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Resumen

La evaluacién se realizé en siete ensayos clonales de
G. arborea, establecidos en el Pacifico Sur de Costa
Rica, donde se valoraron genotipos seleccionados
como arboles plus, procedentes de las zonas norte y sur
del pais. Los ensayos siguieron el disefio genético de
GENFORES, el cual consiste en seis bloques completos
al azar, cada clon representado por tres parejas de
rametos ubicadas aleatoriamente dentro de cada
bloque. Se evalué todos los individuos con la escala de
severidad para la pudricion del tronco de la melina en
cinco categorias: uno: el arbol esta sano, y cinco el arbol
estd muerto. Se evalué también el diametro, altura total
y posicion socioldgica. Se utilizé el software SELEGEN
(EMBRAPA, Brasil) para generar los parametros
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Abstract

Evidence of genetic tolerance to stem-rot in
Gmelina arborea Roxb. clones in Costa Rica

Based on seven G. arborea clonal trials, established
in south Pacific of Costa Rica, it was determined the
genetic control of tolerance in stem-rot, based on a
collection of genotypes selected as plus trees in northern
and southern regions in the country. The trials were
established following GENFORES genetic design, which
consisted in a complete randomized block design with
six blocks and, each parcel conformed by three pairs
of ramets, randomly assigned within blocks. Trials were
evaluated based on severity methodology for stem-rot
disease, which is based on five categories, where the
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genéticos y valores de mejoramiento de cada caracter.
Se establecié un orden genético de clones para cada
sitio con base en su valor de severidad o tolerancia a
la enfermedad, donde se agruparon en tres categorias,
baja, media y alta tolerancia. El valor de heredabilidad
promedio del clon (h?mc) oscil6é entre 0,45y 0,63, mientras
que el coeficiente de variacién genética oscilé desde un
7 hasta un 18% para el grado de severidad y, desde un
25 hasta un 50% para la incidencia. Las correlaciones
genéticas fueron altamente significativas e inversamente
proporcionales (r < -0,55) entre la altura total del arbol y
su mayor posicion sociolégica con relacion a la severidad
e incidencia de la enfermedad. Lo que sugiere que a
mejor posicion sociolégica y mayor altura total menor
presencia del patégeno. El dap mostré una relacion
no significativa e independiente con la presencia de la
enfermedad. Los clones 4, 24 y 25 procedentes de la
zona sur, y los clones 4, 5y 11, procedentes de la zona
norte, son los de mayor tolerancia a la enfermedad y de
mayor seguridad para ser utilizados en reforestacion en
la zona sur del pais. Los resultados son consistentes y
revelan un fuerte control genético de la tolerancia a la
pudricion del tronco de la melina.

Palabras clave: Gmelina arborea, patologia, mejoramiento
genético, silvicultura clonal, manejo integrado de enfermedades

Introduccion

Gracias a su extraordinario crecimiento y multiples
bondades de la madera, la melina ha formado parte de
diversos programas de mejoramiento genético en distintos
paises como Brasil, Colombia y Malasia (Woessner,
1980; Konig & Venegas, 1981; Afzal & Muhammad 1987;
Espitia, Murillo y Castillo, 2016), entre otros. El comun
denominador ha sido su rapido crecimiento, floracion
temprana, variacién fenotipica con presencia de buenos
genotipos y alta heredabilidad de rasgos de importancia
econdmica, asi también los beneficios de su facil
propagacion vegetativa (Lauridsen & Kjaer 2002).

A inicios de los afios 90, algunas empresas reforestadoras
de Costa Rica y Guatemala desarrollaron programas de
mejoramiento genético a escala comercial con melina,
estableciendo los primeros huertos semilleros en la
region (Murillo, 1992; Zeaser, 1998). El éxito en cuanto
a la reproducciéon clonal a escala comercial de esta
especie, permitid un rapido avance hacia una silvicultura
clonal basada en genotipos superiores, con un impacto
significativo en la reforestacién comercial con esta especie
en la regién (Badilla & Murillo, 2005; Espitia, Murillo y
Castillo, 2016). En el 2012 en Costa Rica, mas del 60% de
las plantaciones de melina se establecieron con material
clonal (Murillo y Guevara, 2013). Un estudio de rendimiento
en crecimiento y variabilidad de clones de melina en India,
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first is assigned to completely healthy trees and, the fifth
to those trees completely dead and rot. Other traits were
also evaluated, like DBH, total height and sociological
position. SELEGEN software (EMBRAPA, Brazil) was
utilized to obtain all genetic parameters. In each clonal
test was established a ranking for genetic tolerance to
disease. Clones were assigned to three group categories:
low, medium and high genetic tolerance. Mean clonal
heritabilities (h?mc) ranged from 0.45 to 0.63, meanwhile
genetic variation coefficients varied from 7 to 18% in
severity degree analysis and, from 25 to 50% in incidence
analysis. Genetic correlations were highly significant and
inversely proportional (r < -0.55) between sociological
position and total height with severity and incidence of
disease. It suggeststhat the taller the tree the less affected
by the disease. Meanwhile, DBH was not correlated and
independent to the presence of this disease. Clones
4, 24 and 25 from south provenance, and clones 4, 5
and 11 from northern provenance, were identified as the
most tolerant to rot-stem disease and more secure to
be utilized in commercial reforestation in the southern
region of the country. Results were consistent and reveal
a strong genetic control of tolerance to rot-stem disease.

Key words: Gmelina arborea, pathology, breeding, clonal
forestry, integrated disease management

reporta ganancias genéticas de 18,1% en altura y 30,1%
en diametro a la altura del pecho (Kumar, 2007). En el
caso de Costa Rica, en los Ultimos afios se retomaron
los programas de mejoramiento genético de melina,
basado en una estrategia clonal (Murillo, Obando, Badilla
y Azofeifa, 2003; Badilla, Murillo, Azofeifa y Obando, 20083;
Chacon & Murrillo, 2005; Salas, 2012), lo que incidié en ser la
especie de mayor produccién en los viveros forestales de
Costa Rica en el 2012 (mas de tres millones de plantas) y
posiblemente la de mayor tasa de plantacién nacional con
fines comerciales (Murillo & Guevara, 2013).

El mejoramiento genético esta orientado a optimizar las
caracteristicas de importancia econémica. Lo que resulta
en un aumento de la tasa de crecimiento de los arboles,
de la calidad de los productos elaborados, la resistencia a
plagas y enfermedades y el aumento de la sobrevivencia
(Pavlotzky, 2012). Sin embargo, el éxito de un programa de
mejoramiento genético depende también del rigor en su
evaluacioén y precision en su seleccion genética (Espitia,
Murillo, Castillo, Aramendiz, y Paternina, 2010).

La seleccion de material genético tolerante o resistente
a plagas y enfermedades debe continuar con una fase,
conocida como heredabilidad, de verificacion de su control
genético, mediante analisis apropiados que permitan
separar los efectos del ambiente de los efectos genéticos
en cada uno de los caracteres de interés. Esto se realiza




mediante ensayos genéticos en campo cuya informacion
es luego evaluada con herramientas como el software
SELEGEN (Resende, 2006). Este programa se basa en
el procedimiento REML/BLUP (Maxima Verosimilitud
Restringida/Mejor Predictor Lineal no Sesgado) que
permite optimizar la evaluacion y seleccion genética
de los materiales en los ensayos de campo (Pastrana,
Espitia y Murillo, 2012). Finalmente, este procedimiento de
SELEGEN permite la seleccion de los mejores genotipos y
establece una jerarquia para cada caracter de importancia
econdmica. En la presente investigacion se evalud la
tolerancia a la enfermedad de la pudricién del tronco de
la melina.

El objetivo de este estudio fue determinar las relaciones
entre la presencia de la enfermedad de la pudricién de
los troncos con los genotipos de melina presentes en
una serie de siete ensayos genéticos establecidos en el
Pacifico Sur del pais, con el fin de identificar los genotipos
con alta heredabilidad como tolerantes a la enfermedad.

Material y métodos

Se trabajé con una coleccion de siete ensayos clonales
establecidos entre el 2008 y el 2010 en los cantones de
Osa y Golfito, Pacifico Sur de Costa Rica (Figura 1.). Los
mismos fueron identificados como Finca Puntarenas Norte
y Sur (FPN y FPS) en la localidad de Finca Puntarenas de
Palmar Norte; La Amapola Norte y Sur (APN y APS) en la
localidad de La Palma de Golfito (peninsula de Osa); Yadira
Norte y Sur (YN y YS) también en la localidad de La Palma
de Golfito; Susana Sur (SS) en la localidad de Cafaza
de Puerto Jiménez (peninsula de Osa). Los acronimos
asignados se utilizan para el resto del documento. El
material utilizado para la instalacion de los ensayos fue
producido por la cooperativa COOPEAGRI R.L en su
programa de mejoramiento genético en Pérez Zeledon.

Todos estos sitios (Figura 1) se localizan entre las
coordenadas latitud norte entre 8° 56°a8° 60y longitud oeste
-83° 31" a -83° 44 (Salas, 2015). Los sitios corresponden
con la Zona de Vida Bosque Muy Humedo Premontano
transicion a Basal, con precipitaciones que varian desde los
3000 a 6000 (mm*aio™), temperaturas promedio anuales de
22 a 28 C°, unaluminosidad entre 5y 7 horas diarias, y sobre
suelos inceptisoles y entisoles (Rojas, 2011).

La textura del suelo en FPN y FPS corresponde a Franco
y a Franco Arcilloso; para los restantes ensayos, la textura
es una combinacién de Franco y de Franco Arenoso y
Franco Arcilloso (Murillo 2013, citado por Salas, 2015). En la
preparacion del terreno de APN, APS, YN y YS se empled
la rastra dos veces y se crearon camellones; ademas, se
hicieron drenajes con retroexcavadora. En finca Puntarenas
se chaped y se planto; la finca tiene drenajes artificiales. Se
fertilizé al inicio con 60 gramos por planta del producto 14-
4-19 (Murillo, 2013, citado por Salas, 2015).

Tecnoldgico
de Costa Rica

TEC

Cuadro 1. Descripcion de los ensayos clonales de melina (Gmelina
arborea) utilizados en la investigacion, Pacifico Sur de Costa Rica.

Table 1. Description of melina (Gmelina arborea) clonal trials used in the
research, South Pacific, Costa Rica.

Caracteristcas APN APS FPN FPS YN* YS* SS*

Edad (anos) 47 47 46 46 27 2,7 2,7

N érboles 292 255 211 206 621 1095 942

Cantidad de 11 12 12 11 19 29 27
clones

Rametos/clon 27 21 18 19 30 35 32

APN: Amapola procedencia norte, APS: Amapola procedencia Sur;
FPN: Finca Puntarenas procedencia norte, FPS: Finca Puntarenas
procedencia Sur; YN: Yadira procedencia norte, YS: Yadira procedencia
Sur; SS: Susana procedencia Sur. Fuente: Elaboracién propia con datos
de ensayos. *Ensayos con testigos (T1y T2).
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Figura 1. Ubicacion geogréafica de los ensayos clonales de Gmelina
arborea en el pacifico Sur de Costa Rica.

Figure 1. Geographical location of Gmelina arborea clonal trials in south
pacific, Costa Rica.

Para la instalacién de todos los ensayos se aplico el
disefio experimental desarrollado por GENFORES (Murillo
& Badilla, 2004) que consiste en seis bloques completos
al azar; cada clon representado por tres parejas de
rametos ubicados aleatoriamente en cada parcela de
los seis bloques. El distanciamiento de siembra fue de
4m x 4m. En los ensayos YN, YS y SS se incluyeron dos
testigos, procedentes de semilla de los huertos semilleros
del CACH (Centro Agricola Cantonal de Hojancha) y del
CATIE (Centro Agronémico Tropical de Investigacion y
Ensefianza). El modelo estadistico fue entonces:




Yij=Bi+Tj+BxT +e
Donde:
Bi= el efecto fijo del i-ésimoBloque
Tj = el efecto aleatorio del j-ésimo Clon

BXT = el efecto de la interaccién del i-ésimo Bloque con
el j-ésimo Clon

e = error experimental

Laevaluacion de los ensayos genéticos se realizé en funcion
de las categorias de severidad propuestas por Salas et al.,
(en prensa), donde se calificd el grado de severidad de la
pudricion del tronco de cada individuo en cinco categorias
(donde 1 es sano o sin sintomas, y 5 es arbol podrido); asi
también se evalud el diametro a la altura del pecho (dap),
calidad de las primeras cuatro trozas en cuatro categorias
(donde 1 es maxima calidad para aserrio, y 4 es troza sin
valor comercial o lefia) (Murillo & Badilla, 2004) y su posicion
sociolégica en cuatro categorias (dominante, codominante,
intermedio y suprimido).

La severidad de cada clon se obtuvo mediante el indice
de severidad propuesto por Salas et al., (en prensa),
basado en el conjunto de sus rametos presentes en el
ensayo:

Ny*tl+ NorZ+ Nav3+ Nyrd+Ng*S
Ny+Na+Nz+Ny+Ns5

indicedeseveridaddelclon“i“=

Donde, N1 = numero de rametos del clon “i” calificados
con grado de severidad 1 +...+.N5 = numero de rametos
del clon “i” calificados con grado de severidad

La incidencia de la enfermedad por cada clon, se obtuvo
del promedio aritmético de los datos presencia/ausencia
de sintomas, con base en el conjunto de sus rametos
presentes en el ensayo.

Incidencia = Zyi/n

Yij = Presencia de la enfermedad en el rameto “i” del
ClOn “jl!

Mediante el software SELEGEN (Resende, 2008, version
2012), se procedié a procesar los datos de cada ensayo
para determinar la jerarquia genética con base en el
grado de severidad de la enfermedad. El programa utiliza
los procedimientos de Maxima Verosimilitud Restringida
Lineal (REML) y Mejor Prediccién Lineal No Sesgada
(BLUP), con base en el modelo estadistico:

Y = Xr + Zg+ Wp + e, donde “Y” es el vector de datos, “r”
es el vector de los efectos de la repeticion sumados a la
media general, “g” es el vector de los efectos genéticos,
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“p” es el vector de los efectos de la parcela, “e” es el
vector de errores residuales. Las letras mayusculas
representan las matrices de incidencia para los efectos
referidos anteriormente. Este procedimiento siguid
las recomendaciones establecidas en el manual de
procedimientos establecido por Resende (2006).

Resultados

En el cuadro 2 se pueden observar los parametros
genéticos de severidad analizados donde se determiné
una heredabilidad del arbol individual (rameto) baja
(h?g < 0,07), pero una heredabilidad promedio del clon
(h®mc) alta en los sitios FPN, YS y SS (h?mc > 0,57), con
excepcion del sitio YN que registré una heredabilidad
inconsistente h?mc = 0,036, asi como valores muy bajos
de exactitud y del coeficiente de variacion genética
(CVgi%). Los restantes tres sitios registraron valores
muy consistentes en todos los parametros genéticos,
respaldados por el indicador de exactitud con valores
superiores al 76%. El coeficiente de variacion genotipica
reflej6é valores altos en los ensayos FPN, YS y SS. Estos
valores superaron ampliamente el 10%, lo que es un
reflejo de la alta variacion genética en la tolerancia a la
severidad entre los clones evaluados.

En relacion con los parametros genéticos de laincidencia
de la pudricién del tronco, se puede observar que la
heredabilidad individual (o del rameto) fue baja en todos
los sitios, mientras que la heredabilidad promedio del
clon (h®?mc > 0,45) fue alta en los ensayos FPN, YS, y con
valores muy altos en el sitio SS (Cuadro 3). Nuevamente
el sitio YN (Yadira Norte) registré valores inconsistentes
con los demas sitios. La heredabilidad fue respaldada
por la exactitud de los valores calculados, que fue alta
en estos mismos tres sitios (> 0,67) y dio garantia de una
buena estimacion de todos los parametros genéticos
(Cuadro 3). Con respecto al coeficiente de variacidon
genotipica, este parametro reflejo valores sumamente
altos para los ensayos FPN, YN, YS y SS.

En el cuadro 4 se presenta la correlacion genética entre
la severidad e incidencia del ataque contra los caracteres
dap, altura total y posicion sociolégica en todos los
ensayos. Los resultados muestran una correlacidon
negativa entre la severidad y la posicidon sociolégica
estadisticamente significativa en todos los ensayos. A
menor posicidn socioldgica (arboles suprimidos), mayor
severidad del patdogeno. De igual manera la altura total
registr6 una correlacién negativa significativa con la
severidad en todos los ensayos. Lo que sugiere que
a mayor altura del arbol (vigor) menor severidad de la
enfermedad, con un valor promedio de significancia alta
(r < -0,55). Finalmente, el dap no registrd una correlaciéon
significativa con la severidad de la enfermedad, con
excepcion del sitio YS que reporta valores inconsistentes
en relacion con todos los demas sitios. Sin considerar el




Cuadro 2. Parametros genéticos de severidad en la pudricion del tronco
en ensayos clonales independientes de Gmelina arborea en el Pacifico
Sur de Costa Rica.

Table 2. Genetic parameters from rot-stem severity in Gmelina arborea
clonal independent trials, South Pacific, Costa Rica.

Parametro FPN YS SS
Vg 0,035 0,093 0,121
Vparc 0,076 0,117 0,158
Ve 0,371 1,744 1,865
% 0,483 1,954 2,144
h?g 0,073 0,047 0,057
c’parc 0,157 0,060 0,073
h’mc 0,605 0,577 0,632
Exactitud 0,778 0,761 0,795
CVgi% 15,10 16,72 18,33
CVe% 29,87 35,07 34,26
Cvr 0,505 0,477 0,535
PEV 0,014 0,039 0,045
SEP 0,118 0,198 0,211
Promedio 1,243 1,821 1,901

Vg: Varianza genotipica; Vparc: Varianza ambiental entre parcelas; Ve:
Varianza residual; Vf: Varianza fenotipica individual; h2g: Heredabilidad
individual; c?parc: Coeficiente de determinacion de los efectos de la
parcela; h?mc: Heredabilidad del genotipo promedio; Exactitud: Precision
de la seleccion de los genotipos; CVgi%: Coeficiente de variacion
genotipica; CVe%: Coeficiente de variacion residual; CVr: Coeficiente de
variacion relativa; PEV: Varianza del error de prediccion de los valores
genotipicos; SEP: Desviacion estandar del valor genotipico; Promedio:
Promedio general del experimento.

sitio YS, los valores sugieren una relacion negativa entre
ambos, a mayor dap menor severidad de la enfermedad.

La correlacién entre los tres caracteres y la incidencia
(Cuadro 4.) reflejo, al igual que con la severidad, una
asociacion negativa y significativa con la posicion
socioldgica en todos los sitios (valor promedio de r=
-0,56). De los cuales, el sitio SS registré una correlacién
negativa de -0,82 con la posicion sociolégica, muy similar
a la correlacion negativa entre severidad y posicion
socioloégica. Como era de esperar, la correlacion entre
incidencia y altura total en los ensayos FPN y SS fue alta,
y superior a la reportada en la correlacion con severidad.
La altura total fue también claramente consistente en una
correlacion altay negativa con laincidencia del patdgeno.
Es decir, a mayor altura del arbol y grado de dominancia
en el dosel, menor es la incidencia de la enfermedad. En
cuanto al dap, nuevamente el sitio YS registra valores
de correlacién muy altos y positivos, que aparentemente
son inconsistentes con el resto de los sitios, que registran
valores practicamente no significativos. Si se asume que
el sitio YS (Yadira Sur) registra valores de alguna manera
inconsistentes, se puede interpretar que no hay una
correlacion significativa entre el dap y la incidencia de la
enfermedad.
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Cuadro 3. Parametros genéticos de incidencia en la pudricion del tronco
en ensayos clonales independientes de Gmelina arborea en el Pacifico
Sur de Costa Rica.

Table 3. Genetic parameters of rot-stem incidence, in Gmelina arborea
clonal independent trials in South Pacific, Costa Rica.

Parametro FPN YS SS
Vg 0,005 0,006 0,011

Vparc 0,014 0,011 0,01
Ve 0,094 0,187 0,193
Vf 0,113 0,204 0,213
h2g 0,048 0,029 0,05
c®’parc 0,123 0,055 0,046
h?mc 0,523 0,453 0,632
Exactitud 0,723 0,673 0,795
CVgi% 57,24 25,25 32,54
CVe% 134,1 67,96 60,88
CVr 0,427 0,371 0,535
PEV 0,003 0,003 0,004
SEP 0,051 0,056 0,063
Promedio 0,128 0,302 0,317

Vg: Varianza genotipica; Vparc: Varianza ambiental entre parcelas; Ve:
Varianza residual; Vf: Varianza fenotipica individual; h2g: Heredabilidad
individual, c?parc: Coeficiente de determinacion de los efectos de
la parcela; h?mc: Heredabilidad del genotipo promedio; Exactitud:
Precision de la seleccion de los genotipos; CVgi%: Coeficiente de
variacion genotipica; CVe%: Coeficiente de variacion residual; CVr:
Coeficiente de variacion relativa; PEV: Varianza del error de prediccion de
los valores genotipicos; SEP: Desviacion estandar del valor genotipico;
Promedio: Promedio general del experimento.

El ordenamiento de los clones con base en grado de
severidad del ataque (de menor a mayor valor), permitio
su agrupacion en tres grandes categorias: alta, media y
baja o nula tolerancia a la enfermedad. De esta manera
fue posible identificar los genotipos altamente tolerantes
y aquellos con evidencia de alta susceptibilidad a la
enfermedad.

En la poblacion de clones procedentes de la zona sur se
observé una mayoria de ellos ubicados en la categoria
intermedia (media susceptibilidad), con fluctuaciones en
su posicion en el orden genético a través de los ensayos
clonales investigados. Para identificar los clones seguros
se tomd como criterio su aparicioén irrestricta dentro del
grupo de los de menor severidad e incidencia. Con base
en estos criterios se logro identificar a los clones 4, 25,
24 como de comportamiento muy estable y baja o casi
nula susceptibilidad en dos o tres sitios independientes
(Cuadro 5). El clon 19 registra resultados muy buenos
en 3 sitios, pero lamentablemente muy susceptible en
sitio Amapola Sur (APS). En el otro extremo tenemos los
clones 23, 12, 21, que exhibieron una alta susceptibilidad
en 4 de 4 sitios evaluados independientes, seguidos de
los clones 11, 7, 16, 13 que registraron alta susceptibilidad
en 3 de 4 sitios evaluados.




Cuadro 4. Correlaciones genéticas entre la severidad (izquierda) e incidencia (derecha) de la pudricion del tronco vs diametro, altura total y posicion
socioldgica, en ensayos clonales independientes de Gmelina arborea, Pacifico Sur de Costa Rica.

Table 4. Genetic correlations among rot-stem severity (left) and incidence (right) vrs diameter, total height and social position, in Gmelina arborea independent
clonal trials, South Pacific, Costa Rica.

Severidad Incidencia
Parametro YS S YS
dap -0,20 0,61 0,00 0,14 0,24 0,59 -0,06 0,26
h, -0,80 -0,30 -0,70 -0,60 -0,86 -0,14 -0,70 -0,57
PosSoc -0,70 -0,60 -0,80 -0,70 -0,64 -0,36 -0,82 -0,61

dap: Diametro a la altura del pecho; ht: Altura total; PosSoc: Posicion sociolégica (Dominante, Codominante, Intermedio y Suprimido).

Cuadro 5. Ordenacion de clones de Gmelina arborea procedentes de la zona sur del pais, con respecto a su grado de tolerancia genética a la pudricion
del tronco, en cuatro ensayos genéticos independientes en el Pacifico Sur de Costa Rica.

Table 5. Genetic ranking of Gmelina arborea clones from south origin, in relation to its rot-stem tolerance, in four independent genetic trials, South Pacific,
Costa Rica.

Sitio YS Sitio SS Sitio APS Sitio FPS

Sev Sev

1 24 20

2 16 11

3 7 19

4 19 16

5 20 24

6 22 17

7 12 7

8 21 23

9 13 12

10 17 1 13

11 23 21

12 11

13

14

15

16

17

18

19

20

21

22

23

24

25

26

27

28

29

30

31

Sev: Severidad; Inc: Incidencia; Tercio superior, alta tolerancia B Tercio intermedio, tolerancia media Il Tercio inferior, alta susceptibilidad [ |
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Cuadro 6. Ordenacion de clones de Gmelina arborea procedentes de la zona norte del pais, con respecto a su grado de tolerancia genética a la pudricion
del tronco, en tres ensayos genéticos independientes en el Pacifico Sur de Costa Rica.

Table 6. Genetic ranking of Gmelina arborea clones from north origin, in relation to rot-stem tolerance, in three independent genetic trials, South Pacific,

Costa Rica.

Sitio YN

o N OO O~ W N =

Sitio FPN Sitio APN

Sev: Severidad; Inc: Incidencia; Tercio superior, alta tolerancia M Tercio intermedio, tolerancia media IM; Tercio inferior, alta susceptibilidad [ |

En el cuadro 6 se presenta el resultado del posicionamiento de
los clones de la zona norte, evaluados con respecto a su valor
genético de tolerancia a la enfermedad. Puede observarse
que la posicién de los clones exhibidé un patrén similar a
los resultados de la poblacion de clones de la zona sur. Sin
embargo, el subgrupo de clones de baja susceptibilidad fue
mas amplio en la poblacién de lazona norte, lo que sugiere una
menor tolerancia en esta procedencia. El orden de los clones
permitié una seleccion segura de los genotipos de menor
susceptibilidad dentro de esta poblacion. Los genotipos 4, 5
y 11 registraron alta tolerancia en 3 de 3 sitios evaluados. El
clon 15 registrd buen desempefio en 2 de los sitios evaluados,
pero con una incidencia intermedia en el tercer sitio, lo que lo
ubica como un genotipo no seguro. Mientras que del grupo
de clones altamente susceptibles se registraal 9y al 16 en los
tres sitios evaluados, seguido de los clones 1, 2 y 14 en dos
de los tres sitios.

En el cuadro 7 se resume la lista de clones encontrados
como seguros o altamente tolerantes a la enfermedad, asi
como también los clones con suficiente evidencia para
ubicarlos como altamente susceptibles o intolerantes a la
enfermedad que causa la pudricion del tronco en la melina.
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Cuadro 7. Agrupacion de clones de Gmelina arborea en tolerantes y
susceptibles genéticamente a la pudricion del tronco, evaluados en
ensayos genéticos independientes en el Pacifico Sur de Costa Rica.

Table 7. Grouping of Gmelina arborea clones in relation to its genetic
rot-stem tolerance and susceptibility, assessed in independent trials at
south Pacific, Costa Rica.

Grado de tolerancia

Procedencia Sur Procedencia Norte

genética
4

Muy alta 24
25 11
7 1
11 2
12 9

Nula 13 14

16 16
21
23




Discusion

Los ensayos APN, APS, YN y FPS fueron omitidos de
los analisis, ya que no aportaron datos estadisticamente
significativos. Situacién causada por la pérdida de
informacién al aplicarse un raleo silvicultural previo a
las evaluaciones de esta investigacion. La valoraciéon
obtenida del analisis genético de estos ensayos resultd
con valores muy bajos en cuanto a control genético y
precision de los parametros estimados, por lo cual se
considerd que pueden generar confusién para el analisis
e interpretacién de la informacion.

Los ensayos genéticos revelaron la existencia de un alto
control genético en cuanto a la severidad e incidencia de
la enfermedad en las colecciones de clones de melina
evaluados. Los valores de heredabilidad media del clon
(h®mc) son sumamente altos, con registros que oscilaron
entre 0,45 a 0,63 para las dos colecciones de clones. Los
valores del coeficiente de variacién genético también
fueron muy altos y superan los registros comunmente
obtenidos en otras especies (Murillo, Espitia y Castillo,
2012, capitulo 4; Pavlotzky & Murillo, 2013).

Registros altos de heredabilidad media clonal (h?mc > 0,45)
y del coeficiente de variacion genética (CVgi% > 15%), son
evidencia de un gran potencial de mejoramiento genético
en favor de individuos con mayor tolerancia y quiza en
el tiempo, una aproximacion a la resistencia genética via
seleccion y cruzamiento controlado. Se espera entonces
que la utilizacion en campo de clones genéticamente
tolerantes a la enfermedad, contribuya de manera real
y efectiva en la reduccion del problema fitosanitario que
actualmente afecta a la melina en Costa Rica. Con valores
altos de heredabilidad se obtiene una mayor certeza
y eficiencia de seleccion y, se podra obtener mayores
ganancias genéticas en la busqueda de materiales
tolerantes a esta grave enfermedad (Pastrana et al.,
2012). Con su utilizacién se lograria reducir la incidencia y
severidad de la enfermedad. Aun cuando la enfermedad se
presente en una plantacién con estos materiales, su mayor
grado de tolerancia permitiria contar con mas tiempo para
realizar medidas silviculturales de contencién, como la
aplicacién de raleos oportunos y eliminacién rapida de los
arboles con los primeros sintomas de la enfermedad.

Del cuadro 4 con las correlaciones genéticas se puede deducir
que los raleos oportunos por lo bajo (eliminacion de los arboles
suprimidos e intermedios y de menor diametro), permitirian
también una répida y eficaz contencion del avance de la
enfermedad. Mientrasquelaeliminacionporsuclasediamétrica
no pareciera que sea muy eficaz, ya que la enfermedad
se presenta sin discriminar por el mayor o peor didmetro.

El parametro incidencia mostré mayor certeza y
consistenciaque el de severidad, como puede observarse
en valores mas altos en el coeficiente de variacién
genética (CVgi%). Los valores de severidad variaron de
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15 a poco mas de 18%, mientras que los de incidencia
fluctuaron de 25 a 57%. El método de calificacion de los
arboles segun su grado de severidad a esta enfermedad,
se fundamenté en criterios cualitativos con valores de 1 a
5 (Salas et al, en prensa). Esto ocasiono que la valoracion
de presencia de la enfermedad se distribuyera en cuatro
posibles valores desde 2 a 5. Mientras que la incidencia
se calificé de manera binomial, presente o ausente, con
un solo valor. Este efecto numérico explica por tanto, que
el caracter severidad refleje una disminucion significativa
en su variabilidad en relacidn con el caracter incidencia.

El ordenamiento de los clones con base en su grado
de tolerancia a la enfermedad (Cuadros 5 y 6), fue
sumamente eficiente y visible. El agrupamiento de
los clones en tres grandes subgrupos de tolerancia
(alta, media y baja), permiti6 poder visualizar el
comportamiento y patrones de repeticion de cada clon
evaluado en distintas localidades. Este método parece
ser mas oportuno para el tratamiento e interpretaciéon de
variables categoricas como en este caso. Los patrones
de repeticion no ocurren siguiendo valores numéricos
precisos. Datos de presencia/ausencia de fendmenos
como el de manifestacion de una enfermedad, no
guardan relaciones numéricas continuas. Al subdividir
la poblacion en tres categorias, permite claramente
separar los individuos que manifiestan alta tolerancia de
aquellos con total evidencia de alta susceptibilidad. El
grupo intermedio permite crear un espacio para ubicar
genotipos que no manifiestan una clara identidad en
cuanto a este fendmeno fitosanitario. Puede ser que este
grupo de clones sea analogo en comportamiento con
el fendmeno muy conocido en seres humanos, donde
hay individuos en la poblacién que estan infectados
pero no manifiestan sintomas visibles. Sobre este grupo
de genotipos no es posible deducir ninguna conclusién
vélida, salvo que por seguridad, todos ellos deben
sumarse al subgrupo de los clones identificados como
claramente susceptibles. De esta manera, el método
analitico no paramétrico seguido, permitié claramente
distinguir aquellos genotipos que sin duda manifiestan la
enfermedad (susceptibles), de aquellos genotipos que la
toleran, patrén repetido en varios sitios independientes.

La decisibn mas importante en esta investigacion fue
la de decidir con claridad cuéles clones se declararon
como tolerantes a la enfermedad. Para esto se siguié un
criterio de alto rigor, basado en la completa certeza de que
estos clones manifestaron la presencia de la enfermedad
en un nivel nulo o muy bajo (menor al 10%), registros
repetidos en varios ambientes independientes. De esta
manera solamente 6 clones fueron identificados como
tales (Cuadro 7). Los clones 4 y 24 de la procedencia del
Pacifico sur, registraron un 100% de certeza en dos sitios,
mientras que el clon 25 registré 100% de certeza en 3 sitios
y una tolerancia intermedia en un cuarto sitio. Mientras que
en la procedencia de la zona norte, los clones 4, 5, y 11
registraron un 100% de certeza en los 3 sitios evaluados.




Conclusiones

Los valores de heredabilidad y de variacién genética
fueron muy altos y permitieron una seleccion eficiente
de los mejores genotipos, en relacion con su tolerancia a
la pudricion del tronco de melina.

Las correlaciones genéticas registraron una alta relacion
entre los arboles de mayor posicion sociologica y de
mayor altura total vs ausencia de la enfermedad. Mientras
que el dap no mostré ninguna relacion con la incidencia
de la enfermedad, tanto arboles delgados como gruesos
pueden ser afectados. Por tanto, los raleos oportunos
por lo bajo podrian contribuir al manejo de la enfermedad
en plantaciones de melina.

Los clones 4, 24 y 25 procedentes de la zona sur, y los
clones 4, 5y 11, procedentes de la zona norte, son los de
mayor tolerancia a la enfermedad y de mayor seguridad
para ser utilizados en reforestacion en la zona sur del pais.

La incidencia de la enfermedad registré un mayor control
genético y mayor facilidad de analisis e interpretacion
como variable, que la informacién obtenida con la variable
grado de severidad.

El método de agrupamiento de los clones en tres
subgrupos segun su grado de tolerancia a la enfermedad,
facilitod e identificod con claridad los patrones de repeticion
de los clones en cuanto a la tolerancia a la enfermedad en
sitios independientes. Este método no paramétrico resulté
apropiado para el manejo de la informacion categoérica.

Mediante el mejoramiento genético de la melina hay un gran
potencial de progreso en la obtencién de genotipos altamente
tolerantes o quiza resistentes a la pudricion del tronco.
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