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Objetivos

Desarrollo de software para el
calculo de los parametros genéticos
y seleccion de genotipos

o Algoritmo para el calculo de la
heredabilidad en sentido amplio
(H?)

o Uso de modelos lineales mixtos
y diagndstico de modelos

Comparacion del algoritmo con el
software de mayor uso en area

o H2cal() vs. ASReml-R vs SAS

Ecuacion del mejorador
AG=H2S
AG = ganancia genética

H? = heredabilidad en sentido
amplio

S = valor fenotipico medio (SD)
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https://link.springer.com/article/10.1007/s00122-019-03317-0

Metodologia

Funcion H2cal() en R

Calculo de tres tipos de

heredabilidad (Schmidt, Hartung, Bennewitz, et
al., 2019; Schmidt, Hartung, Rath, et al., 2019)

o Standard - Cullis - Piepho

Remocién de outliers para
experimentos multiambientales
(|V| ET) (Bernal-Vasquez et al., 2016)

o Bonferroni-Holm using re-scaled
MAD for standardizing residuals
(BH-MADR)

Componentes de la variancia 'y
diagnostico de modelos usando
modelos lineales mixtos

o Calculos de los BLUEs y BLUPs

“Reunion Anual de Investigacién de la Facultad de Ag

omia - RAIFA”

inti package

inti: Tools and Statistical Procedures in Plant Science

The 'inti' package is part of the 'inkaverse' project for developing different
procedures and tools used in plant science and experimental designs. The mean
aim of the package is to support researchers during the planning of experiments
and data collection (tarpuy()). data analysis and graphics (yupana()) . and
technical writing. Learn more about the 'inkaverse' project at
<https://inkaverse.com/>.

Version: 044
Depends: shiny, ggplot2. dplyr, tidyr. tibble, R (= 2.10)
Imports: lmed. agricolae, FactoMineR, emmeans, purrr, stringr,

Suggests: gsheet, knitr, rmarkdown

Published: 2021-10-01

Author: Flavio Lozano-Isla [aut, cre]

Maintainer: Flavio Lozano-Isla <flavjack at gmail.com>
BugReports: https://github.com/flavjack/inti/issues/

License: GPL-3 | file LICENSE

URL: https://inkaverse.com/, https://github.com/flavjack/inti

NeedsCompilation: no
Citation: inti citation info
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inti results

Materials:
CRAN checks:
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https://cran.r-project.org/web/packages/inti/index.html

Resultados y Discusion

Objetivo 1

Calculo de la heredabilidad usando
tres diferentes algoritmos en base a
modelos lineales mixtos

Resumen de los parametros
genéticos y diagnostico del modelo

Implementacion de algoritmo
robusto para remocion de outliers
en experimentos multiambientales

Calculo de los BLUEs y BLUPs para
distintos disefios experimentales

Software de codigo abierto y gratis
disponible en el CRAN

Standart Cullis Piepho
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stemdw

resid(g fix)
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L
Sample Quantiles
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1 1 1

rrr. ... T rrrT T T T T
-10 0 5 10 2 012 5 10 15 20 0 50 100 150
resid(g.fix) Th ical Quantil fitted (g fix) Index
geno env year mean std min max V.g Ve Vp

15 1 1 1259867 4.749994 2818 22302 19.96002 9410932 21.84221

H2.s H2.p H2.c

0.913828 0.9502395 0.9533473

geno stemdw resi res_MAD rawp.BHStud index adjp bholm out_flag

G05 80.65 61.39925 18.886677 0.0000000 68 0.0000000000 0.0000000 OUTLIER

G06 33.52 1202340 3.698449 0.0002169 100 0.0002169207 0.0323212 OUTLIER
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Resultados y Discusion
Objetivo 2 e s e

. 7 H2cal 0.968 | 2.289 2.353 | 5.050 | 0.5649 | 0.1510 | 0.3056 | 0.903 0.883 0.888
e Alta correlacidon entre los resultados Fem i T |5 i liah il ee e Tise ik
Con |OS SOftwa res Comparados para SAS 0.968 | 2.288 2.353 5.050 | 0.5648 | 0.1510 | 0.3056 | 0.903 ND ND

el calculo de los BLUEs

o DBCA istner 2020) J—( m
. E = 5, Y= 1, G = 85’ R - 2 :“ "‘._ ASrem|
m =r=1.00 o el rﬂ_ﬂ—}_p |
e Correlaciones para los BLUPs con N .
analisis multi-etapas P | ﬂj—ﬂ—h i
o Disefio alpha Lattice @untaranetal, Fig 1. Comparacién de las heredabilidades en un
2020) exPerimento de resistencia a enfermedades en el
m E=3,Y=5G=30R=2 cultivo de maiz (Kistner 2020)

m Unafase =r=0.98 e H2cal() permite remociény
m Dosfases=r=0092 diagndstico de los modelos
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Conclusiones

met <- blues.h2cal %>%
mutate(across(!yield, as.factor)) %>%
H2cal(trait = "yield"

, gen.name = "cultivar"
e Objetivo 1: Presentacion de un it
SOftwa re de acceso |ibre y gratUitO j i::\:r::>321== }:Citiz:e + (1]|zone:location) + (1|zone:cultivar) + (1|cultivar)"

, fix.model = "@ + zone + (1|zone:location) + (1|zone:cultivar) + cultivar"

para el calculo de los parametros ot_aisg
genéticos, diagnodstico de modelosy b eetghts - blues.ca1fsnith v
remocion de outliers para su |

aplicacion en programas de

blups.h2cal <- met$blups

f |t0 m ej oram | e nto cultivar 4 zone 4 Ilocation 4  yield_ Ism4  smithwx4 units 4
22455 middle  07bm27 1053 8867 00005 1 1053 8866
o 0 bjEtiVO 2: E | uso d e |a |a fU n Ci é n 22455 middle  07bm28 6767814 00075 31 676.7815
HZCG/() perm |te eI Célculo de |OS 22455 middle  07bm29 392.8929 00009 61 392.8929
BLU ES y BLU PS con Similar preCiSién 22455 middle  07bm32 996.9302 00025 91 996.9302
d e otros pa q uetes esta d |ISt| CcOS 22455 middle  07bm36 594 2476 00034 121 594 2478
d d e I 0S | | nea | es m iXtOS 22455 middle  07bm37 507.974 00014 151 507.974
usando mo 22455 middle  07bm39 11396655 00022 181 1139.6655
22455 north 07bm25 579.7078 0002 211 579.7078
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