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Introducción

● Población para el 2050: +25% 
⇒ 10 billones

● Los rendimientos actuales de los 
cultivos son insuficientes

● Limitantes en la agricultura

○ Variabilidad climática y climas 
extremos 
⇒ Impacto directo en la agricultura

○ Largo tiempo para mejorar los 
cultivos

○ Uso de herramientas estadísticas

● Heredabilidad (H2) ⇒ H2 = Vg/Vp
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Hickey et al., (2019)
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Objetivos

1. Desarrollo de software para el 
cálculo de los parámetros genéticos 
y selección de genotipos

○ Algoritmo para el cálculo de la 
heredabilidad en sentido amplio 
(H2)

○ Uso de modelos lineales mixtos 
y diagnóstico de modelos

2. Comparación del algoritmo con el 
software de mayor uso en área

○ H2cal() vs. ASReml-R vs SAS
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ΔG=H2S
● ΔG = ganancia genética
● H2 = heredabilidad en sentido 

amplio
● S = valor fenotípico medio (SD)

Ecuación del mejorador

Cobb et al., (2019)

https://link.springer.com/article/10.1007/s00122-019-03317-0
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Metodología

● Cálculo de tres tipos de 
heredabilidad (Schmidt, Hartung, Bennewitz, et 
al., 2019; Schmidt, Hartung, Rath, et al., 2019)

○ Standard - Cullis - Piepho
● Remoción de outliers para 

experimentos multiambientales 
(MET) (Bernal-Vasquez et al., 2016) 

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

● Componentes de la variancia y 
diagnóstico de modelos usando 
modelos lineales mixtos
○ Cálculos de los BLUEs y BLUPs 
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Función H2cal() en R inti package

https://cran.r-project.org/web/packages/inti/index.html
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Resultados y Discusión

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

● Resumen de los parámetros 
genéticos y diagnóstico del modelo

● Implementación de algoritmo 
robusto para remoción de outliers 
en experimentos multiambientales

● Cálculo de los BLUEs y BLUPs para 
distintos diseños experimentales

● Software de código abierto y gratis 
disponible en el CRAN
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Objetivo 1
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Resultados y Discusión

● Alta correlación entre los resultados 
con los softwares comparados para 
el cálculo de los BLUEs
○ DBCA (Kistner 2020)

■ E = 5, Y = 1, G = 85, R = 2
■ ⇒ r = 1.00

● Correlaciones para los BLUPs con 
análisis multi-etapas 
○ Diseño alpha Lattice (Buntaran et al., 

2020)

■ E = 3, Y = 5, G = 30, R = 2
■ Una fase ⇒ r = 0.98
■ Dos fases ⇒ r = 0.92
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Objetivo 2

● H2cal() permite remoción y 
diagnóstico de los modelos 

Fig 1. Comparación de las heredabilidades en un 
experimento de resistencia a enfermedades en el 
cultivo de maíz (Kistner 2020)
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Conclusiones

● Objetivo 1: Presentación de un 
software de acceso libre y gratuito 
para el cálculo de los parámetros 
genéticos, diagnóstico de modelos y 
remoción de outliers para su 
aplicación en programas de 
fitomejoramiento

● Objetivo 2: El uso de la la función 
H2Cal() permite el cálculo de los 
BLUEs y BLUPs con similar precisión 
de otros paquetes estadísticos 
usando modelos lineales mixtos
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