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Actividades BSU /CIMMYT.

Desarrollo de
metodologias
de analisis

Desarrollo de
capacidades

Objetivo:
Resolver los problemas de analisis de
los investigadores en estudios de
diversidad relacionados con la
conservacion de recursos geneticos y
mejora vegetal.

Desarrollo de
software de
analisis




Logros CIMMYT@ SAGARPA
Desarrollo Metodolaegico

SCIENTIFIC REP{X;}RTS

; .Uhlo.ck'in'g the gén'efic.di\)e'rsity of
Creole wheats

PrashantVikram®”, Jorge France®", Juan Burgueno-Ferreira™", Huihui Li*",

Deepmala Sehgal’, Carolina Saint Pierre?, Cynthia Ortiz?, Clay Sneller®, Maria Tattaris?,
Carloes Guzman?, Carelina Pacla Sansaleni?, Guillermo Fuentes-Davila®, Matthew Reynolds?,
Kai Sonders!, Pawan Singh?, Thomas Payne!, Peter Wenzl?, Achla Sharma®,

MNavtej Singh Bains®, Gyanendra Pratap Singh’, José Crossa® & Sukhwinder Singh?

SCIENTIFIC REPC{;}RTS

Genomic prediction models for
grain yield of spring bread wheat in
diverse agro-ecological zones

C.Saint Pierre’’, J. Burgueno®', ). Crossa®’, G. Fuentes Davila®, P. Figueroa Lopez®,
E. Solis Moya?, . Ireta Moreno?, V. M. Hernandez Muela®, V. M. Zamora‘u’llla ; P.Vikram®,
K. Mathews?, C. Sansaloni®, D. Sehgall, D. Jarquin®, P. ".|"l."faanz|1 & Sukhwinder 5ingh1



LOgFOS {CIMMYT. SAGARPA| :
Desarrollo Metodolégico

Correlacion de Pearson entre valores observados y
predichos usando un ambiente para predecir otro

Entrenamiento
Celaya Delicias Tepatitlan

Cd Zaragoza
Obregon J

0.286 0.377

0.203 — 0.203 0.180 0.174

0.324 0.267 — 0.290 0.276
Cd. Obregon 0.515 0.285 0.404 — 0.440
Zaragoza 0.206 0.177 0.228 0.256 —
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Logros
Programas

ADEL-R:
ACBD-R:
AGD-R:

Eval LXT:

STAD-R:
META-R:

SPATIAL META-R:

RIndSel:
BGLRR:
PED-R:
BIO-R:

i de aie y Trige

Disefios experimentales
Disefios aumentados
Disefios genéticos

Visualizacion de resultados

Estadistica descriptiva
Andalisis multi-ambiente

Analisis espacial multi-ambiente

Indices de seleccion
Seleccidon genomica, Analisis de asociacion
Analisis de pedigre, COP

Biodiversidad, colecciones nucleo

data.cimmyt.orqg



data.cimmyt.org

Logros
Programas

BIO-R es un programa basado en R y
Java para el analisis de biodiversidad
a partir de datos moleculares. Calcula
de

diversidad, genera graficos y crea

las principales  estadisticas

subconjuntos de accesiones con

distintos criterios (colecciones nucleo).

Factor3 0

Factor?2

N\

i de aie y Trige

x: 0.08633638
y: 0.03386547

—]Z: ~0.0583907

Genotype: HPP5488900

0.05

Factorl



Logros BCIRIEIE 520/ |
Desarrollo de Capacidades

. _ Texcoco — 2015-17
* Proyectos de colaboracion en estudios de

razas locales en Nicaragua y Azeibarjan
* Participacion en cursos de capacitacion — _j

* Direccion de tesis y asesoria a

estudiantes Guasave — 2016
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Oportunidades Sl e

 Nuevas colaboraciones

 Proyectos de largo alcance

* Proyectos especificos (maiz
palomero, maiz para produccion de
aceite)

« Actividades de capacitacion



Colaboradores

inigap
INIFAP
Universidad Autonoma Agricola Antonio Narro
Universidad Autonoma Chapingo §\\\\
Colegio de Postgraduados U/\G

Universidad Autonoma de Guadalajara
Instituto Politécnico Nacional

CIMAT
“ACADD

(Q‘ Colegio de SAGARTA
Postgraduados

Centro de

Jvstigaciéa CIMMYT.

en Matemiticas, A.C. nternational Maize and Wheat Improvement Cente!
CIMAT




