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RESUMEN

Se caracterizaron mediante marcadores moleculares y
morfométricos diecinueve familias de algarrobo
blanco, de la coleccion a campo de Prosopis
establecida en el afio 2010, pertenecientes al banco de
germoplasma INTA-Séenz Pefia, seleccionando la
procedencia Rio Bermejito (Departamento General
Gliemes, Chaco) por su estabilidad genética. La
investigacion fue conducida en la EEA (Estacion
Experimental ~ Agropecuaria) INTA  (Instituto
Nacional de Tecnologia Agropecuaria), Saenz Pefia
(Latitud Sur 26°47' 27" y Longitud Oeste 60° 26' 29";
Altitud 90 m s.n.m.), Chaco. Durante 2014-2016.

Se realizo la caracterizacion molecular con catorce
marcadores microsatélites (SSRs) y la caracterizacion
morfolégica se llevé a cabo analizando distintas
variables morfométricas.

Al estudiar la similitud genética entre las diecinueve
familias se observé que las progenies se relacionaron
en un solo grupo con un 45 % de similitud sin
agruparse por familia. El estudio de la diversidad
genética reveld una frecuencia alélica similar entre las
familias. Ademés, el valor de la heterocigosidad
esperada (He) resultdé mas baja que la heterocigosidad
observada (Ho) indicando endogamia. EIl AMOVA 'y
los estadisticos F de Wright evidenciaron que la
mayor diferenciacion genética se encuentra dentro de
cada familia y es menor entre familias.

La plantacion presenta un distanciamiento de 4x4 m
con cuatro (4) pseudorepeticiones por familia. Se
aplico un andlisis estadistico descriptivo y un analisis
de la variancia no paramétrico Kruskal Wallis al 5 %,
ambos mostraron que no existen diferencias
significativas entre las familias, siendo la altura total
el pardmetro mas estable.

Este estudio permitira un primer paso en la seleccion
de genotipos estables para mejoramiento genético
convencional.

Palabras clave: SSR, morfométrico, algarrobo
blanco

ABSTRACT

Nineteen (19) white carob families from Rio
Bermejito (General Glemes Department in the
Province of Chaco) belonging to the field collection
of Prosopis established in 2010 were selected from
the INTA-Saenz Pefia germplasm bank due to their
genetic stability and characterized by molecular and
morphometric markers. This work was conducted in
the Agricultural Experimental Station (EEA in
Spanish) of the National Institute of Agricultural
Technology (INTA in Spanish) located in Sdenz Pefia
(Latitude South 26°47'27" and West Length
60°26'29", Altitude 90 msn), Chaco during 2014-
2016. The molecular characterization was performed
using fourteen microsatellite markers (SSR) while the
morphological one was carried out by analyzing
different morphometric variables. When studying the
genetic similarity among the 19 families, the
progenies were related into a single group showing 45
% of similarity without being grouped by family. The
study of genetic diversity revealed similar frequency
between families. Furthermore, the expected value
for heterozygosity (He) was lower than the observed
(Ho) which indicates inbreeding. The AMOVA and
the Wright’s F statistical showed that the greatest
genetic differentiation occurs within each family and
it is lower among families. There is a 4x4 distancing
in the plantation with four (4) pseudo-repetitions per
family. The descriptive statistical analysis together
with the nonparametric Kruskal Wallis at 5% of
variance were both applied; both showed non-
significant differences among families, being total
height the most stable parameter. This study will
allow a first step in the selection of stable genotypes
for conventional breeding improvement be taken.
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Abreviaciones

PCR: reaccién en cadena de la polimerasa. ng: nanogramos.

SSR: secuencias simples repetitivas. pL: microlitros.

AT: altura total Na: ndmero de alelos

DAP: diametro a la altura del pecho Ne: nimero efectivo de alelos

ABF: altura de la bifurcacién de fuste. Ho: heterocigosidad observada

NCF: nimero de fustes. He: heterocigosidad Esperada

m: metro. BGFN: Banco de Germoplasma Forestales Nativas.

cm: centimetro.

1. INTRODUCCION

El género Prosopis es un componente comin de las zonas aridas y semiaridas de América y un
recurso promisorio para la reforestacion y recuperacion de este tipo de suelo.

Prosopis alba Grisebach (algarrobo blanco) es una especie de importancia econémica del Parque
Chaquefio, se distribuye en varias provincias de la Argentina, pero el 80 % de la extraccion de
madera de algarrobo se centra en Chaco y Formosa (Verga, 2005). Tiene madera dura
(0,80 kg/dm?), poco veteada, gran estabilidad y durabilidad al aire libre (Giménez y Moglia, 2003)
por lo cual es apta para muebles finos, carpinteria de obra y parquet, entre otros. Estas excelentes
propiedades tecnolégicas han generado la extraccion de los mejores ejemplares causando una
fuerte erosidn de los recursos genéticos disponibles (Lépez et al., 2001). Ademas, diferentes
autores (Torggler, 1987, Lopez, 1992, Cony, 1996, Felker et al., 2001, Lépez et al., 2001) han
reportado cruzamiento abierto y gran heterocigosidad en la especie, causante de la variabilidad
intraespecifica observada en la produccion de plantulas y plantaciones logradas (LOpez
Lauenstein et al., 2012, Verga et al., 2009). De acuerdo con Mckay et al. (2005), una eleccién
incorrecta de los genotipos que se reproducen puede traducirse en procesos de mala adaptacion
que deprimen el vigor de los arboles implantados y pueden comprometer su supervivencia. Es por
ello que la deteccion de algarrobos “in situ” minimamente explotados es de gran importancia para
el establecimiento de poblaciones base destinadas a programas de conservacion y reproduccion
(Roldan Bernhard, 2007). Ledesma et al. (2008), llevaron a cabo un estudio con 2 origenes (Chaco
y Santiago del Estero) de P. alba sobre caracteristicas productivas como diametro y altura,
descubriendo que la procedencia del Chaco tiene caracteristicas fenotipicas mas estables en la
progenie. Ldpez et al. (2001) evaluaron 57 familias de P. alba de 8 origenes correspondientes a
la provincia fitogeografica del Chaco, encontrando una alta heredabilidad en altura y didmetro a
laaltura del cuello en las procedencias de Castelli (Chaco) e Ibarreta (Formosa). Del mismo modo,
Salto y Lépez (2011) evaluaron 217 familias de polinizacion abierta de diferentes origenes de
P.alba, mostrando que las procedencias del norte de Formosa, Salta (cuenca del rio Bermejo),
Chaco (cuenca del rio Bermejo) y los sitios Laguna Yema (Formosa) y Santa Maria (al norte de
Salta) evidencian mayor estabilidad genética. Estos origenes son materiales prometedores para
futuras mejoras.

La mejora genética y la conservacion de las especies forestales enfrentan problemas dificiles de
resolver con el uso exclusivo de herramientas convencionales, por lo que la aplicacion de
marcadores microsatélites constituye una técnica apropiada para la identificacion de especies y
las relaciones filogenéticas. A través de estudios moleculares, también es posible obtener
diferentes indices genéticos de distancia y generar esquemas ramificados o dendrogramas, que
permiten demostrar la similitud genética de los materiales (Carrera et al., 2004). Mottura (2006)
desarroll6 seis SSRs genéticos y Torales (2013) 11 SSRs funcionales en genes de estrés abiético
siendo informativos y Utiles para caracterizar genotipos de P. alba. El objetivo del trabajo fue
caracterizar la estabilidad genética de 19 familias de P. alba, del departamento de General
Glemes-Chaco, Argentina a través de marcadores moleculares y caracteres morfométricos. La
seleccion del origen se basoé en la estabilidad genética de la progenie (Lopez et al. 2001, Ledesma
et al. 2008, Salto y Lopez, 2011) y la especie P. alba por su alto interés econdmico para el polo
productivo de la region.
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2. MATERIALES Y METODOS

El ensayo se realizé en la EEA (Estacién Agricola Experimental) INTA (Instituto Nacional de
Tecnologia Agropecuaria) Séenz Pefa, (Latitud Sur 26° 47' 27" y Oeste Longitud 60° 26' 29",
Altitud 90 m s. n. m.), Chaco. Durante los afios 2014-2016.

Material vegetal

Diecinueve familias pertenecientes a la coleccion de Prosopis spp fueron seleccionadas del banco
de germoplasma INTA Séenz Pefia segun el origen (Departamento General Gliemes ubicado entre
los paralelos 24°y 27° de Latitud Sur y los meridianos 60° y 69° de Longitud Oeste, de la provincia
de Chaco). La plantacién presenta un disefio experimental con un distanciamiento de 4x4 my 4
pseudorepeticiones por familia.

Métodos

1-Caracterizacion molecular: para la extraccion de ADN, se seleccionaron brotes jovenes y se
utilizo el Qiagen® Plant DNA Easy Mini Kit. En el momento de la extraccion, la plantacion tenia
cuatro afios.

La cuantificacion se llevé a cabo de manera visual directa mediante comparacion de las muestras
con concentraciones conocidas de ADN del bacteriéfago Lambda (Fermentas) corridos en geles
de agarosa al 0,8 %. A partir de la determinacién de las concentraciones iniciales, se obtuvo una
dilucién de trabajo final de 10 ng/pl.

En este estudio se contd con once (11) microsatélites funcionales. Para la amplificacion de los
mismos se utilizé el kit para PCR Taq DNA Polymerasa (Fermentas), con un tiempo de ciclado
segun protocolo reportado por Torales (2013), y seis (6) SSRs genémicos, con un tiempo de
ciclado segun Mottura et al, (2005).

La visualizacion de los productos de PCR se llev6 a cabo mediante electroforesis en cuba vertical
para geles de poliacrilamida, los que fueron tefiidos con nitrato de plata y revelados con carbonato
de sodio.

La determinacién de los pesos en pares de bases (pb) de las bandas se realiz6 tomando un valor
de referencia del marcador de 10 pb DNA ladder (Invitrogen).

La estimacidn de la similitud genética entre y dentro de familias se realiz6 mediante el programa
NTSYS version 2.01e (Rohlf, 1993), utilizando el coeficiente de Jaccard (1908) y el método
UPGMA (Unweighted Pair Group Method Average) que generd graficamente una estructura
arborescente o dendrograma.

En la estimacion de la diversidad genética se utilizé el software GenAlEx 6 (Peakall y Smouse,
2006) para el cual se obtuvo una matriz de datos mediante la estimacion del tamafio de los alelos
expresado en pares de bases. Se estimaron los siguientes parametros genéticos: nimero de alelos
observados por locus (Na), namero promedio de alelos por locus (A/L), nimero efectivo de alelos
por locus (Ne) (Ne estimado como 1/Zpi donde pi es la frecuencia i* del alelo en el locus), alelos
privados (Unicos), heterocigosidad observada (Ho) y heterocigosidad esperada (He). Ademas, se
realiz6 un analisis molecular de variancia (AMOVA) y se obtuvieron los estadisticos F de Wright
(Wright, 1951).

2-Caracterizacion morfolégica: Al momento de la toma de datos morfométricos la plantacion
contaba con cinco afios. Las mediciones se llevaron a cabo sobre cuatro (4) genotipos de cada
familia, siendo un total de 76 arboles analizados, midiéndose las siguientes variables: altura total
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(AT, medida en m), diametro a la altura del pecho (DAP, medida en cm), altura de bifurcacion de
fuste (ABF, medida en m) y nimero de fustes (N° F).

Las variables fueron analizadas mediante el programa InfoStat/P (Di Rienzo et al., 2009),
aplicando un andlisis estadistico descriptivo para todas las variables medidas, utilizando medidas
de resumen: media, limites de minimo (Min.) y maximo (Méax.). Ademas, se construyé un grafico
de barras apiladas, mostrando la contribucion que presentan las distintas variables medidas. Por
altimo, se realizd un andlisis de la varianza no paramétrica Kruskal Wallis al 5 % (Kruskal y
Wallis, 1952, Marasciulu, 1977).

3. RESULTADOS

1-Caracterizacion molecular:

Del total de 17 marcadores microsatélites utilizados, tres (3) fueron descartados ya que no se logro
una trasferencia exitosa y resultaron poco informativos para el estudio.

Para el total de las familias estudiadas, se realizé una estimacidn de la similitud genética dentro
de cada familia, donde se evidenci6 que la familia 10 (BGFNO0012) present6 la mayor similitud
entre los medios hermanos (Tabla 1); mientras que la familia 3 (BGFN0045) mostré la menor
similitud entre sus genotipos (Tabla 2)

Tabla 1: Matriz de similitud obtenida aplicando el coeficiente de Jaccard Familia 10 (BGFN0012).

Arbol 1 Arbol 2 Arbol 3 Arbol 4

Arbol1 1

Arbol 2 0,904 1

Arbol 3 0,800 0,850 1

Arbol4 0,800 0,666 0,680 1

Tabla 2: Matriz de similitud obtenida aplicando el coeficiente de Jaccard Familia 3 (BGFNO0045).

Arbol 1 Arbol 2 Arbol 3 Arbol 4

Arbol1l 1

Arbol 2 0,750 1

Arbol 3 0,600 0,615 1

Arbol 4 0,739 0,708 0,818 1

Al analizar la similitud genética entre las 19 familias, las progenies se relacionaron en un solo
grupo con un 45 % de similitud lo que indicaria un 65 % de variabilidad entre ellas. Las progenies
no se agruparon por familia a excepcion de la Familia 11 (BGFNO0O011), siendo los arboles 2 y 3
los que presentaron mayor asociacion (82 %); por otra parte los genotipos 1y 2 de la familia 10
(BGFNO0012) presentaron una asociacion del 90 % (Figura 1).

En la Tabla 3 se describen los promedios de: nimero de alelos observados por locus (Na), nimero
efectivo de alelos por locus (Ne), heterocigosidad media observada y la heterocigosidad media
esperada (Ho y He. respectivamente). EI nimero total de alelos observados (N.) para todas las
familias en todos los loci fue de 43, siendo los marcadores, S-P1EPIV2 y Mol6 los que
presentaron el valor mas alto (N.= 2,47) con una media general por locus en toda la poblacién de
1,98 (A/L). El nimero de alelos efectivos (Ne) presentd un valor medio de 1,69. La
heterocigosidad observada (Ho.) y esperada (H.) arrojaron valores medios de 0,44 y 0,34
respectivamente indicando alta probabilidad de endogamia entre las familias.
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Tabla 3. Diversidad genética de la poblacién por Loci

SSR Na Ne Ho He
IP00930b 1,47 1,33 0,19 0,10
IP00930c 1,74 1,46 0,27 0,24
1P00930d 1,95 1,68 0,35 0,52
SSRs IP03211 2,42 2,09 0,46 0,54
Funcionales IP03325a 1,95 1,71 0,39 0,46
IP07653 1,84 1,46 0,28 0,35
IP10500 1,53 1,22 0,15 0,20
S-P1DKSFA 1,84 1,57 0,33 0,51
S-P1EPIV2 2,47 1,95 0,45 0,54
Mo05 1,89 1,65 0,29 0,25
SSRs Mo07 2,16 1,77 0,39 0,52
Genémicos Mo09 1,79 1,53 0,30 0,46
Mo13 2,32 2,04 0,49 0,74
Mo1l6 2,47 2,21 0,51 0,81

Media general 1,98 1,69 0,44 0,34
N,: media del nimero de alelos observado por locus; Ne: NUmero efectivo de alelos por locus;
Ho: heterocigosidad media observada; H.: heterocigosidad media esperada. .

Se evidenciaron dos alelos privados, uno en la familia 1 (BGFN0062) para el marcador Mo05
(alelo 118 pb con una frecuencia de 0,125) y uno en la familia 7 (BGFNO0015) para el marcador
IP00930d (alelo 208 pb con una frecuencia 0,125). EIl AMOVA estimé que el 87 % de la variacion
genética se encuentra dentro de cada familia mientras que entre familias es de un 13 % (Figura 2).
En la tabla 4 se observan los estadisticos F de Wright estimados para las 19 familias en estudio,
el cual arroj6 valores para Fst: 0,14 (baja diferenciacion genética entre familias) y Fis: -0,121
(exceso de heterocigosis dentro de cada familia).

Porcentaje de Variancia Molecular

entre
familias
13%

dentro de

ENIES
87%

Figura 2. Gréafico de torta mostrando la distribucién de la variancia.

Tabla 4. Anélisis mediante estadistico F de Wright

Estadistico-F Valor P(aleat. >= dato)
Fst 0,146 0,001
Fis -0,121 1,000

2-Caracterizacion morfologica: el analisis estadistico descriptivo realizado para todas las
variables en estudio evidencié que la familia 10 (BGFN0012) mostré la mayor altura media
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(5,95 m) con valores entre 5,60 y 6,20 m. En cuanto al DAP el promedio mas alto (10,64 cm) lo
manifestd la familia 7 (BGFN0015), con valores entre 17,30 y 6,53 cm; mientras que para la
variable ABF, la familia 14 (BGFNO0O008) expres6 mayor uniformidad entre sus genotipos con una
media de 0,68 siendo el valor minimo a 0,50 m y el méximo a 0,89 m de altura. Por ultimo para
la variable N° F la familia 3 (BGFN0045) se presentdé como la mas estable con un valor medio de
2 fustes por arbol (Tabla 5).

Tabla 5. Tabla de valores medios, Min, Max para las variables: altura total (AT), altura de
bifurcacidn de fuste (ABF), nimero de fustes (N°F) y diametro a la altura del pecho (DAP).

Variables AT ABF | NoF DAP
Familia

Media | min | max | Media | min max Medial min | max Medial min | max
FLIA 19 5,90 4,80 6,40 0,73 0,25 1,35 2,75 1 4 9,42 8,03 12,50
FLIA 18 573 500 6,40 0,78 0,50 1,10 2,67 9,58 8,50 11,40
FLIA 17 5,88 540 6,80 0,54 0,25 0,85 2,75 8,95 6,85 10,73
FLIA 16 5,75 520 6,20 0,62 0,35 0,87 3,75 8,22 6,73 10,50
FLIA 15 5,65 560 580 | 0,53 0,35 0,98 [ 4,00 823 560 10,53
FLIA 14 5,43 460 590 | 0,68 0,50 0,89 2,50 10,29 7,37 13,70
FLIA 13 4,98 4,10 5,60 0,82 0,43 1,08 3,00 7,90 5,03 11,90
FLIA 12 5,60 540 6,00 0,68 0,00 1,48 3,25 8,64 7,80 10,18
FLIA 11 5,48 500 5,80 0,80 0,42 1,31 3,00 9,94 6,77 17,00
FLIA 10 5,95 560 6,20 0,68 0,32 0,93 3,75 9,43 7,80 11,20
FLIA 9 5,48 500 6,00 | 092 0,25 1,40 | 2,50 9,07 7,70 12,00
FLIA 8 5,60 4,80 6,40 | 0,66 0,40 0,84 | 3,25 831 7,63 930
FLIA 7 5,93 560 6,50 0,87 0,30 1,35 2,50 10,64 6,53 17,30
FLIA 6 4,47 3,00 5,30 0,38 0,00 0,88 3,33 5,50 2,00 7,50
FLIA 5 5,65 4,30 7,80 0,21 0,00 0,35 4,00 7,03 500 9,10
FLIA 4 4,75 3,40 540 | 054 0,00 1,05 | 2,25 755 3,00 11,45
FLIA 3 5,17 500 530 | 0,96 0,48 1,20 | 2,00 8,05 560 9,60
FLIA 2 5,58 540 5,70 0,52 0,00 0,94 4,25 7,30 593 8,80
FLIA 1 5,08 4,50 5,80 0,68 0,00 1,38 5,25 8,71 7,50 11,20
min: minimo; max: maximo.

W NDNDMNNMNEPENERPOWRRPEPNMNNWWNNDN
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El anélisis de la variancia no paramétrico Kruskal Wallis indicé que no existen diferencias
significativas entre las 19 familias en relacion con las variables de AT (p=0,0986), ABF
(p=0,6294), N° F (p=0,3767) y DAP (p=0,3767) (Tabla 6), coincidiendo con los resultados del
ANOVA.

Tabla 6. Andlisis no paramétrico de la variancia

Variables Kruskal-Wallis test. (p=0,05)

AT p=0,0986
ABF p=0,3767
Ne F p=0,6337
DAP p=0,6294

El gréfico de barras apiladas (Figura 3) muestra la particion de todas las variables analizadas. La
AT presentd proporciones similares entre las familias, siendo la variable mas estable, mientras
que ABF, N° F y DAP presentaron menor estabilidad. A su vez, las variables N° F y DAP
evidenciaron valores inversamente proporcionales (mayor nidmero de fustes menor diametro).
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Pronorciones aciimiiladas

FLIA19 FLIA18 FLIA17 FLIA16 FLIA15 FLIA14 FLIA13 FLIA12 FLIA11 FLIA10 FLIAO FLIA8 FLIA7 FLIA6 FLIA5 FLIA4 FLIA3 FLIA2 FLIA1

M Altura Total [J Altura de Bifurcacion de Fuste [] Numero de Fustes [] Diametro a la Altura del Pecho

Figura 3. Gréfico de barras apilado para las variables de AT, ABF; N° F, DAP en cada familia.

4. DISCUSION

Los estudios moleculares permitieron establecer una alta similitud entre los individuos de la
familia 10 (BGFNO0012) indicando que la planta madre fue polinizada por un reducido nimero de
arboles padres, lo que representa menor diversidad genética en la progenie (Bessega et al, 2000).

La similitud genética entre las 19 familias y los 14 SSRs estableci6é un solo grupo con 45 % de
similitud entre progenies. Estos resultados muestran que la formacién de los grupos no esta en
funcién del criterio familiar sino individual, debido a que las diferencias de variabilidad se
encuentran dentro de familias y no entre las mismas. El analisis de la diversidad genética o
heterocigosidad esperada para todos los locus resulté mas baja (H.= 0,348) que la heterocigosidad
observada (Ho.= 0,445), indicando un grado de endogamia (Loo, 2011) y por lo tanto una reducida
diversidad genética entre familias. Esta baja variabilidad estaria relacionada, segun Weller et al.
(1996) y Sosa (2001), al tamafio poblacional, el sistema de cruzamiento y las relaciones
filogenéticas de las especies. Ademas, el nimero de progenies analizadas es pequefio, y los
genotipos proceden de una sola area geografica (Departamento Giliemes), sumado a que la
dispersion del polen en especies de la seccién Algarobia es limitada (Bessega et al, 2000). Los
estadisticos F de Wright (Wright 1951), indice Fst (0,146) y Fis (-0,121) junto al AMOVA (87 %
de variabilidad genética dentro de familia versus 13 % entre familias), mostraron que la mayor
variacion genética se encuentra dentro de las familias. Carrera et al (2012) obtuvieron resultados
similares cuando estudiaron 217 familias de progenies de polinizacién abierta provenientes de
diez origenes, mostrando que la mayor parte de la variacion ocurre dentro de las familias (77 %),
mientras que la diferenciacion entre familias (dentro de cada origen) es de un 18 %. Este
comportamiento es muy comun en especies forestales principalmente en anemdéfilas (Hamrick
et al, 1992).

En cuanto a la expresion del fenotipo, la familia 10 (BGFNO0012) presenté la mayor altura
promedio (5,95 m + 0,25) mostrando poca dispersién para este caracter, y un DAP con un valor
medio de 9,43 cm + 1,46. Delvalle et al (2011) encontraron valores similares al evaluar el
crecimiento de ejemplares provenientes de diez rodales, con dos afios de implantacion, siendo el
origen de Isla Cuba (Formosa) quien presentd una alta homogeneidad en las variables evaluadas
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(didmetros a la altura del cuello 2,41y 0,45 cm y altura total de 2,1 m). Las variables ABF y N° F
para esta familia presentaron valores medio de 0,68 m + 0,27 y 3,75 + 1,5 respectivamente. La
familia 16 (BGFNO006) mostré para el crecimiento primario (AT) un valor medio de
5,75 m £ 0,44, y un promedio en crecimiento secundario (DAP) de 8,22 cm + 1,65. En cuanto a
las variables ABF el valor medio fue 0,62 m+0,21 y para el N° F fue de 3,75 +1,5. Los valores de
las variables ABF y N° F indicaron bajo potencial de rendimiento de la madera para aserrio
(Ugalde, 1981). Sin embargo, a partir de un manejo silvicola adecuado, estos parametros podrian
ser mejorados para responder las demandas locales de rollos con una longitud minima 1,30 my
preferentemente que superen los 2,10 m (Kees y Michela, 2016). En el anélisis de la variancia no
paramétrico (Prueba de Kruskal Wallis) las variables morfométricas (AT, ABF, N° F, DAP) no
presentaron diferencias significativas (p=0,05) entre familias, coincidiendo con el anélisis de
variabilidad obtenido mediante la variancia molecular. En cuanto al gréfico apilado (Figura 3) la
variable que presenté comportamiento mas estable para todas las familias fue AT. Resultados
similares fueron encontrados por Carrera et al (2012) cuando evaluaron rasgos cuantitativos de
crecimiento como la altura (H) y didmetro a la altura del pecho (DAP), y rasgos cualitativos como
espinas y 11 caracteres de hojas en diferentes origenes.

Por lo tanto, una eleccién errénea del material a reproducir puede traducirse en procesos de mala
adaptacion deprimiendo el vigor de los arboles implantados y hasta comprometiendo su
supervivencia (Mckay et al., 2005); es por ello que la seleccidn por progenie seria una eleccion
acertada para evadir estas consecuencias indeseadas. Un criterio similar fue reportado por Verga
(2013) en rodales semilleros de Prosopis a partir del bosque nativo.

5. CONCLUSIONES

La seleccidn de genotipos se realizd en funcién del criterio individual y no familiar, debido a que
las diferencias de variabilidad se manifestaron dentro de familias y no entre las mismas.

- Se seleccionaron los arboles 2 y 3 de la Familia 11 (BGFNO0011) y, 3 y 4 de la familia 3
(BGFNO0045) que si bien mostraron una alta estabilidad a nivel molecular y morfolégico
conservan un porcentaje de variabilidad.

- La estabilidad genética de los genotipos recolectados no se asoci6 con la similitud de los
parametros de alta productividad.

- Como perspectiva, los arboles seleccionados se usaran en los programas de mejora de Prosopis
alba.
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