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Resumen:
							                           
La eficiencia de los programas de mejoramiento genético en caña de azúcar requiere la diversidad del germoplasma. Esta es facilitada por formulaciones de estrategias y procedimientos de selección. El objetivo del presente estudio es la detección y uso de genotipos o individuos élite como criterio de evaluación de cruces del Programa de Mejoramiento Genético de la caña de azúcar en Cuba. Se utilizaron los datos de selección de las etapas del esquema de mejoramiento genético pertenecientes a la propagación clonal 1, 2 y estudios replicados (período 2000-2014). Se determinó el porcentaje de genotipos élite y la repetibilidad de esta clasificación de una etapa respecto a la otra. Se obtuvo un algoritmo de clasificación de genotipos élite con una efectividad de 85.3 %, para pronosticar cultivares comercializables en etapas tempranas de selección, cuando se detectan en la etapa clonal 2 respecto al 28.3 % en la etapa clonal 1. Se identificaron los 26 cruces con mayor aporte de genotipos élite a estudios replicados. De estos, el 72.8 % se corresponde con cruces de moderadamente comprobado a muy comprobado según la clasificación genética preliminar. Este resultado permite evaluar y pronosticar su respuesta a la selección y actualizar el programa de cruces para la mejora genética de la caña de azúcar en Cuba.



Palabras clave: Selección, cultivares, hibridación.
		                         


Abstract:
						                           
Efficient sugarcane breeding programs require availability of diverse germplasm and they are facilitated by formulation of appropriate selection strategies and procedures. The objective of the present study is the detection and use of genotypes or elite individuals as a criterion for the evaluation of crosses of the Sugarcane Breeding Program in the southeastern region of Cuba. The data from the selection evaluations of the stages of the genetic breeding scheme belonging to clonal propagation 1, 2 and replicated studies (period 2000-2014) were used. A classification algorithm was established to detect elite individuals on the variables diameter, stem length and refractometric brix compared to the control cultivar. The repeatability of the individuals and crosses where the elite individuals were classified from one stage to the other was determined. It was possible to detect the crosses that provide elite individuals, with significantly higher values in the clonal selection stage 2 to replicated studies than in the first clonal selection stage. The repeatability of the elite individuals in the clonal selection stages increases in the final stages of selection with respect to the initial one. The effectiveness of classification of these elite individuals in becoming recommended cultivars was 28.3 % when detected in clonal stage 1 compared to 85.3 % in clonal stage 2.
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			Introducción

			La obtención de cultivares de caña de azúcar ha desempeñado un rol fundamental en el desarrollo de la industria en el mundo (1). El proceso de selección en los programas de mejoramiento genético es complejo y se desarrolla con varias líneas u objetivos de mejoramiento (2). 

			La eficiencia de los programas de mejoramiento genético en caña de azúcar requiere la diversidad del germoplasma, la cual es facilitada por formulaciones de estrategias y procedimientos de selección, así como la optimización de recursos (3). La elección de progenitores y la predicción de su valor es una de las acciones más importantes y, por ende, el incremento de la selección y la ganancia genética es una medida del éxito de estos programas (4).

			El Instituto de Investigaciones de la Caña de Azúcar de Cuba (INICA) desarrolla un Programa de Mejoramiento Genético para dar respuesta a la obtención de nuevos cultivares. La región suroriental de Cuba está insertada en el mismo con la evaluación y selección anual de 40 000 posturas. Esto significa que se tiene un grupo de clones en estudio en diferentes etapas y años de selección. 

			Por otra parte, los planes de desarrollo varietal requieren constantemente tácticas para el diseño de escenarios de mejoramiento genético, tan eficientes como sea posible e interpretar datos colectados (3). De estos procediminetos se pueden hacer inferencias correctas y conclusiones acerca de la pregunta o preguntas de investigación.

			En el proceso de mejoramiento genético se valoran muchos criterios para elegir a los progenitores. Algunos autores consideran el valor genético de un genotipo como la habilidad para producir progenies superiores cuando son utilizados como progenitor y este valor es utilizado como referencia en el mejoramiento genético de plantas y animales (5).

			El valor de los cruces también es usado para identificar familias que poseen progenies con alto valor en determinados caracteres, las cuales se conocen como familias élite (6). De igual modo, se pueden localizar individuos élite, con características superiores al resto de las progenies, que permitan clasificar familias destacadas. 

			En el esquema de mejoramiento genético de la caña de azúcar que desarrolla el INICA se utiliza como método básico la selección individual, en detrimento de la selección familiar, lo que hace más difícil la estimación del valor de los progenitores y cruces. Además, no se dispone de una metodología para la identificación y conducción de gentotipos élite a través de las diferentes etapas de la selección y que estos, a la vez, contribuyan a la recomendación de nuevos cultivares y a la valoración de progenitores y familias.

			El objetivo del presente estudio es la detección y uso de genotipos o individuos élite como criterio de evaluación de cruces en el Programa de Mejoramiento Genético de la caña de azúcar en la región sur oriental de Cuba. 

		

		
			Materiales y métodos

			El estudio se desarrolló en la Estación Experimental de la Caña de Azúcar de la región sur oriental de Cuba, ubicada en la provincia Santiago de Cuba. Se utilizaron los datos de las evaluaciones de selección de las etapas 2, 3 y 4 del esquema de mejoramiento genético, según las normas y procedimientos metodológicos del Instituto de Investigaciones de la Caña de Azúcar (7) (Tabla 1). 

			
				

Tabla 1




Etapas, años y variables evaluadas en el período de estudio
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 *Años donde se establecieron los ensayos de variedades






			

			Con los criterios establecidos en las normas y procedimientos metodológicos, relacionados con la selección de los individuos en las etapas de propagación clonal, se programaron y simularon cinco algoritmos de clasificación de genotipos élite. Para esto se utilizó la interfase informática SASEL, desarrollada para la gestión de la información del proceso de selección de la caña de azúcar en Cuba (8). 

			En la programación de los algoritmos se tuvo en cuenta los valores de las variables: brix refractométrico, diámetro y longitud de los tallos, respecto al cultivar testigo C87-51. En el caso de la longitud de los tallos se utilizó la menor presión de selección por ser la variable de menor heredabilidad.

			Para el diseño del algoritmo se trabajó en dos estrategias: i- priorizar el contenido azucarero de los individuos seleccionados con brix refractométrico superior o igual al testigo y los componentes del rendimiento agrícola similares al testigo, ii- priorizar los componentes del rendimiento agrícola (diámetro y longitud de los tallos), superior o igual al testigo y el contenido azucarero similar al testigo. 

			En cada año y etapa de selección se determinaron las siguientes variables:

			
				

	
						Porcentaje de élite respecto a los seleccionados.

					

	
						Porcentaje de los cruces donde se clasificó la élite respecto al total de cruces de los individuos seleccionados. 

					

	
						Porcentaje de repetibilidad de la condición de élite de una etapa respecto a la otra. 

					

	
						Porcentaje de repetibilidad de cruces élite (familias donde se detectó la élite y que repiten su condición de una etapa a la otra).

					



			

			A las medias de las variables anteriores se les aplicó la prueba t para la comparación de medias al 5 % de significación. Se registraron, de los genotipos élite en las etapas de PC1 y PC2, los cruces o las familias de los cultivares establecidos en los ER y el número de individuos. Se utilizó la clasificación genética de estos cruces para obtener una posible asociación entre su categorización y el número de élite estudiados en esta etapa (9). 

			Se determinó el número de variedades liberadas a extensión y su clasificación de la condición de élite en etapas anteriores para establecer la efectividad del algoritmo utilizado, a través del porcentaje de variedades recomendadas versus clasificación preliminar como la élite.

		

		
			Resultados y discusión

			Como resultado de cinco diseños y simulaciones se creó un algoritmo de clasificación de la élite, no concebido en las normas metodológicas (Figura 1). Este esquema detecta las mejores características en los genotipos seleccionados a partir de las variables evaluadas y que representa los objetivos de la mejora genética en la caña de azúcar para el rendimiento agrícola e industrial.

			En la primera estrategia (i), cuando se comparó las variables con el cultivar testigo C87-51, se detectaron genotipos de alto brix, superior en 0.5, diámetro de los tallos igual o superior y longitud de los tallos superior o igual al 80 %. En la segunda estrategia (ii), clasificaron los genotipos de brix igual o superior, diámetro igual o superior en un 115 % y longitud de los tallos superior o igual al 85 %. Una segunda variante de esta estrategia reveló los genotipos con brix igual o superior en 94 %, diámetro de los tallos igual o superior en 80% y longitud de los tallos igual o superior.
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Figura 1



Algoritmo de detección de individuos élite en las etapas de propagación clonal 1 y 2







Brix- Brix refractométrico; Diam.-diamétros de los tallos; Long-longitud; B_test.-Brix del testigo; D_test.- diámetro de los tallos del testigo; L_test.-logitud nde los tallos del testigo; i-estrategia de priorizar el contenido azucarero; ii- estrategia de priorizar el rendimiento agrícola






			

			Al aplicar el algoritmo de clasificación de genotipos élite, los resultados mostraron que, en todas las series estudiadas, a excepción de las de 2004, 2005 y 2008, el porcentaje de individuos élite respecto a los seleccionados es inferior en la etapa de PC1 con relación a la PC2 (Figura 2a). Las medias de estos porcentajes, en ambas etapas, estuvieron en 19 y 37 %, respectivamente, con diferencias significativas al 5 %. Estos resultados pueden estar motivados a que en la etapa 2 de selección el tamaño de las parcelas es superior y con un proceso previo de selección.

			Cuando se analizó el porcentaje de cruces con procedencia de genotipos élite fue superior el valor con relación al porcentaje de los individuos élite, aunque sin diferencias importantes entre las etapas de selección clonal (Figura 2b). Las medias de las dos etapas fueron similares, sin diferencias estadísticas, con un valor ligeramente superior para la selección en la etapa 2 (51 %).

			La repetibilidad de los individuos élite a ser seleccionados de una etapa a la otra resultó inferior en las primeras etapas de selección respecto a las finales (Figura 2c y 2d). En las últimas etapas se aprecia un incremento significativo de los porcentajes de repetibilidad de los individuos élite, con mayor valor en la etapa de PC2 a ER (43 %). 

			Para todas las series evaluadas, excepto la de 2010, la repetibilidad de los cruces que aportan individuos élite de la etapa de PC1 a la PC2 fue superior, con una media del 13 %, lo que ratifica que las familias tienen mayor consistencia en el aporte de élite en las etapas finales de selección que la de los genotipos élite.
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Figura 2



Porcentaje de participación y repetibilidad de individuos y cruces élite







PC1 - Etapa de propagción clonal 1; PC2 - Etapa de propagción clonal 2; ER- Etapa de estudios replicados; ** - medias diferentes para p<0.05






			

			Al hacer un análisis de los cruces que aportan mayor cantidad de individuos élite a estudios replicados, se encontró que el 72.8 % clasifican como cruces de moderadamente comprobado a muy comprobado, con prevalencia de la clasificación comprobado (29.1 %) (Tabla 2). Solo el 5.1 % de los cruces con aporte de cinco individuos o más clasificaron como moderadamente descartados, no obteniéndose cruces descartados ni muy descartados.

			Hay que señalar cruces con 14 o más individuos élites a estudios replicados clasificados como muy comprobado y comprobado, como fueron: C92-524 x Mex66-1235, C96-435 x Mex66-1235, CSG295-92 x B37161, C25-381 x CP70-1133, C229-84 x CP70-1133 y C86-12 x CP70-1133.

			La efectividad del algoritmo de detección de la élite quedó evidenciada en los resultados del análisis de las series que culminaron los estudios replicados y recomendaron los cultivares a fase de extensión (Tabla 3). Se corroboró la utilidad de diagnosticar genotipos superiores en la etapa de PC2, debido al porcentaje de coincidencia (85.7 %) con los cultivares que se recomiendan a fase de extensión y uso comercial de los mismos. 

			
				

Tabla 2




Clasificación genética versus cruces con aporte de cinco o más individuos élite en estudios replicados
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 Frec. - Frecuencia; *- Clasificación genética; %- Porcentaje de la clasificación genética de los cruces según el aporte de individuos élite en estudios replicados; PNC- Programa Nacional de Cruces; F- Progenitor femenino del PNC; M- Progenitor masculino del PNC






			

			El sistema de cruces comprobados en caña de azúcar requiere de varios años para determinar si un cruce es considerado élite o no. Este sistema, se basa en la proporción inicial de posturas respecto a los genotipos que avanzan en etapas posteriores, lo que permite estimar el valor del cruce (6). Los resultados obtenidos en este trabajo permitieron caracterizar los cruces que aportan genotipos a etapas finales de selección y, por tanto, variedades a extensión, lo que contribuye a estimar su valor genético para incorporarlo al programa de cruzamientos o mantenerlo en el mismo como cruce comprobado.

			La evaluación de progenitores con datos de progenie es más efectiva en plantas con genoma complejos como la caña de azúcar (10). Los cruces con alto porcentaje de germinación y avances en etapas subsiguientes de selección pueden ser considerados élite a costa de nuevos cruces o cruces con menos posturas (6). 

			
				

Tabla 3




Cultivares recomendados a fase de extensión versus clasificación de individuos élite en etapas precedentes de selección
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 PC1- Etapa de propagción clonal 1; PC2-Etapa de propagción clonal 2; % - Porcentaje de cultivares recomendados a extensión con clasificación de élite en etapas anteriores de selección






			

			Diferentes autores han invocado el uso de la selección familiar seguido de la individual para producir ganancias mayores que las obtenidas por la selección en individual, especialmente en caracteres de baja heredabilidad (11). En este sentido, los resultados de este estudio contribuyen a la identificación de individuos y familias élite, lo que permite realizar una mejor elección de las combinaciones que participan en el programa de cruces y de selección familiar.

			El objetivo de la selección familiar es identificar familias élite a partir de focalizarse en la selección individual de los genotipos (12) y es un importante procedimiento a considerar en las etapas tempranas de los programas de mejora genética de la caña de azúcar (13). Estos estudios han mostrado que la selección familiar es superior a la individual, con alta ganancia genética para caracteres cuantitativos como el rendimiento agrícola, en las primeras etapas de selección (10, 12). Por tanto, los cruces de progenitores élite deberían tener mayor uso en los programas de mejoramiento por aportar una gran proporción de genotipos con un rendimiento esperado elevado (14). A pesar de que el presente trabajo se basa en la selección individual, logra extraer información para la caracterización de los cruces. 

			La mejor estrategia en términos de ganancia genética y costo es una combinación de selección familiar y selección dentro de las familias (12). No obstante, los problemas potenciales mostraron significativa correlación entre el grado visual y subsiguiente comportamiento en próximas etapas clonales, incluso con el contenido azucarero (posturas más vigorosas tienden a tener alto contenido en azúcar en próximas etapas) (15). 

			Otros autores consideran que en la etapa de posturas se justifica el uso de la evaluación familiar y, posterior a ésta, la selección individual restringida a lo seleccionado en esas familias, debido a la baja heredabilidad de los caracteres cuantitativos unido a la alta variación ambiental y pequeños tamaños de las parcelas presentes en esta etapa (6). No obstante, de acuerdo a los resultados de este trabajo, la selección individual de genotipos élite y la descendencia que lo constituye realiza aportes al Programa de Mejoramiento Genético de la caña de azúcar desarrollado en Cuba.

		

		
			Conclusiones

			
				

	
						Se obtuvo un algoritmo de clasificación de genotipos élite con efectividad para pronosticar cultivares comercializables, en etapas tempranas de selección, de 85.3 % cuando se detectan en la etapa clonal 2 respecto al 28.3 % en la etapa clonal 1. 

					

	
						Se determinaron 26 cruces con mayor aporte de genotipos élite a estudios replicados, correspondiéndose 72.8 % de los mismos a la clasificación genética preliminar de moderadamente comprobado a muy comprobado, lo que permite evaluar y pronosticar su respuesta a la selección y perfeccionar el programa de cruces en el Programa de Mejoramiento Genético de la caña de azúcar en Cuba. 
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