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RESUMEN

Conelfindeidentificar las gluteninas de alto peso molecular
yrelacionarlas con lacalidad panadera, asi como caracterizar
lacalidad panaderadel grupo de genotipos de trigos harineros
(Triticum aestivum L.), se sembraron 130 genotipos bajo
condiciones de temporal en Santa Lucia de Prias, Estado de
Meéxico, 2001. En el analisis de calidad de las propiedades
fisicas y quimicas se consideraron caracteristicas de calidad:
peso hectolitrico (kg hL"), dureza de grano (%), proteina
en grano y harina (%), y volumen de sedimentacion (mL.).
En el analisis reoldgico se incluyeron las variables tiempo
de mezclado (min), mixograma-altura (cm), tolerancia
al sobremezclado (mm), mixograma-estabilidad (min),
alveograma-W (10 #J), alveograma-P/L con escala de 0.1
a6y alveograma-P/G (escala de 1.5 a 14). En el andlisis de
panificacion se considerd volumen de pan (mL) y textura
de la miga (escala de 1-6). La identificacion de gluteninas
de alto peso molecular se realizo por electroforesis en gel
SDS-Poliacrilamida (SDS-PAGE). Los alelos 2* y 1 del
genomaA, 17+18y 7+8 del genoma By 5+10del genomaD,
mostraronun efecto positivo sobre la calidad de panificacion,
el alelo 7+9 del genoma B mostr6 un efecto intermedio y
los alelos, nulo (0) del genoma A y 2+12 del genoma D
mostraron un efecto negativo, siendo todos estos alelos los de
mayor frecuencia en los genotipos. Las combinaciones con
mayor frecuencia fueron 2*-7+9-5+10, 2*-17+18-5+10 y

* Recibido: Agosto de 2006
Aceptado: Noviembre de 2007

1-17+18-5+10,con 28.6%,22.7%Yy 12.6%respectivamente,
siendo estas dos Ultimas las que presentaron los mayores
volumenes de pan 867 y 883 mL, respectivamente.

Palabras clave: Calidad de panificacion, gluteninas de alto
peso molecular, trigo harinero.

ABSTRACT

In order to identify the high molecular weight glutenins
subunits and its relationship with the bread-making quality,
as well as to characterize the bread quality of the group
of genotypes of bread wheat (Triticum aestivum L.), 130
genotypes were seeded under rainfed conditions at Santa
Lucia de Prias, Estado de Mexico in 2001. In the analysis
of physical and chemical quality the traits considered
were test weight (kg hL!), grain hardness (%), grain and
flour protein (%) and sedimentation volume (mL). The
rheological analysis was based on the basis of mixed time
(min), mixogram-height (cm), Overmixing tolerance (mm),
mixogram-stability (min), alveogram-W (10-J), alveogram-
P/Lwith scale from 0.1 to 6 and alveogram-P/G (scale from
1.5 to 14). In the bread-making analysis bread loaf volume
(mL) and bread crumb texture (1-6 scale) were considered.
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The identification of high molecular weight glutenins was
madeby electrophoresis in SDS-Polyacrylamida (SDS-PAGE)
gel. The alleles 2* and 1 of the genome A, 17+18 and 7+8 of
genome B and 5+10 of genome D, showed a positive effect on
the bread-making quality, allele 7+9 of genome B showed an
intermediate effect and the alleles, null (0) ofthe genome A and
2+12 of genome D showed a negative effect, all these alleles
showed the highest frequency in genotypes. The combinations
most frequently found were 2*-7+9-5+10,2%-17+18-5+10and
1-17+18-5+10,with 28.6%,22.7%and 12.6% respectively; the
last two combinations presented the best bread volume with
867 and 883 mL, respectively.

Keys words: Bread-making quality, high molecular weight
glutenins, bread wheat.

INTRODUCCION

El trigo harinero (Triticum aestivum L.) es el mas difundido
y apto para la elaboracion de productos panificables. Dentro
de esta especie existe una amplia gama de variedades que
difieren en cuanto a la calidad panadera, ya sea por dureza
del grano, contenido de proteina o caracteristicas de gluten
(Hoseney, 1991). La calidad de grano es importante para que
los productores siembren trigo con las caracteristicas que
demanda el mercado. Por estas razones, la calidad adquiere
mayor importancia en los programas de mejoramiento de
trigo. Sobre todo en estos tiempos, en que México ha adoptado
una economia de libre mercado, existe una demanda real de
variedades de trigo que ofrecen los tipos de calidad requerida
por la industria de alimentos elaborados a partir de este cereal.
Incrementar el potencial de rendimiento sin afectar la calidad
de procesamiento es dificil, particularmente por el hecho de
que los aumentos en rendimiento de grano van acompaiiados
generalmente por una disminucion de contenido de proteina
y, consecuentemente, por una reduccion de calidad de
panificacion (Pefia et al., 2007). Por esta razon, es necesario
que los programas de fitomejoramiento den a los aspectos de
calidad la misma importancia que se otorga al rendimiento de
grano y a laresistencia a enfermedades (Pefa et al., 2002).

El mejoramiento genético permitira la obtencion de nuevas
variedades que ademas de ser resistentes a enfermedades y
tolerantes a factores ambiéntales y de alto rendimiento de grano
deberan ser de mayor calidad molinera y panadera dado que
los parametros de calidad se encuentran bajo control genético
(Branlard et al., 2003; Shan et al., 2007). En los tltimos afios
se ha incrementado la importacion de trigo de Canada y de
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Estados Unidos de América y se ha reducido el consumo de
trigo nacional, esto se debe principalmente a que la industria
molinera puede adquirir en el mercado internacional lotes de
trigo conmayor contenido de proteina, caracteristicas de calidad
especifica y, sobre todo, con mayor uniformidad de calidad
entre lote y lote que lo que ofrece el mercado nacional (Pefia,
2002; Penacetal.,2007).

Entre las proteinas de trigo que forman el gluten (gluteninas
y gliadinas), y que determinan la calidad de panificacion, las
gluteninas de alto pesomolecularson las de mayorimportancia,
ya que son las que alta influencia ejercen sobre la fuerza de
gluten (Weegels etal., 1996). Las gluteninas se separan en dos
grupos; las subunidades de bajo peso molecular y las de alto
peso molecular. Las subunidades de gluteninas de alto peso
molecularson codificadas por genes entres loci genéticamente
diferentes, Glu-Al, Glu-B1 y Glu-D1, los cuales se localizan
enlos cromosomas 1A, 1By 1D, respectivamente. Cada locus
exhibe variacion alélica, la cual determina las propiedades de
fuerza del gluten (Branlard etal., 2001).

Algunas combinaciones alélicas son mas favorables para
producirun gluten con gran fuerza, mientras que lo contrario se
obtiene con otras combinaciones alélicas (Payne y Lawrence,
1983; Heetal.,2005; Liuetal.,2005). Entre las gluteninas que
tienenun efecto conocido sobrelas caracteristicas dela fuerzade
gluten se encuentran las subunidades 1,2* , 7+8 , 749, 13+16,
17+18y5+10, conefectopositivo; lassubunidades 7+9y 2+12,
conefecto intermedio; y las subunidades 0, 7,20, 13+19, 3+12
y4+12, conefectonegativo (Payney Lawrence, 1983; Pognaet
al., 1992; Pena et al., 2002; Ram, 2003; Pefia et al., 2004).

En un programa de mejoramiento genético una premisa
importante es conocer el germoplasma utilizado en los
cruzamientos para generar variabilidad. El presente trabajo tuvo
como principal objetivo, identificar las gluteninas de alto peso
molecular y relacionarlas con la calidad panadera, asi como
caracterizar lacalidad panadera del grupo de genotipos de trigos
harineros mexicanos (Triticum aestivum L.), utilizados como
progenitores en el programa nacional de trigo de temporal, del
Campo Experimental Valle de México.

MATERIALES Y METODOS
Material y condiciones experimentales

El material vegetal utilizado consistio en un grupo de 130
progenitores de la especie Triticum aestivum L., cultivados



Polimorfismo de gluteninas de alto peso molecular y su relacion con trigos harineros para temporal 59

en ciclo primavera-verano de 2001, en Santa Lucia de
Prias, Estado de México, del Campo Experimental Valle
de México, bajo condiciones de temporal utilizando un
disefio experimental de bloques completos al azar con dos
repeticiones. La unidad experimental consistio en cuatro
surcos de 3 m de Longitud con una separacion de 30 cm
entre ellos.

Losanalisis de calidad fueron efectuados en el laboratorio de
calidad de trigo del Centro Internacional de Mejoramiento
de Maiz y Trigo (CIMMYT), empleando los métodos
establecidos por la American Association of Cereal
Chemists (AACC, 1995). Estas variables se agruparon en
analisis fisico, quimico, reologico y panificacion. En el
analisis fisico y quimico se consideraron caracteristicas de
calidad como peso hectolitrico, dureza de grano, proteina
en grano y harina, y volumen de sedimentacion. En el
analisis reologico se incluyeron las variables consideradas
en un mixograma (tiempo de mezclado, mixograma-altura,
tolerancia al sobremezclado y mixograma-estabilidad)
y en un alveograma (alveograma-W, alveograma-P/L
y alveograma-P/G). En el analisis de panificacion se
consideraron las caracteristicas volumen-pan y textura de
miga.

Elpeso hectolitrico (kghL™") se determiné en una muestra de
500 mL en una balanza volumétrica (Seedburo Equipment
CO., Chicago, IL.). Elindice de dureza (%) fue determinada
con un analizador por reflectancia en el espectro infrarrojo
cercano (NIR, por sus siglas en inglés) infralyzer 300
(Technicon, N.Y.) calibrado (método 39-70 A; AACC, 1995)
con base en el indice de tamafio de particula (método 55-
30; AACC, 1995), en el cual una mayor proporcion (%) de
particulas finas presentes en una muestra de harina integral
indica mayor suavidad de grano.

La harina refinada se obtuvo de muestras de grano
acondicionado a 14% de humedad, con reposo de 24 a 36
h previo a la molienda, la cual fue efectuada en un molino
Brabender Quadrumat Sr. (Brabender, Alemania).

El contenido de proteina en grano y harina (%) se midié con
el analizador NIR infralyzer 300 (método 39-10; AACC,
1995). El volumen de sedimentacion (mL) se determiné por
elmétodo de Dick y Quick modificado por Pefiaetal. (1990)
enuna muestra de 1 g de harina mediante dodecil sulfato de
sodio, que indicala capacidad de hidratacion y expansion de
proteina de gluten en un medio ligeramente acido y mide la
fuerza general de masa; a mayor volumen mayor fuerza. El

tiempo de mezclado (min), mixograma-altura, tolerancia al
sobremezclado (mm)y mixograma-estabilidad (min), fueron
determinadas en un mixégrafo (Nacional Manufacturing
Co., Lincoln, NE), en 35 g de harina (a 14% de humedad),
queutilizan laabsorcion de agua de acuerdo con el contenido
de proteina (Método 54-40; AACC, 1995). Amayor tiempo
de amasado mayor fuerza de gluten y viceversa.

Los alveogramas se realizaron en un alvedgrafo de Chopin
(Trippette & Renaud, Paris, Francia) en una muestra de 50
g de harina, de acuerdo con el método 54-30 de la AACC
(AACC, 1995). La variable alveograma-W es una medida
de la fuerza de la masa (10 *J); a mayores valores mayor
fuerza: valores menores a 200 caracterizan a trigos de gluten
débil, valores entre 200y 300 corresponden a trigos de gluten
medio fuerte, y valores mayores a 300 caracterizan a trigos de
gluten fuerte. El alveograma-P/L, que es larelacion entre la
alturay longitud del alveograma, se determind mediante una
escalaadimensional de 0.1 a6, donde lamayor extensibilidad
corresponde a valores menores. La variable alveograma-P/G
esunarelacion entre altura e indice de expansion con valores
de 1.5 a 14. (tenacidad/extensibilidad), se midi6 sobre la
base de la escala adimensional de 1.5 a 14, donde la mayor
extensibilidad corresponde a valores menores.

La variable volumen de pan (cm?) se realizé6 mediante el
método de masa directa (método 10-09, AACC, 1995)
evaluandose criterios de absorcion de agua y tiempo de
amasado, bajo condiciones estrictas de temperatura y
humedad relativa, la cual se determind en una hogaza
obtenida a partir de 100 g de harina (14% de humedad). El
volumen se determin6 por desplazamiento de semilla de
colza (Brassica sp.), la textura de miga se evalué mediante
unaescalade 1=muy pobre, 2=pobre, 3=regular, 4=buena,
5=muy buena y 6= excelente (Pena, 2002).

Losalelos que codifican las gluteninas de alto peso molecular,
locus Glu-Al (Genoma A), Glu-B1 (genoma B) y Glu-D1
(Genoma D), se identificaron con base a la nomenclatura
propuesta por Payne y Lawrence (1983). Se molieron 40 g
de grano para obtener harina integral en un molino Cyclotec
Tecator Mod. 1093. La separacion de las subunidades de
proteina se obtuvo a partir de 40 mg de harina integral,
usando geles al 14% de acrilamida aun pH 8.5 en presencia
del agente reductor dodecil sulfato de sodio (SDS, por sus
siglas en inglés). La separacion electroforética se realizo
aplicando 9 mA por gel durante 17 h (utilizando equipos de
BIO-RAD equipment. Bio-Rad Laboratories, Richmond,
California). El procedimiento se basé en el protocolo de



60 Agric. Téc. Méx. Vol. 34 Num. 1 Enero - Abril 2008

electroforesis usado por el laboratorio de quimicay calidad
industrial de trigo del CIMMYT (Peia, 2002).

Analisis estadistico

Se realiz6 el analisis de varianza general en cada clase
de dureza para las variables estudiadas mediante el
procedimiento GLM del SAS (SAS, 1994). La fuente de
variacion genotipos se agrupo y se realizé el analisis de
varianza general, ademas se agruparon para obtener los
cuadrados medios respectivos para combinaciones, es decir,
el locus Glu-Al (GenomaA), Glu-B1 (genomaB)y Glu-D1
(Genoma D), asi como por cada locus, genoma A, By D.
Previo al analisis de varianza de dureza, proteina en grano
y harina se realiz6 una transformacion logaritmica de los
datos porcentuales. Se efectuo la comparacion de medias,
utilizando la prueba de Tukey a una probabilidad de 0.05.

RESULTADOS Y DISCUSION

Laidentificacion y nomenclatura de las variantes alélicas
de los 130 progenitores para cada uno de los loci, se
muestran en la Figura 1. Los diferentes alelos, sefialados
por flechas, del locus Glu-Al se muestran en a) Glu- B1
en, b) y Glu- D1 en c). Se encontraron doce alelos que
codifican para gluteninas de alto peso molecular. En el
locus Glu-Al se encontraron los alelos 1, 2* y nulo (0),
este ultimo se caracteriza por ausencia de banda. En el
locus Glu-D1 se caracterizaron tres alelos, 5+10, 1.5+10
y 2+12. Mientras que el locus Glu-B1 fue el de mayor
diversidad identificandose seis alelos 6+8, 13+19, 7+8,
7+9,20y 17+18.

En el Cuadro 1 se presentan los cuadrados medios del
analisis de varianza por genotipos y descomposicion
en combinacion, genoma A, B y D respectivamente.
Puede observase que para genotipos y combinaciones
se encontraron diferencias altamente significativas para
todas las variables estudiadas. Lo cual indica que los
genotipos y las diferentes combinaciones de gluteninas
presentan un comportamiento diferencial en todas las
variables de calidad. Cuando se consideraron los tres
alelos (0, 1 y2*)del genoma A, se encontraron diferencias
altamente significativas para proteina en grano, volumen
de sedimentacion, tiempo de amasado, mixograma-
estabilidad, alveograma W, alveograma P/L y volumen
de pan; lo cual significa que los alelos de este genoma
expresan un efecto diferente sobre estas variables.
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Figura 1.Polimorfismo de gluteninas de alto peso
molecular, en gel de poliacrilamida de
progenitores trigo. Primavera-verano 2001.
a) locus Glu-Al, b) locus Glu-Bl y c) locus
Glu-D1.

Para el genoma B se encontraron diferencias altamente
significativas para peso hectolitrico, dureza, volumen
de sedimentacion, mixograma-tiempo de amasado,
mixograma-estabilidad, alveograma-W, alveograma-P/L,
alveograma P/G, volumen de pan y textura de miga. Esto
indica que los seis alelos (20, 13+19, 17+18, 6+8, 7+8
y 7+9) del genoma B tienen un efecto diferencial sobre
estas variables. En el genoma D se encontraron diferencias
altamente significativas para proteina en grano, proteina
en harina, volumen de sedimentacion, mixograma-tiempo
de amasado, mixograma-altura, mixograma-tolerancia al
sobreamasado, mixograma-estabilidad, alveograma-W,
alveograma-P/G, volumen de pan y textura de miga; esto
significa que el efecto que ejercen cada uno de los alelos
(1.5+10, 2+12, 5+10) del genoma D es diferente.

El Cuadro 2 muestra las combinaciones con mayor
frecuencia,locus Glu-Al,Glu-B1yGlu-D1correspondientes
al genoma A, B y D, respectivamente, del germoplasma
evaluado. Las combinaciones 2*-7+9-510, 2*-17+18-5+10
y 1-17+18-5+10 fueron las mas frecuentes con el 28.6%,
22.7%y 12.6%, respectivamente, del total de genotipos
estudiados. Las combinaciones 1-17+18-5+10, 1-7+9-
5+10, y 2*-7+9-5+10 estuvieron presentes en el 4.2, 6.7
y 7.6% respectivamente. Las combinaciones en los que
aparece el alelonulo (0) del genomaA; los alelos 20, 13+19
y 6+8 del genoma B; y losalelos 2+12, 1.5+10 del genoma
D presentaron una frecuencia muy baja.



Polimorfismo de gluteninas de alto peso molecular y su relacion con trigos harineros para temporal

61

Cuadro 1.Cuadrados medios de analisis de varianza por genotipos, combinaciony genoma de 130 progenitores de trigos
harineros para temporal. Santa Lucia de Prias, Estado de México, México. Primavera-verano 2001.

Variable/Fuente de variacion Genotipos Combinacion Genoma A Genoma B Genoma D

G. L. 129 18 2 6 2
Peso Hectolitrico 8.01%* 13.68** 6.61 ns 12.70%%* 4.40 ns
Proteina en grano 1.12%%* 1.84%%* 2.45%* 1.30 ns 4.80**
Dureza 43.86%* 55.05%* 7.06 ns 59.65%* 12.44 ns
Proteina en harina 1.86%* 2.35%%* 2.34 ns 2.10 ns 9.60%*
Volumen de sedimentacion 14.08** 25.65%* 42.20%* 33.90** 23.90*
Tiempo de mezclado 0.69** 2.35%* 2.30%* 1.90%** 8.20%*
Mixograma-altura 0.27%%* 0.42%* 0.25 ns 0.14 ns 1.50%*
Tolerancia al sobremezclado 21.30%* 56.33%%* 19.70 ns 24.80 ns 265.10**
Mixograma-estabilidad 2.23%%* 5.70%%* 5.30%* 4.10%* 21.70%*
Alveograma-W 16267.81%* 55247.58%* 66176.95%* 45309.30** 146791.50%*
Alveograma-P/L 0.13%%* 0.22%%* 0.32%%* 0.30%* 0.15ns
Alveograma-P/G 1.25%%* 2.11%%* 1.10 ns 2.33%%* 3.70%*
Volumen de pan 23013.71%* 40028.40** 46453.17** 47811.00** 109575.40%**
Textura de miga 1.59%* 3.25%* 3.00 ns 4.70%* 8.60**

ns=no significativo; * Significativo con a=0.05; ** Altamente significativo con a=0.01.

Cuadro 2.Frecuencia de combinaciones de 130 progenitores de trigos harineros para temporal. Santa Lucia de Prias,
Estado de México, México. Primavera-verano 2001.

Num. de combinacion Combinacion de GAPM
Genoma A Genoma B Genoma D Frecuencia
19 2% 7+9 5+10 34
14 2% 17+18 5+10 27
8 1 17+18 5+10 15
18 2% 7+9 2+12 9
10 1 749 5+10 8
9 1 7+8 5+10 5
7 1 17+18 2+12 3
13 2% 17+18 2+12 3
4 0 748 5+10 2
5 0 74+9 2+12 2
6 0 7+9 5+10 2
12 2% 13+19 5+10 2
1 0 20 5+10 1
2 0 17+18 5+10 1
9 1 7+9 2+12 1
11 2% 13+19 2+12 1
15 2% 6+8 5+10 1
16 2% 7+8 1.5+10 1
17 2% 7+8 5+10 1
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En el Cuadro 3 se presentan las frecuencias relativas y
absolutas por genoma, y grupo de calidad. Parael genomaA,
elalelo2* fue el mas representativo, con presenciaen 65.3%
del germoplasma, seguido porel alelo 1 con27.6%. El grupo
de calidad 1 fue el de mayor nimero de genotipos, dentro
de los cuales el 58.2% presentaron el alelo 2* y el 40.3%
presento el alelo 1; el alelo nulo sélo estuvo presente en un
genotipo y su porcentaje se va incrementando del grupol
hasta el grupo 4, en todos los grupos de calidad el alelo de
mayor frecuencia es 2*. En el genoma B el grupo 1 fue el
mas representativo seguido del grupo 2. En este genoma
los alelos 7+9 y 17+18 fueron los mas frecuentes con 46.3
y 40.7% de presencia en el germoplasma evaluado. En el
grupo 1 el alelo 17+18 con 56.7% y el alelo 7+9 con 32.8%
de los genotipos fueron los alelos mas frecuentes. Estos
mismos alelos fueron los mas frecuentes en los grupos 2, 3
y 4. Enel grupo 3 se presento el alelo tinico 20 y en el grupo
1 se presento el alelo tinico 7+6. En el genoma D el grupo 1
fue el mas frecuente con 68 genotipos, seguido por el grupo
2 con 38 genotipos. En el grupo 1 el 95.6% de los genotipos
presentaron el alelo 5+10; este alelo fue el mas frecuente en
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todos los grupos, con excepcion del grupo 3 donde 80% de
los genotipos presento el alelo 2+12; fue en este grupo de
calidad donde se presento el alelo inico 1.5+10.

De las combinaciones con mayor nimero de genotipos
2*-749-5+10, 2*-17+18-5+10 y 1-17+18 —5+10, fueron
estas dos ultimas las que presentaron los volimenes de
pan mas altos 867 y 883 mL en promedio con una calidad
de miga (4.6) muy buena, ademas estas combinaciones
también presentaron los valores mas altos de alveograma-W,
tiempo de amasado, menor alveograma-P/L y P/G; lo cual
indica que son las que presentan mayores valores de fuerza
y extensibilidad, caracteristicas determinantes de las
propiedades viscoelasticas que dan buena calidad panadera,
esto fue observado por Pogna et al. (1992), Johansson y
Svensson (1995), Branlard et al. (2001), Ram, (2003) y
Martinez et al. (2007) quienes asocian un efecto positivo
sobre la fuerza de gluten y consecuentemente sobre calidad
panadera las combinaciones anteriormente mencionadas.
En el Cuadro 4 se presentan las medidas para las diferentes
combinaciones de alelos.

Cuadro 3.Frecuencias relativa y absoluta por alelo de 130 progenitores y grupos de calidad de trigos harineros para
temporal. Santa Lucia de Prias, Estado de México, México. Primavera-verano 2001.

Genoma A (n) (%) Grupo 1 (%)

Grupo 2 (%)

Grupo 3 (%) Grupo 4 (%)

0 9 7.1 1 1.5
| 35 27.6 27 40.3
o g3 653 39 58.2
Total 127 67

Genoma B

20 | 0.8 0 0
13+19 3 2.4 0 0
17418 so 407 38 56.7
648 | 0.8 0 0
748 10 8.1 6 8.9
719 57 463 22 32.8
716 | 0.8 1 1.5
Total 123 67

Genoma D

1.5+10 1 0.8 0 0
2412 19 147 3 44
5110 109 845 65 95.6

Total 129 68

3 8.1 2 11.7 3 429
4 10.8 5 29.4 0 0
3 83.7 10 58.8 4 57.1
38 17 7
0 0 1 5.9 0 0
2 5.6 1 5.9 0 0
9 25 3 17.6 2 333
1 2.8 0 0 0 0
3 8.3 1 5.9 0 0
21 583 11 64.7 4 66.7
0 0 0 0 0 0
36 17 6
0 0 1 6.3 0 0
15.8 8 50.0 2 28.6
32 84.2 7 43.7 5 71.4
38 16 7
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Cuadro 4.Medias por combinacion de alelos de 14 variables de calidad en 130 progenitores de trigos harineros para
temporal. Santa Lucia de Prias, Estado de México, México. Primavera-verano 2001.

Combinacién 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19DMS
Genoma A 0 0 0 0 0 1 1 1 1 1 2% 2% 2% 2% 2% 2% 2% 2% D%
Genoma B 2017+18 748 749 7+917+18 17+18 7+8 7+9 T+913+19 13+1917+18 17+18 6+8 7+8 7+8 7+9 7+9
Genoma D 5+10 5+10 5+10 2+12 5+10 2+12 5+10 5+10 2+12 5+10 2+12 5+10 2+12 5+105+10 1.5+105+102+12 5+10

n 1 1 2 2 2 3 15 5 1 8 1 2 3 27 1 1 1 9 34
PHE (KghL") 764 773 764 756 744 752 744 762 76.1 742 684 743 755 748 780 762 69.7 73.8 84.6 5.5
PGR (%) 132 147 145 142 138 135 133 132 146 138 143 13.6 127 133 13.7 158 13.8 133 13.6 1.9
DUR (%) 50.7 46.5 55.6 465 555 50.6 53.4 482 50.5 529 62.8 563 49.6 51.1 48.5 50.8 47.0 53.0 51.7 11.8
PHA (%) 11.6 13.1 135 128 12.0 124 11.8 12.0 133 122 123 12.0 112 12.0 123 150 12.1 11.8 122 25
VSD (mL) 126 147 183 122 152 191 185 18.6 129 17.1 165 185 146 179 159 185 183 164 162 6.6
TMZ(min) 1.7 19 20 16 21 25 30 26 19 26 14 21 19 29 21 1.7 31 1.8 25 12
MIXAL (cm) 56 54 63 57 54 61 58 58 66 59 59 59 60 58 62 6.6 58 6.1 57 1.0
TOLSMZ (mm) 13.5 98 150 143 10.1 112 9.1 9.1 213 11.6 143 131 141 9.6 11.8 185 75 139 10.1 73
MIXEST(min) 1.9 27 24 15 27 30 40 40 15 3.0 19 27 21 38 23 1.7 45 24 34 24
ALVW (J) 176 248 282 131 217 352 372 345 185 320 173 239 174 355 226 167 356 204 287 200
ALVP/L 1.0s 07 06 11 15 09 07 08 10 08 05 0.7 08 09 0.7 04 09 08 09 0.6
ALVP/G 41 32 28 38 54 40 36 38 40 38 24 31 32 4.0 3.0 20 40 33 38 21
VOLPAN (ml) 586 842 9127425 786 920 883 826 823 861 644 821 759 867 883 720 949 737 823 272
TEXT 1 50 45 35 35 48 46 44 40 46 20 40 37 46 45 35 50 39 42 23

PHE= Peso Hectolitrico; PGR= Proteina en grano; DUR= Dureza de grano; PHA= Proteina en harina; VSD= Volumen de sedimentacion; TMZ= Tiempo de mezclado;
MIXAL=Mixograma-altura; TOLMZ=Tolerancia al sobremezclado; MIXEST=Mixograma-estabilidad; ALV W= Alveograma-W; ALVP/L=Alveograma- P/L; ALVP/
G=Alveograma-P/G; VOLPAN= Volumen de pan; TEXT= Textura de miga. DMS= Diferencia minima significativa.

Esto se confirma con la combinacion 2*-7+9-5+10 que presentd
menor valor de alveograma-W y consecuentemente menor
volumendepan, estosedebealapresenciadelasubunidad 7+9del
genoma B que se asocia aun efecto intermedio sobre la fuerza del
gluten, lo cual concuerda conloreportadopor Pognaetal. (1992),
Johansson y Svensson (1995), Nagamine et al. (2000), Pefia et
al. (2004), Liu et al. (2005) y Martinez et al. (2007). Genotipos
caracteristicos de estacombinacionsonlos cultivares Batan F96 y
JuchiF2000. Genotipostipicosdelacombinacion2*-17+18-5+10
son Nahuatl F2000, Pavon F76 y Temporalera M87. Mientras
que, las variedades Galvez M87, Zacatecas VT74, Romoga F96,
Rebeca F2000 y Tlaxcala F2000 son tipicas de la combinacion
1-17+18—5+10, conocidos por su mayor calidad intrinseca.

Las combinaciones 2*-7+8-2+12, 1-7+8-5+10 y 1-7+9-5+10
fueron menos frecuentes; de éstas las dos ultimas presentaron
altos valores de volumen de pan y calidad de miga; presentan
también valores altos de alveograma y valores aceptables de
tiempo de amasado, el cultivar Culiacan F90 representa la tiltima
combinacion; en relacion a la primera combinacion presentd
valores bajos de volumen de pan, baja calidad de miga, asi como
valores bajos de alveograma-W y tiempos de amasado.

El alelo 2+12 del genoma D es al mas frecuente en el grupo
de calidad 3. Seglin Pefia (2002), Pefia et al. (2004) y De la
O et al. (2006) donde lineas que poseen la subunidad 5+10

superan en fuerza y volumen de pan a aquellas que contienen la
subunidad 2+12. Genotipos con este ultimo alelo son utilizados
primordialmente en la industria galletera. Dentro de las
combinaciones de baja frecuencia se encuentra 2*-7+8-1.5+10
de alto contenido de proteina, 2*-7+8-5+10 con alto volumen de
pan,altacalidaddemigay fuerzaalveograma-W;2*-13+19-2+12
y 0-20-5+10, ambas combinaciones con volumen de pan bajo y
texturademigamuy pobre, Payney Lawrence(1983), Pognaetal.
(1992)yPena(2002),dondelineas quepresentan las subunidades
13+19, 2+12, 0y 20 afectan negativamente la fuerza de gluten y
volumen de pan.

Las medias de los genotipos que contienen cada uno de los alelos
del genoma A (locus Glu-Al). El alelo 1 se caracteriza por alto
volumen de pan, buena textura de miga, alto alveograma-W 'y
alveograma P/L menor a launidad. El alelo 2* se caracteriza por
valores intermedios de volumen de pan, buena textura de miga
y fuerza intermedia. El alelo nulo (0) se caracteriza por valores
bajos de volumen de pan, textura de miga regular, alveograma-
P/L mayor a launidad y alto contenido de proteina. En el caso de
los alelos del genoma A se puede concluir que el alelo 1 tiene un
efecto positivo en la calidad de panificacion, el alelo 2* un efecto
intermedioy el alelo 0 (nulo) tiene un efecto negativo; de acuerdo
alos resultados del germoplasma evaluado, Payne et al. (1987),
Pognaetal.(1992), Penaetal.(2002), Pefiaetal. (2004) y Martinez
etal.(2007) (Cuadro 5).
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Cuadro 5.Medias por alelo en el Genoma A de 14 variables de calidad en 130 progenitores de trigos harineros para
temporal. Santa Lucia de Prias, Estado de México, México. Primavera-verano 2001.

Variable/Alelos 0 1 2% DMS
Num. genotipos 9 35 83

Peso Hectolitrico (kg hL™) 75 75 79 3.5
Proteina en grano (%) 14.2 13.5 13.5 1.2
Dureza (%) 51 52 52 8
Proteina en harina (%) 12.7 12.0 12.1 1.6
Volumen de sedimentacion (mL) 14.9 17.8 16.8 4.2
Tiempo de mezclado (min) 2.0 2.7 2.5 0.9
Mixograma-altura (cm) 5.7 5.9 5.8 0.6
Tolerancia al sobremezclado (mm) 12.3 10.5 10.8 54
Mixograma-estabilidad (min) 2.4 3.6 33 1.7
Alveograma-W (10 J) 221 341 293 143.2
Alveograma-P/L 1.1 0.8 0.9 0.4
Alveograma-P/G 4.1 3.7 3.7 1.4
Volumen de pan (ml) 794 868 824 175.5
Textura de miga 3.7 4.5 43 1.6

DMS= diferencia minima significativa.

Como se observa en el Cuadro 6 se presentan las medias
de las variables de los genotipos que poseen los diferentes
alelos. Los alelos mas comunes en el germoplasmaavaluado
fueron 7+9 y 17+18; seguidos por el alelo 7+8 y los alelos
poco frecuentes (inicos) 20, 6+8 y 13+19. De los alelos mas
frecuentes 17+18 present6 un alto volumen de pan y buena
texturade miga; asimismo este alelo esta ligado aaltos valores
de alveograma -W y alveograma P/L menor a la unidad. El
alelo 7+9 mostré valores medios de volumenes de pan, buena
textura de miga, valores medios de alveograma-W; al parecer
existe un cierto efecto negativo de este alelo en la calidad de
panificacion (Payne et al., 1987; Pognaetal., 1992; Pefia et
al., 2002; Martinez et al., 2007).

Elalelo 7+8 presentd valoralto de volumen de pan, muy buena
textura de miga, alta fuerza de alveograma-W, de acuerdo
con lo anterior se puede decir que tiene un efecto positivo en
la calidad de panificacion. De los alelos poco frecuentes 20 y
13+19 presentaron en general un efecto negativo en la calidad
de panificacion; en relacion al alelo tnico 6+8 el efecto fue
positivo, Payneetal . (1987) y Pognaetal. (1992).

Las medias de las variables de calidad para genotipos que
contienenel genoma D. Elalelo de mayor frecuencia fue 5+10,
el cual se caracterizo por conferir alto volumen de pan, buena
texturade miga, valores altos de alveograma-W'y alveograma-
P/Lmenor alaunidad; porlo que se puede decir, que este alelo
tiene un efecto positivo sobre la calidad panadera. Enrelacion
alalelo 2+12 estuvo asociado a volumen de pan bajo, textura
de miga regular, valores intermedios de alveograma-W y

tiempos de amasado corto, por lo que se infiere que el efecto
sobre la calidad panadera es negativo (Payne et al., 1987,
Pognacetal., 1992; Penaetal.,2002; Pefiaetal.,2004; Heetal.,
2005; DelaOetal.,2006), (Cuadro 7). El alelo tinico 1.5+10
confirid alto contenido de proteina, valores de volumende pan,
alveograma-W y tiempos de amasado fueron bajos por lo que
se puede decir que el efecto fue negativo.

En general las variedades que se han liberado para siembras
en temporal presentan alta calidad per se (Cuadro 8), se puede
ver que éstas presentan los alelos 1 y 2* indistintamente; en
el genoma A, ninglin genotipo ofrece presenta el alelo nulo
asociado a un efecto negativo sobre la calidad, el progenitor
Bow “s” es un ejemplo de esto. En el genoma B domina el
alelo 17+18, asociado a un efecto positivo en calidad y en
menor frecuencia se tiene el alelo 7+9, el cual esta asociado
a un efecto intermedio. En el genoma D invariablemente el
alelo presente en las variedades para panificacion fue 5+10,
cuando el alelo 2+12 esta presente como en Coridon se pierde
mucha fuerza de la masa y consecuentemente volumen de
pan. Por consiguiente en el mejoramiento genético para la
obtencion de variedades de alta calidad panadera se debera
seleccionar lineas con subunidades de gluteninas de alto peso
molecular que tengan un efecto positivo y se deberan evitar
los alelos asociados a efectos negativos (0, 13+19,2+12,0y
20, 749, 20, ); en el genoma A se deberan tener los alelos 1y
2* en el genoma B se deberan buscar los alelos 17+18, 7+8 y
7+6, mientras que en el genoma D invariablemente se debera
buscar el alelo 5+10, que es uno de los que mayor efecto
positivo tienen sobre la calidad panadera.
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Cuadro 6.Medias de genotipos con alelos del genoma B de 14 variables de calidad en 130 progenitores de trigos
harineros para temporal. Sta. Lucia de Prias, Estado de México, México. Primavera-verano 2001.

Variable/Alelos 20 13+19 17+18 6+8 7+8 719 DMS
Num. genotipos 1 3 50 1 1 57

Peso Hectolitrico (kg hL™) 76.4 72.3 74.8 78.0 75.4 80.5 53
Proteina en grano (%) 13.3 13.8 13.3 13.7 13.9 13.6 1.9
Dureza (%) 50.8 58.4 51.7 48.5 50.0 51.9 11.4
Proteina en harina (%) 11.7 12.1 11.9 12.3 12.7 12.2 2.5
Volumen de sedimentacion (ml) 12.7 17.8 17.9 15.9 18.7 16.1 6.3
Tiempo de mezclado (min) 1.8 1.9 2.8 2.1 2.5 2.3 1.4
Mixograma-altura (cm) 5.6 5.9 5.8 6.2 59 5.8 1.0
Tolerancia al sobremezclado (mm) 13.5 13.5 9.8 11.8 11.1 11.4 8.2
Mixograma-estabilidad (min) 2.0 2.4 3.7 2.3 34 3.0 2.5
Alveograma-W (J) 176.6 2172  346.8 225.6 322.2 267.1 213.4
Alveograma-P/L 1.1 0.6 0.8 0.7 0.7 0.9 0.6
Alveograma-P/G 4.2 2.8 3.8 3.0 34 3.8 2.0
Volumen de pan (ml) 586.0 7622  869.5 883.0 855.7 807.2 262.0
Textura de miga 1.0 33 4.6 4.5 4.5 4.1 2.3

DMS: diferencia minima significativa.

Cuadro 7.Medias de genotipos que poseen alelos del Genoma D de 14 variables de calidad en 130 progenitores de trigos
harineros para temporal. Santa Lucia de Prias, Estado de México, México. Primavera-verano 2001.

Variable/Alelos 1.5+10 2+12 5+10 DMS
Num. genotipos 1 19 109

Peso Hectolitrico (kg hL™) 76.2 74.3 77.9 4.2
Proteina en grano (%) 15.8 13.5 13.5 1.4
Dureza (%) 50.8 51.8 52.1 9.0
Proteina en harina (%) 15.0 12.0 12.1 1.8
Volumen de sedimentacion (mL) 18.5 15.9 17.2 5.1
Tiempo de mezclado (min) 1.7 1.9 2.7 1.0
Mixograma-altura (cm) 6.6 6.0 5.8 0.7
Tolerancia al sobremezclado (mm) 18.5 13.9 10.0 5.5
Mixograma-estabilidad (min) 1.7 2.3 3.5 1.8
Alveograma-W (J) 166.8 212.2 320.2 160.8
Alveograma-P/L 0.4 0.8 0.9 0.5
Alveograma-P/G 2.0 34 3.8 1.6
Volumen de pan (ml) 720.0 769.4 851.0 201.2
Textura de miga 3.5 39 4.4 1.8

DMS= diferencia minima significativa.
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Cuadro 8.Medias por variables de calidad y combinacion de GAPM en progenitores de trigos harineros para temporal.
Santa Lucia de Prias, Estado de México, México. Primavera-verano 2001.

Genotipo Combinacion Proteinaen Tiempo de Alveograma-W  Alveograma-  Volumen de
Genoma: A-B-D grano amasado (10* 1) P/L pan
(%) (min) (0-6) (ml)
Nahuatl F2000 2*-17+18-5+10 13.6 3.8 544.5 1.0 1015
Galvez M87 1-17+18-5+10 13.6 2.8 429.4 0.7 1011
Juchi F2000 2*-749-5+10 12.4 33 4104 0.7 949
Culiacan F90 1-74+9-5+10 13.6 2.9 340.1 1.2 949
Pavon F76 2*%-17+18-5+10 13.2 2.9 379.4 1.0 937
Miléan 2%/1-7+6-5+10 143 3.1 409.4 0.7 935
Temporalera M87 2%-17+18-5+10 13.3 3.1 388.5 0.7 933
Zacatecas VT74 1-17+18-5+10 13.2 2.5 348.3 0.8 914
Pastor “s” 1-17+18-5+10 13.2 4.1 4323 0.7 906
Tlaxcala F2000 1-17+18-5+10 12.7 4.1 480.7 1.0 899
Rebeca F2000 1-17+18-5+10 12.4 4.0 355.8 0.8 889
Romoga F96 1-17+18-5+10 12.3 2.9 327.1 0.7 881
Batan F96 2*-749-5+10 12.5 3.0 310.0 0.9 879
Tinamou 1-7+9-5+10 14.6 24 328.7 1.0 864
Bow “s” 0-7+9-5+10 13.8 1.7 212.6 1.3 747
Coridon 1-7+9-2+12 15.0 1.5 188.7 0.9 631
DMS 1.3 0.9 162 0.4 234
DMS: diferencia minima significativa.
CONCLUSIONES AGRADECIMIENTOS

Las combinaciones 2*-7+9-5+10, 2*-17+18-5+10 y
1-17+18+5+10 fueron las de mayor frecuencia en los
130 genotipos evaluados. En el genomaAlos alelos 2*y
1 fueron los de mayor frecuencia, ambos asociados a un
efecto positivo en la calidad panadera. El alelo nulo (0)
fue el de menor presenciay asociado a un efecto negativo
en la calidad panadera. En el genoma B los alelos 7+9 y
17+18 fueron los que presentaron alta frecuencia, y el
alelo 7+8 estuvo presente en s6lo en 8% de los genotipos.
Los alelos 17+18 y 7+8 estan asociados a un efecto
positivo, 7+9 aun efecto intermedio, y la presenciade los
alelos 20 y 13+19 estan asociados a un efecto negativo
en la calidad panadera. En el genoma D el alelo 5+10
fue el de superior frecuencia, el cual esta asociado con
un efecto positivo sobre la calidad panadera, mientras
quelos alelos 2+12y 1.5+10 fueron los menos presentes
y estuvieron asociados a un efecto negativo. Las
combinaciones 2*-17+18-5+10 y 1-17+18+5+10 son
las que mostraron mejor calidad panadera.

Los autores agradecen al CONACYT (Proyecto 067698)
el financiamiento parcial otorgado para la realizacion de la
presente investigacion.
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