study was to evaluate the genetic parameters 
of the biometric characteristics of the fruit and its seeds. 
The study was conducted at the Universidad de Córdoba, 
Colombia. Ten trees were selected and, of each, 10 fruits 
were randomly selected. Analysis of variance and estimation 
of genetic parameters were carried out for 15 characteristics 
of both organs. Significant differences were detected 
between trees for weight/fruit (FW), weight of husk/fruit 
(FHW), percentage of seeds/fruit (FSP), seed width (SW), 
seed thickness (ST), volume of a seed (S1V) and density of 
a seed (S1D). The greatest estimators of genetic variability 
were presented in ST, FSP, FHW and FW, where the genetic 
component represented more than 50% of the phenotypic 
variance. The highest heritability, both broad (h2

A>76%) and 
narrow (h2

E>30%), was for ST and FSP. The expected genetic 
gain, as a percentage of the general average, was less than 
10% in 14 of the 15 characteristics studied, except for FHW 
(10.86%), therefore a modest genetic progress is expected 
for such characteristics. It is recommended to increase the 
local population genetic base and make genetic assays in 
several potential producing areas.

Key words: Genetic variance, Heritability, genetic gain.
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INTRODUCCIÓN

Pachira aquatica Aubl. (Malvaceae: Bombacoideae) es un 
árbol originario de América tropical, que se distribuye desde 
México hasta el norte de Brasil (Infante-Mata et al. 2011), 
conocido en Colombia como cacao de monte, predomi-
nantemente autoincompatible, cuyos frutos son cápsulas 
semi-leñosas, dehiscente, de forma general oval, que pro-
duce de 18 a 27 semillas de testa fina (Hernández-Montero 
& Sosa, 2016; Lobo et al. 2013; Silva et al. 2012).
 
Posee importancia en la restauración ecológica (Hernández-
Montero & Sosa, 2016; Infante-Mata et al. 2014), arbo-
rización urbana (Infante-Mata et al. 2011), como planta 
ornamental y alimentación animal y humana (Hernández-
Montero & Sosa, 2016; Li et al. 2009); asimismo, en la me-
dicina, en la producción de cosméticos y en los fungicidas, 
por las propiedades de las semillas (De Lourdes et al. 2015; 
Souza et al. 2014; Jorge & Luzia, 2012). Adicionalmente, 
proporciona alimento y refugio para la vida silvestre y con-
stituye una barrera natural contra la dispersión de plagas y de 
enfermedades en cultivos agrícolas (Vale et al. 2014).

En el departamento de Córdoba y en la región Caribe colom-
biana, P. aquatica se encuentra como árboles aislados y es 
utilizada para el consumo de frutos, de semillas y de mad-
era, en poblaciones vulnerables; no obstante, tiene gran po-
tencial en la conservación de la vida silvestre, restauración y 
mantenimiento de humedales, suelos y bosques degradados 
y como barrera natural, para la frontera agrícola (Hernández-
Montero & Sosa, 2016; Lobo et al. 2013) y arborización ur-
bana (Infante-Mata et al. 2011), en esta región y el país, en 
general.

Las estimaciones de parámetros genéticos de las pobla-
ciones en mejoramiento son de gran importancia para el 
fitomejorador, para conocer la estructura genética de las 
poblaciones, control genético de las características, su vari-
abilidad genética y orientar la elección del mejor método de 
mejoramiento, que maximiza las ganancias genéticas por se-
lección (Machado et al. 2016; Hefena et al. 2016; Shafique 
et al. 2016; Domiciano et al. 2015).

Estudios de parámetros genéticos han sido estimados en 
varias especies forestales (Maia et al. 2016; Ken-Iti et al. 
2016; Dias et al. 2015; Santos et al. 2015), con resultados 
variables en la magnitud de las estimaciones de los parámet-
ros más importantes, como variabilidad genética, heredabi-
lidad y progreso genético, por selección directa e indirecta. 
Ellos, han permitido progresos genéticos significativos en la 
conservación, el uso y la mejora de los caracteres de interés 
e, igualmente, han coadyuvado al desarrollo y a la obtención 
de poblaciones superiores, con mayor adaptación, produc-
ción y productividad de cultivares, de acuerdo a las necesi-

dades, las condiciones y los requerimientos de los produc-
tores, transformadores y consumidores finales.

El objetivo del presente trabajo fue estimar los parámetros 
genéticos para 15 características biométricas del fruto y se-
millas de Pachira aquatica Aubl., buscando generar infor-
mación básica para futuros programas de mejoramiento y 
conservación genética.

MATERIALES Y MÉTODOS

Localización y época de evaluación. Los frutos y sus se-
millas fueron procesados y evaluados en el laboratorio de 
fitomejoramiento de la Universidad de Córdoba, entre enero 
y junio de 2016, de árboles aislados de P. aquatica, de origen 
genético desconocido, cosechados al azar, ubicados en el 
área urbana y periurbana de Montería, Colombia, pertene-
ciente a la zona media del bosque seco tropical del valle del 
Sinú (Palencia et al. 2006).

Material genético. Se evaluaron 10 árboles de P. aquatica 
muestreados aleatoriamente, de los cuales, se tomaron al 
azar 10 frutos de libre polinización de cada uno, para un to-
tal de 100 frutos. Los árboles muestreados fueron marca-
dos y georreferenciados, para continuar futuros estudios. Se 
muestrearon únicamente 10 árboles, porque en la población 
estudiada solo se encontró esta cantidad, con 10 o más fru-
tos totalmente desarrollados, completos y maduros. Dado 
que la especie es alógama (Hernández-Montero & Sosa, 
2016), las semillas de cada árbol se consideraron como una 
familia de hermanos medios. Al momento de la colecta de 
los frutos, los árboles presentaron de 5 a 15m de altura, 10 
a 25 años de edad y 15 a 30cm de diámetro a la altura del 
pecho (DAP), aproximadamente (Figura 1).

Variables de respuesta. Se estimaron parámetros de 15 
variables de respuesta relacionadas con las características 
biométricas del fruto y semilla de P. aquatica, a saber: peso 
fresco/fruto (PEF), largo/fruto (LAF), grosor de la parte media 
del fruto (GROF), peso de cáscara/fruto (PCF), número de 
semillas/fruto (NSF), peso de semillas/fruto (PSF), porcen-
taje de semillas/fruto (POSF), largo de semilla (LAS), ancho 
de semilla (ANS), grosor de semilla (GROS), peso de una 
semilla (P1S), volumen de una semilla (V1S), densidad de 
una semilla (D1S), peso de 100 semillas (P100S) y número 
de semillas/kilogramo (NSKG).  

El PEF (g), LAF (cm), PCF (g), NSF (#), PSF (g), POSF = 
(PSF/PEF)*100 (%) fueron estimados de forma individual, 
para cada fruto dentro de cada árbol; el P1S (g), LAS (cm), 
ANS (cm) y el GROS (cm) fueron estimados como el prome-
dio de las estimaciones individuales respectivas, de la semilla 
presente dentro de cada fruto (PSF/NSF), en cada árbol; el 
V1S fue estimado en ml, como el incremento promedio en 
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volumen que se genera en una probeta, con volumen de agua 
destilada conocido, cuando se introdujo una muestra de cinco 
semillas tomadas al azar, de cada fruto, dentro de cada árbol y 
la D1S fue estimada a partir de la relación (P1S/V1S).

Análisis de datos. Las 10 familias de hermanos medios, se 
evaluaron mediante análisis de varianza a una vía, para es-
timar la variación entre y dentro de familias o poblaciones. 
Además, se estimaron los parámetros genéticos: coefi-
cientes de variación fenotípicos (CVF), varianza fenotípica 
media entre familias de hermanos medios (VF), varianza 
genética media entre familias de hermanos medios (VG), var-
ianza ambiental media entre familias de hermanos medios 

(VA), varianza genética aditiva media entre familias de her-
manos medios (VGA), coeficientes de variación genotípicos 
(CVG), heredabilidad en sentido amplio (h2

A), heredabilidad 
en sentido estricto (h2

E), relación entre (CVG/CVe) y estadís-
ticas descriptivas para las 15 variables de respuesta consid-
eradas. Los análisis estadísticos y parámetros genéticos, se 
realizaron mediante el uso del programa computacional de 
libre acceso GENES, versión Windows GENES V.2014.6.1 
(Cruz, 2016).

Los parámetros genéticos fueron estimados con el programa 
GENES, a partir de los resultados del análisis de varianzas y 
teniendo en cuenta los cuadrados medios esperados (Tabla 1).

 
 
 
 
Figura 1. A) Árbol aislado; B) Ramas con frutos; C) Frutos cosechados; D) y E) Semillas agrupadas recién extraídas del fruto.  
 

Figura 1. A) Árbol aislado; B) Ramas con frutos; C) Frutos cosechados; D) y E) Semillas agrupadas recién extraídas del fruto. 

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

FV GL 
CM CM Esperados

  

Árboles (a-1) = 9 CMHM σ2 + rσ2
HM

Error r(a-1) = 90 CME σ2

Total (ra-1) = 99   

a: número de árboles (10); r: repeticiones (10); CMHM: Cuadrados medios para familias de hermanos medios (HM); CME: 
Cuadrados medio del error o residual; σ2

HM = varianza media entre familias de HM; σ2
HM = σ2

G = varianza genética = (CMHM - 
CME)/r; σ2 = varianza ambiental de observaciones individuales = CME; σ2

E = varianza ambiental de media entre familias HM 
σ2

E = (σ2/r); σ2
A = varianza aditiva media = (4σ2

HM/r); σ2
F = varianza fenotípica de medias entre familias de HM = σ2

F = (σ2
G 

+ σ2
E). (Hallauer & Miranda, 1981).
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La heredabilidad en sentido amplio (h2
A) y estrecho (h2

E), 
para cada variable, fue estimada de la forma clásica, como 
se describe a continuación:
h2

A = (σ2
G/σ2

F)*100   
h2

E = (σ2
A/σ2

F)*100  
Donde, σ2

G: varianza genética media para familias de her-
manos medios; (HM); σ2

F: Varianza fenotípica media para 
familias de HM; σ2

A: Varianza genética aditiva media para fa-
milias de HM. 

La ganancia genética esperada (GGE), para cada variable, 
se estimó, a través de la siguiente ecuación (Hallauer & 
Miranda, 1981): 
GGE = k*σ

F
*h2

E

Donde k = Diferencial de selección al 5% de intensidad de 
selección, equivalente a 2,06; σ

F 
= Desviación estándar 

fenotípica; h2
E = Heredabilidad en sentido estrecho. 

La GGE, también se expresó en porcentaje:  
GGE (%) = (GGE/Media) *100 

El rango de la GGE (%) fue clasificado, como: bajo (<10%), 
moderado (10-20%) y alto (>20%).

RESULTADOS Y DISCUSIÓN

Características biométricas de frutos y semillas. Los cua-
drados medios del análisis de varianza, detectaron diferen-
cias estadísticas significativas (Pr < 0,05 y Pr < 0,01), para 
siete de las 15 variables dependientes consideradas: PEF, 
PCF, POSF, ANS, GROS, V1S y D1S (Tabla 2); esto eviden-
cia, la posible existencia de variabilidad genética entre los 
árboles en estudio y aumenta la probabilidad de lograr pro-
gresos genéticos sucesivos en el tiempo, por la selección o 
clonación de árboles, con características de frutos y de se-
millas deseables, en tales caracteres (Silva et al. 2012; De 
Oliveira et al. 2007), lo que concuerda con lo reportado por 
Cardona-Medina & Muriel (2015); Salla et al. (2015) y Marcal 
et al. (2015), en Escobedia grandiflora, Plinia cauliflora y 
Euterpe edulis, respectivamente.

Tabla 2. Cuadrados medios y nivel de significancia estadística del análisis de varianza para 15 características biométricas de 
frutos y semillas de Pachira aquatica, en Montería, Colombia.

Variables
CM de FV

Árboles (GL = 9) Error (GL = 90)

PEF (g) 46664,61* 19680,78

LAF (cm) 5,6460ns 3,6456

GROF (cm) 0,7233ns 0,6483

PCF (g) 31043,22** 10443,78

NSF (#) 76,08ns 54,84

PSF (g) 2580,72ns 1785,23

POSF (%) 24,72** 5,85

LAS (cm) 0,0963ns 0,0506

ANS (cm) 0,0849* 0,0400

GROS (cm) 0,2776** 0,0491

P1S (g) 1,00ns 0,68

V1S (ml) 1,867* 0,899

D1S (g/ml) 0,0361* 0,0143

P100S (g) 10002,03ns 6801,98

NSKG (#) 2004,05ns 1332,54

CM: cuadrados medios; FV: fuentes de variación; GL: grados de libertad; *, **: significativos al 5% y 1% de probabilidad, 
respectivamente; ns: no significativos; PEF: Peso/fruto; LAF: Largo/fruto; GROF: grosor/fruto; PCF: peso de la cáscara/fruto; 
NSF: número de semillas/fruto; PSF: peso de semilla/fruto; POSF: porcentaje de la semillas/fruto; LAS: largo de semilla; ANS: 
ancho de semilla; GROS: grosor de semilla; P1S: peso de una semilla; V1S: volumen de una semilla; D1S: densidad de una 
semilla; P100S: peso de 100 semillas; NSKG: número de semillas/kilogramo.
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Las diferencias detectadas para las características biomé-
tricas de frutos y de semillas entre los árboles, se pueden ex-
plicar por el efecto diferencial de la constitución genética, a 
nivel de individuos, tipo de población y polinización cruzada, 
condiciones edafoclimáticas, edad de la planta madre y nivel 
de madurez a cosecha, los cuales, afectan las características 
biométricas y fisiológicas del fruto y las semillas (Silva et al. 
2015; Ferreira & Barbosa, 2015; Rodrigues et al. 2015).

La ausencia de diferencias significativas en las otras caracte-
rísticas de los frutos y las semillas restantes permiten deducir 
alta homogeneidad fenotípica y homocigosidad genotípica, 
en los 10 árboles estudiados, posiblemente, por un efecto 
fundador u origen genético común estrecho y con alto pa-
rentesco genético, entre ellos, a raíz de polinización cruzada 
entre pocos individuos emparentados genéticamente, pre-
existente en la región, que pudieron dar origen a la semillas 
de donde se derivaron los árboles muestreados, en la zona 
de estudio, quienes, a su vez, por ende, exhiben un compor-
tamiento muy similar, para tales variables y, por ello, reducen 
la posibilidad de lograr avance genético importante, median-
te la selección de árboles en estos caracteres (Machado et 
al. 2016; Shafique et al. 2016; Rodrigues et al. 2015; Silva 
et al. 2015).

Parámetros genéticos. Los parámetros genéticos estima-
dos para las características biométricas del fruto y las se-
millas de P. aquatica, se presentan en la tabla 3. Los pa-
rámetros genéticos relacionados con variabilidad y hereda-
bilidad fueron diferentes en magnitud para las 15 variables 
consideradas, como se esperaba. Los CVF oscilaron entre 
8,66%, para POSF y 21,26%, en el PSF. Estos valores están 
estrechamente relacionados con los niveles de significancia 
estadísticas detectadas en el análisis de varianza (Tabla 2). 
Además, una buena precisión experimental, como lo sostie-
nen Ken-Iti et al. (2016), por acusar CV<20%, con excepción 
de PSF (Tabla 2); ello permite inferir alta confiabilidad de los 
valores fenotípicos en representar los valores genotípicos, 
sobre todo, cuando se trabaja con poblaciones naturales, 
sometidas a altos efectos variables de los factores bióticos 
y abióticos ambientales, propios del Caribe húmedo colom-
biano.

Las estimaciones de las varianzas genéticas medias entre 
familias de hermanos medios (VG), como componentes de 
las varianzas fenotípicas medias (VF), resultaron ser supe-
riores a las varianzas ambientales medias (VA), en las vari-
ables: GROS, POSF, PCF, D1S, PEF, ANS y V1S, ya que rep-
resentan más del 50% de la VF, lo que indica, la existencia 
de variabilidad genética aditiva y no aditiva en la población 
estudiada, para estos caracteres biométricos de frutos y sus 
semillas. En tales variables, la variación fenotípica detectada 
estuvo explicada por más del 50%, por variaciones, debido 

a efectos ambientales. Esta situación, se corrobora con las 
magnitudes obtenidas en VGA, CVG y los índices de variabi-
lidad genética b, en donde se puede observar una tendencia 
similar a la descrita para los componentes de varianzas gené-
ticas en las mismas variables; situaciones similares han sido 
reportadas en otros estudios (Hefena et al. 2016; Ken-Iti et 
al. 2016; Santos et al. 2015). 

Las diferencias en las magnitudes estimadas entre los com-
ponentes de varianza genética media (VG) y varianza gené-
tica aditiva (VGA), se sustentan, porque la VG es originada 
por genes que actúan en forma aditiva y no aditiva, en tanto 
que VGA es sustentada por los genes que actúan en forma 
aditiva. Este tipo de variación genética aditiva es considerado 
de gran interés en el mejoramiento genético de poblaciones, 
ya que es el que responde a la selección de individuos supe-
riores, permite aumentar la frecuencia de alelos favorables 
en los caracteres de interés en la siguiente generación y, por 
ende, coadyuva a que se logre progreso genético importante 
por selección en las poblaciones en generaciones siguientes, 
sobre todo en especies alógamas, como P. aquatica, en las 
variables GROS y PEF, que fueron los caracteres que exhibi-
eron los mayores valores en CVG (8,88% y 7,28%) y b (0,68 
y 0,37) (Tabla 3); sin embargo, hay que tener en cuenta que 
la variabilidad observada para un determinado carácter no 
siempre es transmitida de generación a generación, eviden-
ciando que el efecto del ambiente puede enmascarar la va-
riación genética aprovechable, por ello, la selección es más 
efectiva cuando actúa sobre caracteres de alta heredabilidad 
y que tienen asociación con la producción u otro carácter 
de importancia económica (Hefena et al. 2016; Ken-Iti et al. 
2016; Moraes et al. 2014; Silva et al. 2013). 

Las mayores estimaciones de heredabilidad (h2
A) y (h2

E), se 
presentaron en GROS, con valores de 82,32% (h2

A) y 32,93% 
(h2

E), respectivamente, sobresaliendo como los caracteres 
de mayor probabilidad para lograr avances por selección, ya 
que exhiben buena variabilidad genética heredable. A su vez, 
los menores valores de h2

A y h2
E, se obtuvieron en GROF, con 

magnitudes de 10,37 y 4,29%, en su orden (Tabla 3). Esto 
constituye un limitante para el progreso de la selección y es 
factible que el efecto fundador esté incidiendo en ello, dado 
el número de individuos evaluados, lo cual, a futuro, ame-
rita la introducción de germoplasma, para generar nuevas 
recombinaciones genéticas y, con ello, mayor variabilidad. 
Los mayores valores obtenidos a favor de la h2

A, con relación 
a los obtenidos en h2

E, en cada una de las variables evalua-
das, se expresan, porque la h2

A mide y explica el porcentaje 
de la VF, que se debe a la VG total, en tanto que la h2

E mide 
la proporción de la VF, que solo es explicada por la VGA, la 
cual, es de naturaleza heredable (Solangi et al. 2016; Maia et 
al. 2016; Ken-Iti et al. 2016).



Revista U.D.C.A Actualidad & Divulgación Científica 21 (1): 33 - 42 Enero - Junio 2018

38

Ta
bl

a 
3.

 P
ar

ám
et

ro
s 

ge
né

tic
os

 y
 g

an
an

ci
a 

ge
né

tic
a 

es
pe

ra
da

 p
ar

a 
15

 c
ar

ac
te

rís
tic

as
 b

io
m

ét
ric

as
 d

el
 f

ru
to

 y
 l

as
 s

em
ill

as
 d

e 
Pa

ch
ir

a 
aq

ua
tic

a,
 e

n 
M

on
te

ría
, C

ol
om

bi
a.

 

Va
ri

ab
le

s
M

ed
ia

C
V

F
 

(%
)

V
F

 
(M

ed
ia

)
VA

 
(M

ed
ia

)
V

G
 

(M
ed

ia
)

V
G

A
 

(M
ed

ia
)

C
V

G
 

(%
)

h2 A

 (
%

)
h2 E

 (
%

)
b 

G
G

E
G

G
E

 
(%

)

PE
F

 (g
)

71
3,

3±
14

0,
29

19
,6

7
46

66
,4

6
19

68
,0

8
26

98
,3

8
10

79
,3

5
7,

28
57

,8
3

23
,1

3
0,

37
66

,8
4

9,
37

LA
F

 (c
m

)
19

,7
±

1,
91

9,
69

0,
56

0,
36

0,
20

0,
08

00
2,

27
35

,4
3

14
,1

7
0,

23
0,

56
2,

83

G
R

O
F

 (c
m

)
9,

2±
0,

81
8,

73
0,

07
23

0,
06

48
0,

00
75

0,
00

31
0,

94
10

,3
7

4,
29

0,
11

0,
07

0,
77

PC
F

 (g
)

51
4,

6±
10

2,
19

19
,8

6
31

04
,3

2
10

44
,3

8
20

59
,9

4
82

3,
97

78
8,

82
66

,3
6

26
,5

4
0,

44
55

,8
8

10
,8

6

N
S

F
 (#

)
38

,9
±

7,
41

19
,0

3
7,

61
5,

48
2,

12
0,

84
95

3,
75

27
,9

2
11

,1
7

0,
20

1,
70

4,
38

PS
F

 (g
)

19
8,

8±
42

,2
5

21
,2

6
25

8,
07

17
8,

52
79

,5
5

31
,8

19
4

4,
49

30
,8

2
12

,3
3

0,
21

10
,7

3
5,

40

PO
S

F
 (%

)
27

,9
±

2,
42

8,
66

2,
47

22
0,

58
46

1,
88

76
0,

75
50

4,
92

76
,3

5
30

,5
4

0,
57

1,
52

5,
45

LA
S

 (c
m

)
2,

4±
0,

22
9,

42
0,

00
96

0,
00

51
0,

00
46

0,
00

18
2,

83
47

,4
6

18
,9

8
0,

30
0,

09
3,

68

A
N

S
 (c

m
)

2,
0±

0,
20

9,
88

0,
00

85
0,

00
40

0,
00

45
0,

00
18

3,
31

52
,8

3
21

,1
3

0,
33

0,
09

4,
30

G
R

O
S

 (c
m

)
1,

7±
0,

22
13

,0
1

0,
02

78
0,

00
49

0,
02

28
0,

00
91

8,
88

82
,3

2
32

,9
3

0,
68

0,
15

8,
82

P1
S

 (g
)

5,
2±

0,
82

15
,9

7
0,

10
00

0,
06

80
0,

03
20

0,
01

28
3,

46
31

,9
7

12
,7

9
0,

22
0,

22
4,

21

V1
S

 (m
l)

5,
3±

0,
95

17
,9

9
0,

18
68

0,
08

99
0,

09
69

0,
03

88
5,

91
51

,8
7

20
,7

5
0,

33
0,

41
7,

69

D
1S

 (g
/m

l)
1,

0±
0,

12
11

,6
5

0,
00

36
0,

00
14

0,
00

22
0,

00
09

4,
56

60
,5

1
24

,2
0

0,
39

0,
06

5,
81

P1
00

S
 (g

)
51

6,
5±

82
,4

7
15

,9
7

10
00

,2
0

68
0,

20
32

0,
00

12
8,

00
17

3,
46

31
,9

9
12

,8
0

0,
22

21
,7

4
4,

21

N
S

K
G

 (#
)

19
9,

4±
36

,5
0

18
,3

1
20

0,
40

13
3,

25
67

,1
5

26
,8

60
1

4,
11

33
,5

1
13

,4
0

0,
22

10
,0

8
5,

06

C
VF

: c
oe

fic
ie

nt
e 

de
 v

ar
ia

ci
ón

 fe
no

típ
ic

o;
 V

F
 (M

ed
ia

): 
va

ria
nz

a 
fe

no
típ

ic
a 

m
ed

ia
 e

nt
re

 fa
m

ili
as

 d
e 

he
rm

an
os

 m
ed

io
s 

(H
M

); 
VA

 (M
ed

ia
): 

va
ria

nz
a 

am
bi

en
ta

l 
m

ed
ia

 e
nt

re
 fa

m
ili

as
 d

e 
H

M
; V

G
 (M

ed
ia

): 
va

ria
nz

a 
ge

né
tic

a 
m

ed
ia

 e
nt

re
 fa

m
ili

as
 d

e 
H

M
; V

G
A

 (M
ed

ia
): 

va
ria

nz
a 

ge
né

tic
a 

ad
iti

va
 m

ed
ia

 e
nt

re
 fa

m
ili

as
 d

e 
H

M
; C

VG
: c

oe
fic

ie
nt

e 
de

 v
ar

ia
ci

ón
 g

en
ot

íp
ic

o;
 h

2 A
: h

er
ed

ab
ili

da
d 

en
 s

en
tid

o 
am

pl
io

; h
2 E

: h
er

ed
ab

ili
da

d 
en

 s
en

tid
o 

es
tr

ic
to

; b
: R

el
. (

C
VG

/C
Ve

): 
ín

di
ce

 d
e 

va
ria

bi
lid

ad
; G

G
E

: g
an

an
ci

a 
ge

né
tic

a 
es

pe
ra

da
; P

E
F:

 P
es

o/
fr

ut
o;

 L
A

F:
 L

ar
go

/fr
ut

o;
 G

R
O

F:
 g

ro
so

r/
fr

ut
o;

 P
C

F:
 p

es
o 

de
 la

 c
ás

ca
ra

/fr
ut

o;
 N

S
F:

 n
úm

er
o 

de
 

se
m

ill
as

/fr
ut

o;
 P

S
F:

 p
es

o 
de

 s
em

ill
a/

fr
ut

o;
 P

O
S

F:
 p

or
ce

nt
aj

e 
de

 la
 s

em
ill

as
/fr

ut
o;

 L
A

S
: l

ar
go

 d
e 

se
m

ill
a;

 A
N

S
: a

nc
ho

 d
e 

se
m

ill
a;

 G
R

O
S

: g
ro

so
r d

e 
se

m
i-

lla
s;

 P
1S

: p
es

o 
de

 u
na

 s
em

ill
a;

 V
1S

: v
ol

um
en

 d
e 

un
a 

se
m

ill
a;

 D
1S

: d
en

si
da

d 
de

 u
na

 s
em

ill
a;

 P
10

0S
: p

es
o 

de
 1

00
 s

em
ill

as
; N

S
K

G
: n

úm
er

o 
de

 s
em

ill
as

/
ki

lo
gr

am
o.



39

Artículo Cientifíco
Espitia-Camacho, M.; Araméndiz-Tatis, H.; Cardona-Ayala, C.: 

Parámetros genéticos en Pachira aquatica

Las magnitudes y las clasificaciones de h2
A obtenidas para las 

15 variables, se agruparon con heredabilidad alta (>50%): 
GROS, POSF, PCF, D1S, PEF, ANS y V1S; heredabilidad me-
dia (20 – 50%): LAS, LAF, NSKG, P100S, P1S, PSF y NSF 
y heredabilidad baja (<20%): GROF. A su vez, según los 
valores de h2

E, las variables se clasificaron en heredabilidad 
media (20 – 50%): GROS, POSF, PCF, D1S, PEF, ANS y V1S 
y baja (<20%): LAS, LAF, NSKG, P100S, P1S, PSF, NSF y 
GROF (Tabla 3). En general, se considera que la heredabi-
lidad en sentido estrecho (h2

E) es la más importante en el 
mejoramiento por selección, dado que determina cuánto de 
la apariencia fenotípica de las plantas es el reflejo exacto de 
su valor genético. Estimaciones altas de heredabilidad aso-
ciadas con mayor progreso genético garantizan y confirman 
la respuesta a la selección en el desarrollo de nuevos genoti-
pos, con características deseables (Solangi et al. 2016; Maia 
et al. 2016; Ken-Iti et al. 2016). 

Los parámetros genéticos VG, VGA, CVG e índice de variabi-
lidad b explican y favorecen la alta heredabilidad detectada 
en sentido amplio (h2

A) y estrecho (h2
E), para GROS, POSF, 

PCF, D1S, PEF, ANS y V1S, resultados similares han sido 
reportados en diferentes variables de interés en Platonia in-
signis (Maia et al. 2016) y Euterpe oleracea (Ken-Iti et al. 
2016).

Las estimaciones de los parámetros genéticos de los ca-
racteres PEF, GROS y POSF indican que son los más im-
portantes para el mejoramiento genético de esta especie, 
de forma que, la selección de frutos pesados con semillas 
grandes y un alto porcentaje de semillas por fruto, permiti-
ría la obtención de plántulas vigorosas, tanto para la restau-
ración de ambientes como para la alimentación humana y 
animal. Estos caracteres resultan de interés económico para 
las plantaciones, la comercialización, la industrialización y el 
consumo (Jorge & Luzia, 2012; Hernández-Montero & Sosa, 
2016). Igualmente, su conocimiento constituye la base fun-
damental para el éxito de futuros programas de conserva-
ción de recursos genéticos y mejoramiento poblacional de la 
especie, en razón a que, de ellos, depende el mantenimiento 
de la variabilidad genética, selección de individuos superio-
res y progreso genético (Paramesh et al. 2014; Farias-Neto 
et al. 2013).  

La ganancia genética esperada, expresada como porcentaje 
(GGE %) de la media general de las 10 familias de hermanos 
medios, fue menor del 10%, para 14 de las 15 variables rela-
cionadas con los aspectos biométricos de frutos y semillas, 
clasificándose el avance genético esperado como bajo. La 
excepción a la anterior situación es dada por la variable peso 
de cáscara/fruto (PCF), que muestra una GGE media, con 
valor de 10,86%; no obstante, aunque esta característica jue-
ga un papel importante en la protección y en la conservación 
del fruto y sus semillas, no es atractivo su incremento como 

un componente deseable para aumentar la producción de 
frutos/árbol, semillas/fruto o la calidad de las semillas, para 
mejorar los ingresos al productor de P. aquatica (Hernández-
Montero & Sosa, 2016; Silva et al. 2012; Jorge & Luzia, 
2012). A pesar de lo anterior, las mejores GGE, se obtendrían 
en el PEF y GROS, con incrementos del 9,37 y 8,82%, res-
pectivamente, con respecto a la media general. Este avance 
genético representa incrementos esperados de 66,84g, para 
PEF y 0,15cm, en GROS (Tabla 3), lo que indica que la se-
lección de plantas con frutos de buen crecimiento y desarro-
llo, es posible como resultado de una buena fecundación y 
así obtener semillas de buena calidad fisiológica, que dada 
su capacidad de dispersión, de crecimiento rápido y la gran 
reserva de almidón de los cotiledones, la hacen una especie 
competitiva en zonas de baja o nula salinidad, en humedales 
arbóreos tropicales (Infante-Mata et al. 2014).

La baja GGE esperada encontrada en este estudio puede es-
tar explicada, según varios autores (Machado et al. 2016; 
Shafique et al. 2016; Hernández-Montero & Sosa, 2016), 
por la reducida variabilidad genética detectada en el germo-
plasma evaluado, a raíz del efecto fundador, lo cual, sugiere 
una base genética estrecha y origen genético común de la 
población de P. aquatica, en Montería, que se expresa en alto 
nivel de homogeneidad fenotípica y homocigosidad genotí-
pica por endogamia.

La GGE obtenida para GROS y PEF, en la siguiente genera-
ción, puede ser mayor cuando se clonan los árboles supe-
riores seleccionados, que cuando se usa su semilla sexual 
de polinización abierta, porque en la clonación, se captura el 
100% de la información genética (efectos genéticos aditivos y 
no aditivos) de los árboles seleccionados, mientras que cuan-
do se utiliza semilla sexual originada de libre polinización, solo 
se captura el 50% de la información genética de los árboles 
madre superiores, por ser una especie alógama (Ken-Iti et al. 
2016; Maia et al. 2016; Farias-Neto et al. 2013).

Una prueba de progenie o clonal de los árboles seleccio-
nados, replicada en al menos tres ambientes diferentes, es 
aceptable y deseable en este tipo de programas de mejora-
miento, ya que permitiría, después del raleo genético, contar 
con sendos huertos semilleros de primera generación, que 
ofrecerían semilla de excelente calidad genética, para nuevas 
siembras comerciales. De igual forma, se contaría con ma-
terial vegetal para clonar los mejores árboles de las mejores 
familias en las poblaciones de los huertos, con adaptación 
específica en cada ambiente. Esta estrategia haría posible 
que los árboles definitivos de P. aquatica se crucen entre sí, 
forzando su recombinación genética, la acumulación de ale-
los favorables en la población y, por consiguiente, la produc-
ción de semilla de calidad genética superior, para continuar 
con el proceso de mejoramiento (Farias-Neto et al. 2013; 
Murillo et al. 2012; Batista et al. 2012).
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Como es de esperarse, es posible que se encuentren geno-
tipos deseables en otros municipios, departamentos, insti-
tuciones, empresas, organizaciones o países, por lo tanto, 
el grupo de árboles que se seleccionen para dar inicio a 
un programa de mejoramiento genético de P. aquatica, en 
Córdoba y la región Caribe, como lo señalan Murillo et al. 
(2012), Farias-Neto et al. (2013) y Ken-Iti et al. (2016), per-
mitirá alianzas e intercambio de material genético con otras 
empresas u organizaciones, con bancos de germoplasma o 
programas de mejoramiento genético de esta especie. Esta 
estrategia, junto con la introducción de procedencias, hará 
posible reducir costos, aumentar variabilidad genética y re-
ducir tasas de endogamia en la población de mejoramiento, 
lo que permitiría seguir obteniendo ganancias genéticas, du-
rante varias generaciones (Murillo et al. 2012).

Los resultados obtenidos sugieren un progreso genético mo-
derado en el mejoramiento de P. aquatica, en Córdoba. De 
acuerdo con Batista et al. (2012) y Maia et al. (2016), este 
avance, integrado con el proceso de clonación de los me-
jores árboles élites, puede constituir el complemento ideal 
de un programa de mejoramiento genético, para esta espe-
cie. Adicionalmente, hacen prever un aporte importante a 
la productividad, la competitividad y la sostenibilidad de la 
producción de frutos y semillas de P. aquatica, en esta zona 
del Caribe colombiano, de acuerdo con las exigencias de ca-
lidad del mercado local, nacional e internacional, al cual, se 
pretende llegar; no obstante, es necesario corroborar este 
progreso genético, mediante el establecimiento de ensayos 
genéticos en diferentes ambientes de la región Caribe.

El progreso genético moderado en el mejoramiento de las 
características biométricas de frutos y semillas de P. aquati-
ca, en el área de influencia de Montería, permite considerar 
la introducción de recursos genéticos, para aumentar varia-
bilidad genética y reducir tasas de consanguinidad en la po-
blación de estudio.

Las mayores estimaciones de heredabilidad en sentido am-
plio (h2

A) y estrecho (h2
E), se presentaron en GROS y POSF, 

con valores mayores de 76% (h2
A) y 30% (h2

E).

La ganancia genética esperada, expresada como porcentaje 
(GGE %) de la media general, fue menor del 10%, para 14 
de las 15 las variables estudiadas, clasificándose como baja, 
excepto para la variable PCF, que mostró una GGE media, 
con valor de 10,86%.

Para incrementar la ganancia genética en el mejoramiento 
de esta especie, se sugiere tener en cuenta el grosor de la 
semilla (GROS) y porcentaje de la semilla/fruto (POSF), por 
sus valores de heredabilidad en sentido amplio (h2

A >76%) 
y estrecho (h2

E.>30%), bajo las condiciones ambientales de 
estudio. 

Es necesario corroborar la GGE obtenida, mediante ensa-
yos genéticos en varias zonas productoras de Montería, de 
Córdoba y de Colombia.

Conflicto de intereses: El manuscrito fue preparado y revi-
sado con la participación de todos los autores, quienes de-
claramos que no existe conflicto de intereses que ponga en 
riesgo la validez de los resultados presentados.  
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