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INTRODUCCION

La bactenosis del frijol {Phaseolus vulgaris L.) es cau
sada por la bacteriaXani/iomtwu campestris pv. phaseoli 
(Xcp) (Smith) Dye. En América Latina se han reportado 
péridas en rendimiento de hasta un 45%.

Mediante evaluaciones en generaciones tempranas se 
podrían eliminar las líneas más susceptibles, reduciendo 
así el costo y tiempo necesario para identificar líneas con 
resistencia. Los valores de heredabilidad (h2) para resis
tencia a Xcp han sido de intermedios aaltos (Beebe, 1989).

El objetivo de este trabajo fue determinar si se puede 
seleccionar en generaciones tempranas líneas rojas pe
queñas y blancas con resistencia a bacteriosis, así como el 
determinar la heredabilidad de la resistencia a Xcp del 
follaje en dos poblaciones de frijol común.

MATERIALES Y METODOS

Se evaluaron dos poblaciones provenientes de las cruzas 
entre DOR 364 x XAN 176que fue dividida en tres grupos 
(I, II y III) con 40 líneas cada grupo, y DOR 364 x WBB- 
20-1 que consistió en un solo grupo de 40 líneas. El 
cultivar DOR 364 es susceptible a Xcp pero posee resis
tencia al virus del mosaico dorado. XAN 176 y WBB-20- 
1 se seleccionaron por su resistencia Xcp. A nivel de 
campo se evaluaron las generaciones F3 y F4 utilizando un 
diseño de bloques completos al azar (BCA) con tres 
repeticiones y en el invernadero la generación F5 median
te un diseño BCA con 4 repeticiones. En el campo se 
inoculó con aspersión foliar de Xcp a una concentración 

de 3 x 107 cfu/ml. La severidad de la enfermedad se evaluó 
por dos escalas, una de 1 a 9 desarrollada por el C1AT y 
basada en el tamaño de las lesiones (CIAT, 1987) y otra 
basada en el porcentaje de área foliar afectada (James, 
1971). En el invernadero se usó el método de agujas 
múltiples a unaconcentración de 107 cfu/ml. La severidad 
se evaluó por una escala basada en el porcentaje de área 
inoculada afectada (Aggour y Coyne, 1989). La h2 de la 
reacción a Xcp se calculó por el método de componentes 
de varianza. La varianza aditiva (crA2) fue estimada de la 
varianza entre las lincas (oLz) presumiendo que la varianza 
dominante y epistática eran mínimas. Los estimados de h2 
corregidos considerando la generación de autofecundación 
(Hallauer y Miranda, 1981).

RESULTADOS Y DISCUSION

En las poblaciones DOR 364 x XAN 176 y DOR 364 x 
WBB-20-1 se observaron diferencias significativas entre 
Las líneas en las generaciones F3, F4 y F5, utilizando 
ambas escalas de evaluación (Cuadro 1). Existió un rango 
amplio de reacciones, y se observó algunas lincas con 
buena resistencia a Xcp. Los progenitores XAN 176 y 
WBB-20-1 mostraron más resistencia aXcp que DOR 364. 
En ambas poblaciones se observó que en la generación F5 
la presión de la enfermedad fue mayor; ésto podría deberse 
al método de inoculación utilizado, ya que el uso de las 
agujas múltiples permitió un contacto directo de las bac
terias con el tejido intemo de la hoja, porque causa heridas 
y reduce La posibilidad de un escape de infección. Esto 
concuerda con lo reportado por Zapata et al (1985, 
quienes mencionan la eficacia de dicho método en am
bientes controlados.

En la población DOR 364 x XAN 176 y de acuerdo con la 
escala 1 -9, se determinó que la severidad de la enfermedad 
varió entre los experimentos o generaciones (Cuadro 2). 
Dicho resultado se debe mayormente a las evaluaciones 
del invernadero (F5), en donde la presión fue mayor que 
en el campo. La significancia de la interacción entre 
experimentos y genotipos indica que el comportamiento 
de los genotipos varió en cada experimento (generación). 
La mayoría de las líneas resistentes mantuvieron su re
sistencia en las tres generaciones.
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Cuadro 1. Valores promedios de la reacción a 
Xanthomonas campestres pv. phaseol i en las 
generaciones F3, F4 y F5 de dos poblaciones y los 
progenitores de acuerdo a dos escalas de 
evaluación. Mayagüez, Puerto Rico, 1992.

Escala 1-9 X área afectada
Genotipos F3‘ F4 F5 F3 F4

DOR 364 x XAN 176 (Grupo _Qy

9177-212-35 1.0 2.3 3.0 0.0 2.7
212-15 1.3 1.7 3.0 0.3 0.7
212-17 1.3 1.7 2.3 0.3 1.3

DOR 364 5.7 5.3 9.0 26.7 20.0
XAN 176 2.3 1.7 2.0 1.0 1.0
Anova (0.05) * * * * *

DOR 364 x XAN 176 (Grupo

9177-213-40 1.7 3.0 2.5 0.7 7.7
213-27 2.0 2.7 1.5 6.7 7.0
213-24 2.3 2.7 2.3 7.0 7.7

DOR 364 4.7 5.3 8.5 20.0 18.3
XAN 176 1.7 1.0 1.5 1.3 0.0
Anova (0.05) * * * * •

DOR 364 x XAN 176 (Grupo III)

9177-214-20 1.3 2.0 2.5 0.3 2.7
214-17 1.7 1.7 1.8 0.7 1.3
214-28 2.0 2.0 1.3 1.3 2.3

DOR 364 5.3 5.0 8.3 30.0 20.0
XAN 176 2.7 1.7 2.5 8.3 2.7
Anova (0.05) * * « *

DOR 364 x WBB-20-1

9177-208-20 1.3 1.3 2.5 0.3 1.7
208-17 2.3 2.7 2.5 3.3 2.3
208-28 3.0 2.0 1.8 13.7 1.7

DOR 364 6.7 5.3 9.0 43.3 21.7
WBB-20-1 2.0 1.0 1.8 1.0 0.0
Anova (0.05) * * • * «

1 Las generaciones F3 y F4 fueron evaluadas en el 
campo y la F5 en el invernadero. y Población DOR 
364 x XAN 176 fue dividida en tres grupos (I, II y 
III).

Cuadro 2. Análisis de varianza cortinado de la 
reacción a Xanthomonas campestri s bv. phaseoli 
basada en la escala de 1 a 9, de las tres 
generaciones (F,, F, y Fe), de los grupos I, II y 
III de la población POR 564 x XAN 176.

Fuente de Grados de Cuadrados Medios
Va r i ac i ón Libertad I II III

Experimento (E) 2 42.50* 50.84* 28.10*
Rep./ E 6 1.43 2.76 3.60
Genotipos (G) 41 16.08 17.60 21.86
Entre Progenitores 1 98.00* 102.72* 72.00*
Entre Líneas 39 14.01* 15.82* 21.09*
E x G 82 4.14* 7.27* 4.12*
Error 246 1.57 1.87 1.38

La severidad de la enfermedad medida como porciento de 
área foliar afectada, varió entre los experimentos sola
mente en el grupo I de la población DOR 364 x XAN 176;

además, para este grupo hubo una interacción significati
va de experimentos por genotipos (Cuadro 3). Las líneas 
resistentes mantuvieron un bajo porcentaje de área foliar 
afectada en ambas generaciones evaluadas.

Cuadro 3. Análisis de varianza confinado de la 
reacción a Xanthomonas canoestris bv. phaseoli 
basada en el porciento de área afectada, de las dos 
generaciones (F, y F,), de los grupos I, II y III 
de la población DOR 364 x XAN 176.

Fuente de Grados de Cuadrados Medios
Variación Libertad I II III

Experimento (E) 1 280.78* 250.00ns 1.59ns
Rep./ E 4 10.26 346.73 314.49
Genotipos (G) 41 296.27 264.23 469.69
Entre Progenitores 1 1496.33* 1026.75* 1140.75*
Entre Líneas 39 262.28* 251.22* 460.25*
E x G 41 102.82* 79.55ns 73.41ns
Error 164 38.58 74.25 98.56

Las evaluaciones de la población DOR 364 x WBB-20-1, 
usando ambas escalas, mostraron que la severidad de la 
enfermedad varió entre los experimentos (Cuadro 4). 
Nuevamente, la presión a nivel de invernadero fue mayor 
que en el campo. En cuanto a la interacción de experimen
to por genotipo solamente fue significativa de acuerdo con 
la escala 1-9, indicando que el comportamiento de los 
genotipos varió en cada generación, pero la mayoría de las 
líneas resistentes mantuvieron su resistencia en las tres 
generaciones.

Cuadro 4. Análisis de varianza combinado de la 
reacción a Xanthomonas campestris bv. phaseoli de 
las tres generaciones (F,, F^ y F^), de la 
población DOR 364 x WBB-20-!, basada en la escala 
de 1 a 9 y el porciento de área afectada.

Grados Lib. Cuadrados Medios
Fuente de Esc. X área Esc. X área
variación 1-9 afect. 1-9 afect.

Experimento (E) 2 1 54.72* 10440.02*
Rep./ E 6 4 3.58 481.15
Genotipos (G) 41 41 15.40 453.82
Entre Progenitores 1 1 128.00* 3072.00*
Entre Líneas (L) 39 39 12.90* 398.07*
E x G 82 41 5.91* 190.72ns
Error 246 164 2.34 162.41

En la población DOR 364 x XAN 176 los valores de h2 
basado en la escala de 1 -9 fueron altos desde la generación 
F3 (Cuadro 5). Estos valores de h2 de acuerdo al porciento 
de área afectada variaron entre grupos, siendo alta para el 
grupo 1 e intermedia para los grupos II y III (Cuadro 6). 
Resultados similares han sido mencionados por Bcebc 
(1989) en estudios de heredabilidad utilizando otras po
blaciones. En la población DOR 364 x WBB-20-1 los 
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valores de h2 de acuerdo a ambas escalas de evaluación 
fueron bajos en la F3 y más altos en la F4 y F5 (Cuadros 
5 y 6).

Cuadro 5. Valores de heredabilidad de la reacción 
a Xanthomonas campestris bv. phaseoli basados en 
la escala de 1 a 9.

Población Generación Heredabili dad

DOR 364 x XAN 176 2 f3 0.60 (0.13)y
F4 0.78 (0.13)
F5 0.79 (0.13)

DOR 364 x WBB-20-1 f! 0.30 (0.22)
F4 0.63 (0.22)
F5 0.78 (0.22)

En la población DOR 364 x XAN 176 se presenta 
un solo valor de h* por cada generación, ya que 
mediante una prueba de X' se estableció que las 
varianzas de los tres grupos que forman dicha 
población eran homogéneas (X* = no significativo). 
' Error estándar.

Cuadro 6. Valores de heredabilidad de la reacción 
a Xanthomonas campestris bv. phaseoli. basado en 
el porciento de área afectada.

Poblaci ón Grupo Gener. Heredabili dad

DOR 364 x XAN 176 I f3 0.73 (0.22)y
F4 0.70 (0.22)

11 F3 0.44 (0.22)
F4 0.39 (0.22)

II! F3 D.44 (0.22)
F4 0.62 (0.22)

DOR 364 x WBB-20-1 I F3 0.29 (0.22)
F4 0.57 (0.22)

z X’ fue significativo indicando que las varianzas 
no eran homogéneas por Lo que se presentan valores 
separados por generación en cada grupo de La 
población DOR 364 x XAN 176. y Error estándar.

CONCLUSIONES Y RECOMENDACIONES

De acuerdo con los resultados, se concluyó que en la 
población DOR 364 x XAN 176 se puede seleccionar en 
generaciones tempranas, como es la F3, pero la población 
DOR 364 x WBB-201 se debe esperar hasta la generación

F4. De ambas poblaciones evaluadas se seleccionaron 14 
líneas con altos niveles de resistencia y de color de granos 
esperados. La línea 9177-212-20 decolor de grano rojo de 
la población DOR 364 x XAN 176, y las líneas de color 
blanco 9177-208-28 y la 9177-208-29 de la población 
DOR 364 x WBB-20-1 son sobresalientes.

La selección en generaciones tempranas depende de los 
progenitores involucrados. En general, es recomendable 
esperar hasta la generación F4. Las evaluaciones en la 
generación F3 podría requerir un mayor número de re
peticiones para aumentar la precisión.
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