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SELECCION DE PROGENITORES, VARIANZAS GENETICAS Y HEREDABILIDAD EN SENTIDO
AMPLIOY ESTRECHO PARA ALTO CONTENIDO DE SACAROSA EN CANA DE AZUCAR

Edison Gaston Silva Cifuentes, L.
Cdegio de Postgraduados, 2011

H contenido de azticar, €l rendimiento de cafa y |a resistencia a enfermedades son las caracteristicas
més importantes en €l mejoramiento genético de la cafa de azlicar (Saccharum spp.); por ello, €l cbjetivo
de la presente investigacion fue selecconar progenitores, estudiar los componentes de la vanarza
genética y la heredabilidad en sentido anplio y estrecho para alto contenido de azticar. En una primera
etapa se evaluaron dos grupos de varedades de la oolecdon de germoplasma del CINCAE-Ecuador,; €l
primero (G1) formado por 20 vaniedades se evalud en una localidad durante dos cortes, y el segundo (&2)
integrado por 32 variedades se estudio en dos localidades tarbién por dos cortes. En una segunda etepa
se evaluaron dos conjuntos de auzamientos cbtenidos entre 11 variedades de ato y dos de bajo
contenido de azlicar selecdionados de G1. En ¢l primer grupo oon 27 cnzamientos (CR27) se usaron
plantulas derivadas de semilla sexual y e segundo con 12 anuzas (CR12) de entre los 27, se estebledo
con peguencs esquejes cbtenidos de esas plantulas. La evaluacion se realizo en el Estado | de selecdon
en cafa plantilla y primera soca y en € primer estado de seleccidn donal (Estado [1) en cafa plantilla.
Ademés, se prabaron los 13 progenitores (PROG) y dos testigos. En todos 10s experimentos se ufilizo un
diseio de blogues conpletos a azar con fres repeticiones y se valoraron las variables contenido de
sacarosa (POL), azicares totales (BRIX), fibra (FIB) y pureza (PUR). Se estimaron los componentes de
varianza y heredabilidad en sentido anplio en G1, G2 y PROG y en sentido estrecho en CR27 y CR12. Al
mencs 11 variedades presentaron contenides altes de azlicar v la heredabilidad en senfido amplio para
PCL, BRIXy HB fue alta en los dos grupcs de variedades. Los progenitores y cruzamientos exhibieron un
comportamiento similar en los dos cortes del Estado . Los estimadores de heredabilidad en sentido
estrecho fueron bajos en CR27 (< a 0.3), mientras que en CR12 fueron altos (> a 0.6) y similares en los
dos cortes. Las variedades Amarilla y BJ65152, y aquellos cruzamientos que tienen como uno de sus
progenitores a estas variedades presentaron contenidos altos de zticar de manera consistente a través
de cortes y en los dos estados de seleodidn. Los cruzamientos con contenidos altos de azicar presentaron
una mayor freciencia de clones que superaron a los progenitores y testigos.

Palabras clave: Saccharim spp., componentes de varianza genética, contenido alto de azticar, estado de
selection



PARENTAL SH ECTION, GENETIC VARIANCES AND HERITABILITY IN BROAD AND NARROW
SENSE FOR HIGH SUCROSE CONTENT IN SUGARCANE

Edison Gaston Silva Cifuentes, L.
Colegio de Postgraduados, 2011

Sugar content, cane vield and disease resistance are the most important traits in genetic improvement
of sugarcane (Saccharum spp.); therefore, the cbjective of this research was to seledt parents, to study the
genetic variance components and heritability in both broad and namow sense for high sugar content. As a
first step, two groups of varieties from the CINCAE-Ecuador gemmplasm callection were evaluated, the first
one (G1) oonsisting of 20 varieties was evaluated at one location for two crops, and the second one (&2)
integrated by 32 varieties was assessed in two locations for two crops. As a second step two sefs of
crosses derived from 11 varieties of high and two of low sugar content selected from G1 were eveluated. In
the first group with 27 crosses (CR27) seedlings were used, while the second one with 12 crosses (CR12)
from those of CR27 was established with amall setts from seediings. The evaluation was canied out at
Stage | of sdection in plant cane and first ratoon, and &t the first clonal seledtion stage (Stage 11} in plant
cane. In addition, the 13 parents (PROG) and two checks were tested. A randomized complete blocks
design with three replications was used in all expetiments. The evaluated vaniables were: sucrose content
(POL), total sugars (BRIX), fiber (FIB) and purity (PUR). Variance components and broad sense heritability
were estimated for G1, G2 and PROG while namow sense heritability was estimated from CR27 and CR12.
At least 11 varieties had high sugar content and broed sense hentability for POL, BRIX and FIB was highiin
both groups of varieties. Parents and crosses exhibited similar performance in plant cane and first ratoon of
Stage |. Estimetes of narmow sense heritability were lowin CR27 (<10 0.3), and highin CR12 (> to 0.6) and
similar in plant cane and first ratoon. Amarilla and BJ65152 varieties as well as crosses having either of
those varieties as a parent had high sugar contents consistently through arops and at both selection
stages. Crosses with high sugar content showed higher frequency of dones thet exoeeded the parents and
checks.

Index words: Saccharum spp., genetic variance components, high sugar content, stage of seledtion.
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|. INTRODUCCION GENERAL

La cafa de azicar (Saccharum spp.) se altiva en més de 23 millones de hectéreas en regiones
tropicales y subtropicales del mundo (FAOSTAT, 2010). Su produccion es usada prindipalmente para ser
transformada en azlicar (sacarcsa) proveyendo el 75 % de la demanda mundial. También es utilizada para
la produccion de etanol que ha reabido una atendion crediente y ha sido publicitada como una fuente
importante de biocombustible renovable; ademés, esta siendo Utilizada para la produccidn de biomasa
como una fuente dtemativa de energia (Ming et &, 2006; D' Hort ef &, 2008).

Las vaniedades cuitivadas en la actualidad son hibridos inter-especificos complejes, principalmente
entre Saccharum officinarum, conodida como cafia noble, y Saccharum sporftaneurn, con contribuciones
de S. robustum, S. sinensey S. barberi, y otros génercs de pastos relacionados (Daniels y Roach, 1987).
Roach (1989) mendiona que se pueden distinguir tres fases en la historia dd mgoramiento genético: la
primera se enfocd hacia la seleccion y cruzamiento entre dones de S, officnarum, espedie que se
caracteriza por su alto contenido de azticar, pero de bajo vigor en el rebrote y oon susoeptibilidad a dertas
enfermedades. La segunda fase involucrd €l desarrdlio de hibridos inter-especificos entre S. officinarumy
ofras espedies, espedamente S. sportanetim que presenta un menor contenido de azlicar pero posee un
alto vigor de rebrote, resistencia a enfermedades y es altamente adepteble a diversos ambientes. En esta
etapa se realizd un proceso de retrocnzamiento de los hibridos inter-especificos con dones de S.
officinarum, lo cual es conocido como “nobilizadion”; probablemente la variedad més importante generada
en esta fase fue PO2878, que se convirtié en la variedad més cuitivada en € planeta y es también &l
ancestro de la mayoria de las varedades modemes que se cultivan en todo € mundo. La teroera fase
consistié en aprovechar los auzamientos inter-especificos “nobilizades’, a través de selecdon recurmente,
lograndose ganancias genéticas impartantes para rendimiento de aztcar, por lo que se han redlizado
pocos esfuerzos para hecer mas ouzamientos con otros dones basicos de S, officnarum y S,
sportaneum. Como consecuendia de lo anterior, se sospecha que en la actualided la base genética para &l
rendimiento de cafa y contenido de azicar es estrecha en las poblaciones avanzadas en mejoramiento,
debido a que fueron derivades esencialmente de 15 a 20 hibridos origineles desarmdlados en la fase dos
de los primeros programes de mgjoramiento que se estebledieron en Java, Babados y la India (Ming et al,,
2006).

La mayoria de programas de mejoramiento aplican un sisema general de seleccidn recumente donde
se redlizan cnzamientos entre progenitores sobresalientes y las progenies resultantes son seleccionadas



a fravés de varios estados (3 a 7) de propagadon clonal. En la siembra del primer estado de seleccion
(Estado 1) se establecen plantulas provenientes de semilla sexual y se evallian mediante dos cortes; a
partir del segundo estado (Estado 1) la reproduccion es donal, donde €l tamaio de parcela, nimero de
repeticiones, localidades y anos en evaluacion, varian dependiendo de la eficdencia deseada y
disponibilided de recursos (Skinner ef &, 1987; Ming e &, 2006). Los prindpeles objetives de los
programes de mejoramiento genético generalmente estan dinigidos a incrementar los rendimientos de
azucar, megjorar la capacidad de rebrote, mantener o mgjorar la resistencia a enfemedades y mantener
niveles aceptebles de fibra. BH aumento del rendimiento de azticar se puede cbtener mediante €l
incremento del contenido de sacarosa yfo aumentando €l rendimiento de cafa. El mgjoramiento a través
del aumento del contenido de sacarosa tiene un alto valor econdmico, porgue se incrementa la cantidad de
azucar producida con un aumento marginal en los costos de produccion, cosecha, transporte y molienda
(Jackson, 2005; Aitken et d., 2006).

H conodmiento de la importancia relativa de los tipos de variacion genética y heredebilidad de los
caracteres de interés en la poblacion bajo mgoramiento, y la valoracion adecueda de la interaccion
genéticoabiental, permiten definir indices dptimos de seleccidn y maximizar las tasas de gananda
genética, incrementando la efidenda de un programa de mejoramiento genético (Milligan e al, 1990;
Hallaver, 2007). Para € contenido de azlcar, diversos estudios han reportado estimadores de
heredebilidad en sentido anplio y estrecho que varian de moderados a altos y que la vanarza aditiva es
més importante que la varanza de dominancia. Asi, Skinner ef a. (1987) compendian resultados
chservados en diferentes investigaciones con valores de heredabilidad en sentido amplio para brix de 0.27
a 0.65, mentras que para € rendimiento de cafa estos valores fueron de 0.17 o menores. Cox et &
(1990) evaluaron €l contenido de azlicar en dos grnupos de variedades durante ocho meses, estimando
valores de heredabilidad en sentido amplio que variaron desde 0.67 a 0.95. En ofra investigacidn, Cox et
al. (1994) estudiaron & contenido de aziicar en siete pobladones mediante dos cortes y estimaron |a
heredebilidad en sentido estrecho, obteniendo valores entre 0.45 y 1.22; ademés, cbservaron que los
estimadores de |a varianza genética aditiva fueron més importantes que los de la varianza de dominanda.
Valores similares para los estimadores de heredebilided y de las vanianzes genéticas fueron reportados
por Singhy Singh (2004) y por Wagih ef &/, (2004).

A pesar del mayor valor econdmico que presenta el mejoramiento del conterido de azlicar en
comparacion con € del rendimiento de cafa y los valores de heredabilided altos que muestra esta
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carecteristica, no se han registrado ganancias genéticas impartantes en diferentes programes de
mejoramiento en las Ultimas décadas. Asi, Jackson (2000) anelizd tres diferentes investigaciones
redlizadas en Australia para determinar la magnitud del avance genético alcarzado en ese pais. Los tres
estudios presentaron un panorama consistente de mayores contribuciones en los rendimientos de azticar
mediante el mgjoramiento del rendimiento de cafia en comparacion oon €l incremento del contenido de
azlicar que fue minimo o cercano a cero. Asimismo, la variacion entre dones fue mayor en rendimiento de
cafia gue en oontenido de azticar y se coservo una gparente asodiadon negetiva entre esos caracteres.
Corelaciones genéticas de muy baja magnitud (la mayoria menores a 0.3) tanto negetivas como positivas,
fueron reportadas en ofros estudios (Hogarth, 1971; Jackson, 1994).

Entre |as causas posibles para el avance insignificante alcarzado en € mejoramiento del contenido de
azlicar, Jackson (2000) sefiala que se ha otorgado una ponderacion més alta al rendimiento de cafia en
comparacion oon la del contenido de azlicar en la elecaidn de progenitores y en los indices de seleccidn
aplicados a las progenies; asimismo, indica gue en los cultivares del presente, posiblemente los alelos més
favorables para ocontenido de azicar ya estan fijos y generamente contribuyen o correlacionan
negativamente con la produccidn de cafia; ademés, mendona que posiblemente en e mejoramiento de
esa caracteristica se haya alcanzado € limite debido al uso de un nimero peguefio de dones progenitores
onginales en &l desarrlo de las variedades modemas. Un hecho relacionado con € restringido avance
logrado en & mejoramiento para & contenido de azilicar, es que a pesar de que se ha logrado un
mejoramiento continuo en e rendimiento de azlicar con la cbtenddn de nuevas variedades, existe
evidencia de que la tasa de mejoramiento de los progenitores en los programas de Australia ha sido lenta
en los Ultimos 30-40 afios, tanto para rendimiento de caifa como para contenido de ezticar (Rattey ef &,
2004). El incremento logrado en & rendimiento de azicar parece deberse més a la identificacion de
recombinantes de baja frecuenda de auzamientos entre grupos de progenitores con escaso © hingln
mejoramiento.

Para lograr ganandas genéticas significativas para alto contenido de azticar, Jackson (2005) sugiere
selecdonar progenitores de manera gpropiada y obtener estimedores insesgades de los parametros
genéticos de variancia genética aditiva, heredebilided y correlaciones genéticas entre el contenido de
azlicar y rendimiento de cafia, asi como con ofras caracteristicas importantes. Con esa informadion se
deben definir indices de selecadn dptimos, confiiendo mayor ponderadion al contenido de ezlicar para
maximizar las ganancias. La selecdon de progenitores es una de las fases més importantes en los
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programas de mejoramiento genético en las diferentes especies (Chahal y CGosal, 2002). En cafa de
azlicar los mejoradores realizan esfuerzos en la blsqueda del mgjor método para valorar progenitores
tanto mediante evaluadiones per se como de su progenie (Bressiani ef &, 2007). La alta proporcidn de la
vaiarza genética total bajo contral genético aditivo y los dtos valores para la heredabilidad en sentido
amplio y estrecho que caracterizan al contenido de azlicar, sugieren que la selectidn de progenitores
deberia ser efectiva para la generacidon de progenies con altos contenidos, ¥ que los programes de
mejoramiento para alto contenido de sacarosa deberia basarse en un esquema de seleoddn recurrente
con un intervalo generacional corto (Jackson, 2000).

En el Ecuador, la cafa de azlicar es un cultivo de alta importancia por ser la principal fuente de meteria
prima para la produccion de azucar, alcohal y pilonallo (panela), ademés, su bagero (fibra) esta siendo
utilizado en la generacion de energia eléctrica. Los contenidos de azticar obtenidos en los ingenios han
presentado una tendenda hada la baja a través de los dtimos 30 afios; por lo que & Centro de
Investigacion de la Caiia de Azlicar del Ecuador (CINCAE) inicid en el 2006, un proyecto de mejoramiento
genético para desarrallar una poblacion de alto contenido de azlicar. En este contexto los dbjefivos de la
presente investigaaion fueron:

1) Seleccionar variedades con dto contenido de azicar por su compartamiento per se y como
progenitores en auzamientos, que garanticen una mayor proporcion de dones élite en las
generaciones segregantes

2) Estudiar la varianza genética y sus componentes y la heredabilidad en sentido anlio y estrecho
del alto contenido de sacarosa y valorar la consistencia en la estimacion de estos parametros
genéticos a través de los cortes y en dos estados de selecadn

Las hipdtesis fueron:

1) Existen variedades en la colecadn de germoplasma de CINCAE con alto contenido de azlicar y
alta capacidad de transmision a sus progenies

2) La vananza genética para alto contenido de sacarosa es predominantemente de tipo genético
aditivo

3) Las heredabilidades en sentido amplio y estrecho para alto contenido de azticar son altas y se
pueden determinar de manera confisble en cafa plantilla o primera soca de los dos primeros
estados de selecdion



Con ¢l fin de dar cumplimiento a los cbjetives planteados, se partio de la evaluacion y estudio de la
diversidad genética de accesiones en la colecdion de germaplasma, lo que permitid elegir un grupo de
variedades con buenos atributos agrondmicos y conocer de manera preliminer la capacidad de produccion
de azicares, que constituyeron la base de esta investigacion. La presente tesis se estructurd en la foma
de tres articulos cientificos basicos, ademés de la Introduccion General y Condusiones Generales. EH
primer documento se centra en la identificacion de genotipos con ato contenido de azlicar por su
compartamiento per se, en dos gnupos de variededes a través de dos afos de evaluadon y en la
estimaddn de la variabilidad genética y heredabilidad en sentido estrecho del contenido de azlicar y su
acumuladion temprana en dos grupos de auzamientos. H segundo articulo esta basado en el estudio de
|la variacion de los estimadores de variarza genética y heredebilidad en sentido anplio y estrecho a través
de dos ocortes 0 anos de evaluadidn. Por su parte, @ tercar documento se enfoca en € andlisis del
comportamiento per se de las variedades Usadas como progenitores en [os dos grupos de crizamientos y
en la identificacion de acuellos progenitores quee producen una mayor proporcion de progenie élite.
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RESUMEN

La siembra de variedades de alto contenido de sacarosa y acumulacion temprana en cafia de azicar
(Saccharum spp.), pemite incrementar los rendimientos de azlcar € inidiar més temprano € periodo de
cosecha, con aumentos marginales de los costos de producaidn. Para identificar variedades de alto
contenido de azicar y estudiar la vanabilidad genética y heredabilidad del contenido temprano de
sacarosa, se evaluaron dos grupos de varedades; € primero (G1) fomedo con 20 variedades vy €l
segundo ((32) con 32. Ademas se evaluaron dos grupes de aruzamientos provenientes de G1, 27 que se
establederon con plantulas provenientes de semilla sexual (CR27) y un stbconjunto de 12 que se
esteblecieron con esquejes (CR12). En los ensayos G1y (2 se evaluaron |a sacarosa aparente, azicares
totales, purezay fibra alos 8, 10y 12 meses durante dos cortes; y en CR27 y CR12 alos 12 mesesenun
soo corte. Se estimaron los componentes de variarza y heredebilidad en sentido anplio en las
variedades, y en sentido estrecho en los cuzamientos. En los dos grupos de variedades, la vananza
genética del contenido de azlcar y varables relacionades tendieron a disminuir a través de las
evaluaciones por eded, y la heredabilidad en sentido anplio presento valores de medios a altes. Al mencs
11 variedades presentaron contenidos altos de azicar, superiores a testigo comerad. En los
crizamientcs serbrades con plantulas (CR27), los estimadores de la varianza entre plantas dentro de
familias y del emror fueron altos, mientras que los valores de heredebilidad en sentido estrecho fueron
bajos. En contraparte, enlos cuzamientos sebrados con esqueies las vananzas entre plantas y del ermor
fueron bajas, y los valores de heredabilided altos, similares a los dbtenidos en los dos grupos de
vaiiedades y los reportados en ofras investigadones. Evaluar esqueies de plantas jovenes de semilla
sexual permitiria mejores estimadones de variacidn genética y en menos tiempo, lo cual puede acelerar
también los procesos de selecdon.

Palabras clave: Saccharum spp., contenido temprano de azlicar, parametros genéticos, sacarosa.



SUMMARY

Cropping sugarcane (Saccharum spp.) vaneties with high sucrose content and early accumulation,
allow increases of sugar vield as well as an earlier start of the harvest season, with marginal increase in
production costs. With the aim of detecting varieties with higher sugar content and study the genetic
vaiability and hesitebility of the early sucrose content, two groups of varieties were evaluated: the first one
(G1) integrated by 20, and the second one (G2) by 32; two groups of arosses dbtained from G1 were
evaluated as well: 27 crosses (CR27) planted with seedlings from sexual seeds, and a subset of 12 (CR12)
planted with stem cuttings (setts) dbtained from those seedlings. For G1 and G2 sucrose, total sugars,
purity and fiber content were recorded at 8, 10 and 12 months for two harvest seasons; and for CR27 and
CR12 the same information wes recorded at 12 months in one harvest season. Variance components and
bread sense heritability for variety means were estimatedfor G1 and G2, and narmow sense heritebility was
estimated for CR27 and CR12. For variety trials, the genetic variance tent to be reduced through harvest
time (age), and broad sense heritability showed medium to high values. At least 11 varieties presented high
sugar content, superior to the commerdal check. For crosses from sexual seeds (CR27) values of within
family variance and error variance tent to be high, which gave relatively low values of narrow sense
heritability; mearwhile, in the cross trial planted with setts, within family variance and error vanance were
low and heritability wes high. The option of dbtaining setts from seedlings in a mating design mey be a less
time consuming and better genetic variance estimates process, which may inpact in the same way
selection purposes.

Index words: Saccharum sp., early sugar content, genetic parameters, suaose.



INTRODUCCION

Uno de los objetivos principales de los programes de mejoramiento genélico de cafa de azlicar
(Saccharum spp.) es obtener vaniedades con rendimientos altos de aziicar mediante €l incremento del
contenido de sacarosa o del rendimiento de cafia. El mgjoramiento a través del aumento del contenido de
sacarosa es atamente atractivo porque se incrementan los ingresos con un aumento marginal en los
costos de producdion, cosecha, transporte y molienda (Jackson, 2005; Aitken ef &, 2006). Estimaciones
efectuades en la industria azucarera australiana muestran que a mejorar &l contenido de azlicar se
cbtiene una rentabilidad 1.8 veoes mayor que la lograda con €l aumento del rendimiento de cafa, scbre la
base de una misma cantidad de ezlicar producida. A pesar de esto y de |a alta heredebilidad que presenta
el contenido de ezticar, ha hebido un limitado progreso en &l megjoramiento de este caracter en los Ulfimos
40 anos (Jackson, 2005). Por lo general, €l contenido de azticar en |a caria al inicio dela cosecha presenta
valores bajos, por lo que es conveniente disponer de varedades con alto contenido y acumulacidn
temprana de sacarosa (Cox et &, 1990; Singhy Singh, 2004; Wagih et &, 2004). Variedades de este tipo
permiten inidiar més temprano la cosecha y alargar dicho periodo, con una Utilizadion més eficiente de la
infraestructura y equipo para la cosecha, transporte y molienda, y mayor rentabilided para la industria
(Jackson y Morgan, 2003).

Estimadiones predsas de los parametros genélioos, componentes de varianza y heredabilidad en
sentido estrecho para caracteristicas econdmicamente importantes de las pablaciones en los programas
de mgjoramiento, permiten cacular indices Gptimos de selecddn y asi maximizer las tasas de gananda
genética y esooger € sistema de selecadn mas adecuado (Miligen ef &., 1990). B contenido de azlicar y
sus variebles relacionadas, pol (sacarosa aparente), brix (ezticares totales) y pureza (relacion entre ¢
contenido de sacarosa y azicares totales en jugo) presentan una alta proporcion de la variarza genética
total bejo contral genético adtivo; ademés, las heredabilidades en sentido anplio y estrecho son altas (Cox
ef &, 1990; Singhy Singh, 2004; Wegih et &, 2004).

Lo anterior indica que la selecaion de progenitores con altes contenidos de azlicar debe ser la base
para la generacion de progenies con esa caracteristica (Jackson, 2005). Estudios con marcadores
moleculares que involucran mepeo de QlTLs, sugieren que el contenido de sacarosa es contralado por un
alto nimero genes, cada uno oon efecto pequeno (Aitken ¢ al, 2006). Esto indica que hey una baja
prcbabilidad de cbtener progenies con la mejor combinacion de alelos en un solo dido de cnzamientos, y
que la seleccion recurmente es |a altemativa més adecuada para mejorar el contenido de azticar. En un
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estudio de la coleccion de germoplasma del Centro de Investigacion de la Cana de Azlcar del Ecuador
(CINCAE), se cbservaron diferendas importantes para contenido de sacarosa entre accesiones. Scbre
esta base, los objetivos del presente trabajo fueron identificar variedades con alto contenido y acumulacion
temprana de azicar, y generar aruzamientos para explorar progenitores con alto y bajo contenido de
sacarosa, a fin de estudiar la vananza genética y sus componentes  la heredebilidad en sentido estrecho
del contenido y acumulacion temprana de sacarosa.

MATERIALES Y METODOS

Tomando como antecedente la evaluacion de variedades de la colecaidn de germoplasma del CINCAE
para contenido de sacarosa y rendimiento de cafia, en este estudio se formaron dos grupos de variedades.
El primero (G1), integrado por 16 variedades de alto y tres de bajo contenido de sacarcsa, més la variedad
Ragner (sembrada en 60 % del area canera en Ecuador). B segundo grupo (&2) incluyo 26 varedades
con alto y dos oon bajo contenido de sacarcsa, asi como dos dones promisorios del programa de
mejoramiento del CINCAE mas las variedades Ragnar y ECU-01 (primera variedad mejorada ecuatoriana).
Las variedades del G1 se evaluaron en CINCAE en los ados o cortes 20062007 y 2007-2008. Las
variedades de (32 se evaluaron en los ingenios San Carlos y Valdez en los cortes 2007-2008 y 2008-2009.
Las caracteristicas principales de los ambientes de evaluacion se muestran en el Cuadro 2.1. En 2007 las
vanedades de G1 se sometieron a tratamiento artificial de induccion de la floracion en una casa de
fotoperiodo; se dbtuvieron flores en 13 variedades y se hideron 27 cnzamientos (CR27) que se evaluaron
en CINCAE en d dcdlo 2008-2009, y 12 de ellos en ofro ensayo (CR12). Ademés, se establedo ofro
experimento oon los 13 progenitores (PROG) y las variedades Ragnar y ECU-01, en € mismo lote de
evaluecion. En todos los expeimentos se usd € disefio de blogues completos a ezar con fres
repeticones. La parcela experimental estuvo constituida por cuatro surcos de 9 mde largo y 1.0 m de
separadén. La siembra fue menual con esqueies, con una densidad de 12 yemas por metro lineal. En
CR12 se dbtuvieron esquejes pequenos de plantulas provenientes de semilla sexual, mientras que en
CR27 las plantulas se trasplantaron directamente en e canpo. En PROG se usaron pléntulas
provenientes de yemes. En estos dos experimentos se colocaron 11 plantas por surco separadas a 30 cm.
La cosecha se efectud en los meses de julio y agosto, que comesponde a la primera etapa de la cosecha
comeraial en Ecuador.

En G1y G2 se tomaron muestras a azar de ocho tallos en los dos surcos centrales alos 8, 10y 12
meses de edad (ocosecha), tanto en caria plantilla (primer corte) como en primera soca (segundo corte).
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Los tallos se desfibraron y se abtuvieron los valores de sacarosa aparente (POL), azticares totales (BRIX),
y fibra (FIB), expresados como poroentaje en cafia mediante los procedimientos descritos por Femandes
(2003). Ademés se calauld la pureza (PUR), como el codente pol/brix en jugo. Ala cosecha se registro
peso de los tallos de los dos suroos centrales y se calculd € rendimiento de cafa en t ha! (TCH). En
CR27 y CR12 se tomaron seis plantas al azar y en PROG cuatro, de los surcos centrales. De cada unade
ellas se usaron cuatro tallos para obtener los valores de POL, BRIX, FIBy PUR En estos tres ensayos, las
vaiables se evaluaron solamente a los 12 meses de edad.

Cuadro 2.1. Caracteristicas de los amhientes de evaluacion en la costa de Ecuador. 2006-2009

lditud  Longiud  Alitud  TEPREIN b Fetp Fecha

Bperimerto Localided — “g " Togge” @) MedBAE o eGP catePS

(mm)
G CINGAE e 79X 80 1630 0706 07f07 07/08
G2 SnCals 0213 79°24 44 1730 07f07 07f08 07/09
G2 Vedez 2 793P 13 1920 07f07 07f08 07/09

CR27, CR12 0
yPROG CINGAE e 79X 80 1630 0&08 0&09

CP = cafa plantilla; PS = primera soca, G1 = Gupo 1, G2 = Gupo 2 CRZ/7 = 27 auzamientes, CR12 = 12 auzamientos; PROG =
progenitores; CINGAE = Centro de Investigacidn dela Cafia de Azcar del Ecuador.

Se hizo un andlisis de varianza combinado por corte para cada varieble, en las diferentes feches de
evaluacion. En G1 se confundieron los efectos de oorte y de afio, en una sola fuente de variacidn, corte-
ano. E modelo lineal usado para € andlisis fue: Yjx = u +R + Vi +RVj + Gc+ RGy+ VG + B, donde Yik
= chservacion de la varieded J en la repeticion j y d corte-aio k1= meda general; R = efecto dela
repeticion f; Vi = decto de la varieded i, RY; = efecto de interaccion entre la repeticion fy la variedad /
(Emor 1) ; G = efecto del corte-ao k; RGy = efecto de interaccion entre la repeticion § y el corte-aio &
(Emor 2); VCi = efecto de interaccion entre la variedad i y €l corte-afio k; = emor experimental {Ermor 3).
Para la estimacion de los componentes de varnianza, todos los efectos fueron considerados aleatorios y no
se oonsideraron los efectos de corte-aio y de la interacdon repetidiones x corte-aio (Cuadro 2.2), de
acuerdo con lo indicado por Cox et & (1990). Para G2 también se hizo la confusion de los dectos de
cortes y anos y se consideraron los efectos de variedades, corte-ano y repetidones como aleatorios,
mientras que & efecto de localidades fue considerado fijo. El modelo lineal usado para €l andlisis fue: Y
=l +L+Ry + Vi+ WLy +RVjy + G+ Cl +RGy + Vi + VL + B, donde Y = observadién de la
vaiiedad i en la repeticion j en el corte-ano ky enlalocaidad / ; 1= media general; L= efecto de la
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localided /; Ry = efecto dela repeticion | dentro de la localidad / (Eimor 1); Vi = efecto de lavariedad i, VL=
efecto de la interaccidn de la variedad /'y la localided /; RV = efecto de interaccion entre |a repeticion j y
la variedad  dentro de la localidad / (Error 2) ; G = efecto del corte-afio k Cli = efecto de lainteracdion
corte-aio k con la localided £, RGyy = efecto de interacaion entre la repeticion j'y € corte-afio k dentro de
la localidad / (Emor 3); VCi = efecto de interacdion entre la variedad / v €l corte-aiio & VClLi = efedto de
interaccion entre |a variedad J, el corte-aio ky la localided /, Ey = ermor expetimental. Los componentes de
vaiarza (Cuadro 2.2), se estimaron para todos los efectos que involucraban variedades (Jackson y
McRae, 1998). En los dos grupos, los emrores estandar de los componentes se calaularon de acuerdo con
Becker {1986). La heredabilidad en sentido amplio (H2): para G1 se dbtuvo con base en los valores medios
de dos afos y tres repeticiones; mientras que para 2 se usaron los valores medios de dos localidades,
dos afos y tres repetidones (Holland ef al., 2003). La comparacion de medias se hizo con la prueba de
Tukey (P <0.05)y se probd el ajuste de las tres medidas (8, 10, 12 meses) de cada variable, al modelo de
regresion lineal simple (RLS). Se utilizo € paquete estadistioo InfoStat (Di Rienzo ef al, 2009).

Cuadro 22 Esperanzas de cuadrados medios de los anlisis de varianza para dos grupos de

variedades (G1 y G2), cruzamientos (CR27 y CR12) y progenitores (PROG). CINCAE,
Guayas, Ecuador. 2006-2009.

FV Gi RV G2
Varedades (Var) 62 + col +rod, + readt Variedades (Var) o + ca + rcla?
Eror 1 o¢ + col Var x Lecalidad o2 + caZ; + rcod;
Brar 2 o2 + vol, Erar2 o} + caly
Var. x Cate-afo ol +rod, Var. x Corte-afio ol + rigj,

Erar experimental a? Va. xCoteaxloe. 62 +rods
Error experimental ol
CR27yCR12 PROG
Cruzamientos g2 +mal2 + rmar? Progenitores g% + moZ + rmajy
Erar experimental o +ma? Errar experimental o + ma?
Indviduos denro de Individuos  dentro de
cruzamientos Ow variedades Ow

Fv=1uente de vaniadon, G1 = Qupo 1; G2 =Gupo 2 CRZ7 = 27 auzamientos; CR12= 12 auzamentos, PROG = progenitores; C = numero
de corte-ano; = nUmero de repefidones; v = nimero de variedades; | = nlmero delocalicades; m= nlmero de muestras. TCorrponentes de
varanza (¢F) pera vaniedades (v), corte-aio x variedadss (o), vaiedades x locaidades (1), variedades ¥ oorte-aio X locdidades (), de
familias (7); ddl progenitor medo(m); ermor 1 (ey); emar 2(e2); eror eXparimental (e); y entre plantas dertro de familias {4)

Para CR27 y CR12, € andlisis de varianza de cada varigble se realizo por separado de PROG, bajo €l
stpuesto de un modelo aleatorio. En este ensayo no se induyeron en €l andlisis las vaniedades Ragnar y
ECUH01. Los componentes de varianza fueron estimados a partir de los cuadrados medios esperados y se
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muestran en €l Cuadro 2.2. Se caleuld la heredabilidad en sentido estrecho (h2), mediante la regresion
progenie progenitor mediio (boav) Y los estimadores de la varianza aditiva, o2 = borv X 2, ¥ de dominandia,
o3= Ho} - %a}), donde la verianza fendtipica a%= 2 x o (Felconer y Mackay, 19%). Los emores
estandar de las variarzas aditiva y de dominandia se estimaron como una funcién lineal de las vanianzas
involucradas en su cAlaulo, suponiendo que éstas son independientes (Clofsson, 2000).

RESULTADOS Y DISCUSION
Grupo 1

Las variarzas del amor en todas las caracteristicas evaluades fueron mas importantes y superiores ala
vanianza de variedades, oon exoepdon de PUR alos 8 meses (Cuadro 2.3).
Cuadro 2 3. Componentes de varianza, errores estandar () y heredabilidad en sentido amplio, para

POL, BRIX, PUR y FIB en tres fechas de evaluacion para 20 variedades de cafa de azicar
(G1). CINCAE, Guayas, Ecuador. 2006-2008.

POL (%) BRIX (%) PUR (%) FIB (%)

Carot
R 10 12 8 10 12 8 10 12 8 10 12

114 08 0% 066 04 048 2430 32 28 06 076 016
4 H3A 03 H0Z H2A NP H3 23 2 0D H0A 18
, 0 00 03 02 002 046 6% 03B 030 013 03 010
%1 021 015 031 014 010 H0B  B79 HF H2 017 08 012
00/ 006 006 00 002 003 172 -066 08 00 012 002
00 H0 010 006 H02 006 A% H0 073 002 014 003
) 02 012 000 002 004 000 164 083 08 046 125 046
e 4013 012 017 000 000 013 265 2 00 B 05 027
1.21 154 162 07 094 120 2084 134 0B 18 14 12
27 H3A H0F 18 H2AN 0D HA66 L300 22 HB R H28
1.6 04 114 098 066 0B 382 78 26 114 186 04
F 5 5 00 H0F  H0R 048 174 #4224 BB 05 H% 045
Lptt 073 08/ 04 072 082 03 074 03 0¥ 03 04 030
00/ 004 010 00 006 010 00/ 006 010 010 =011 010

oy

2
O

T Corrponentes de vananza (o) pera vanedades (v); aror 1 {es), emor 2 (e2); vanedad x corts-ano (w2}, emar (e); y vanarza fenofipica (7).

Heredahilidad ridoanplio(H localicad, dos cort [l o] .TTH2=—,;?—,—
icdad en sel arplio(H), para unalocdidad, es(C) y tres repeticdones () 054_,514,_:4%‘*%

La vaianza genética presentd una tendendia a disminuir a medida que aumento la edad al corte en
todes las caracteristicas, con exoepaon de FIB Esto indica que se puede disaiminar de una mejor
manera entre genctipos para POL, BRIX y PUR, mientras més temmprano se realice la evaluacion.
Similares resultados fueron reportados por Cox ef al. (1990), Cox et &. (1998) y Jacksony Morgan (2003).
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La interacdion variedades x corte-ano no fue significativa en los andlisis de vanianza, y su componente no
fue impartante; esto coindide con los reportes de Miligan e & (1990), Cox ef &, (1990) y Gravois y
Miligan (1992), quienes indican que la interacddn més importante es la genética x anmbientes. Los
estimadores de heredebilidad presentaron valores de medios a altos, entre 0.49y 0.87 para POL, de 0.51
a0.82 en BRIX, entre 0.57 y 0.81 en PUR y de 0.30 a 0.58 para FIB; estos valores son similares a los
cbservados en los estudios de Cox e al. (1990), Miligan ef &' (1990} y Miligan ef &. (2003).

Los promedios de POL de las 20 variedades de G1 alos 8 y 12 meses (Cuadro 2.4), confirman que en
la evaluadidn termprana se cbserva oon facdilidad las diferencias entre genotipos. Las varedades BJ65152
(11.40 %) y CP57-536 (9.82 %) presentaron los valores més altos y diferentes que las demés (P <0.05), a
los 8 meses; d testigo Ragnar mostrd un promedio de 8.33 % A la cosecha no se dbservaron diferencias

entre genotipos.

Cuadro 2.4. Promedios de POL a los 8 y 12 meses de edad, pendiente (f3) y ajuste al modelo de
regresion lineal simple, y promedios de rendimiento de caa (TCH), para 20 variedades de caha de
azucar (G1). CINCAE, Guayas, Ecuador. 2006-2008.

Variedad POL8 (% POL12 (% B Frab. R TCH
Amerillat 940 ac 1200 & 0.66 0.28 028 138.8
Br424 383 ad 1230 & 0.88 0.05 067 %06
BrH469 908 ad 1190 & 0.70 0.04 0.71 1296
B75600 84/ ad 1060 & 0.A 0.36 021 6.4
BJ65152¢ 1140 a 1230 & 023 042 017 157.2
BJ6S11 832 ad 1195 & 0.86 0.02 079 1298
B/4132t 938 ac 1405 a 116 0.02 Q77 1423
C1051-73 842 ad 1330 & 123 0.01 084 107.4
CC8o63 83 ad 1280 & 1.06 0.04 069 1298
OC8592r 82 ad 1045 & 036 0.18 030 1049
OC87-474t 790 bd 1215 & 1.16 0.02 0.76 1362
(CC89-2000 918 ad 1035 b 029 052 011 1223
Col76t 2% d 1230 & 1.0 0.00 0 1329
CP5/-536¢ 98 @ 1160 & 044 041 018 974
F140 92/ ad 1105 & 045 033 024 %4
MZC74-275t 121 bd 1300 & 1.44 003 072 1286
Ragrer (TC) 83 ad 1170 & 0.85 0.08 080 05
B49119 (TBA) 820 ad 1130 & 0.78 0.05 067 %0
C132-81 (TBA) 642 od 1155 & 129 0.01 0.86 1207
CRE9-177(TBA) 7.5 bd 1020 b 030 069 004 874
DSH 303 365 101.6

POL8 = pd alos 8mesas; POL12=pal alos 12meses; TCH=1tongladas de canaha', TC = testigo comerdal; TBA = testigode beajo
azlicar. T Variedades donde se lograron aruzamientos en 2007, Medas con lefras iguales en una columna no son estadisticamente
dferentes (Tukey, 0.05). DSH = dferendia significativa honesta,
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Al prabar el gjuste de laacumulacion de sacarcsa (POL) a modelo de RLS, 11 variedades presentaron
coeficentes de regresion significativos con R2 2 0.67; las ocho variedades restantes mostraron un mejor
ajuste a modelo cuadrétioo (datos no presentados). Estos resultades son congruentes oon |o reportado
por Wegih ef a. (2004), quienes indicaron que & compartamiento para POL, BRIX y PUR de 24
varedades, es bien desaito por regresiones cuadraticas. La produccidn de cafa (TCH) fue iguel
estadisticamente en todos los genctipos, pero las variedades BJ65152, CP5/7-536, Amarilla y B7/4132
presentaron contenidos de azucar superiores a la variedad comerdal.

Grupo 2

A diferenda de lo dbosetvado en G, las vananzas de vanedades en todas las caradteristicas
evaluadas a los 8 y 10 meses, fueron mas importantes y stperiores a las vanarzas del ermor e
interacdiones, pero a los 12 meses fueron menores que esos estimadores (Cuadro 2.5).

Cuadro 2.5. Componentes de varianza, errores estandar (+) y heredabilidad en sentido amplio (H2),
de POL, BRIX PUR y AB en tres fechas de evaluacion para 32 variedades de cafia de azucar
(G2). CINCAE, Guayas Ecuador. 2007-2009.
Carp! POL (%) BRX(% PUR (%) FIB %
' 8 10 12 8 10 12 8 10 12 8 10 12
52 112 106 0P 071 06/ 049 1616 918 274 126 112 138
v 20 H28 H17 018 17 H14 420 £24 09 H33 031 H3H
5 016 008 012 014 009 018 18 002 08 009 007 002
WL 4007 006 009 006 004 009 08 020 03 005 008 004
52 010 004 015 006 002 0090 200 100 270 002 001 014
€ H0 H06 H00O 006 H03 HO07 HH H46 08 05 009 06
5 0177 015 0® 01 008 004 3 168 127 020 003 015
e 4007 006 007 00 00U 005 3B 62 061 2010 2006 2006
) 02 018 016 011 012 018 648 107 19 040 013 02
er 4010 010 013 06 007 012 2% 068 +1.09 2015 008 +0.10
0% 06 11 03 04 09% 1097 2312 73H 068 138 061
Te 0/ 000 014 000 06 012 13 60 090G 009 017 008
234 20 2% 148 143 193 MH12 1812 1523 273 248 220
9F H3B H0HP HID 021 021 H26 HH £272 201 39 1038 39
078 08 08 077 031 064 072 082 0 078 08 084

0 004 06 00 004 006 H06 H00M4 006 004 003 1003

T Carponentes devariarza (¢ para vanedades (v); vanedades xlocalidades (i), emor 2{e2); variedad x corte-aio (o), variedad X corte-afio X

localickd (v ); y erar (). Heredabilided en senfido arvplio (A), para dos locdidades (f), dos cortes (¢) v fres repefidones (1), It H2 =
ol

] "ful"iz Ve ey o
EV+T i [} o rel
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Aligual que en G1, las vanarzas genéticas presentaron la misma tendendia a disminuir através de las
edades de evaluacion en todas las caracteristicas, con excepaidn de FIB; lo cual refuerza lo indicado
anteriommente, en el sentido de que se puede redlizar una seleccion més efidente de los genotipos para
PCOL, BRIXy PUR a los 8 meses de edad. Las interacdones variedades x localidad, variedades x corte-
ano y variedades x corteano X localidades, no fueron significativas en los andlisis de vananza, y sus
respectivos componentes de vananza of;, o2; Y aiq N0 fueron imporantes. Los estimadores de
heredebilidad presentaron nuevamente valores de medios a altes; para POL variaron entre 0.65 y 0.78, en
BRIX de 0.64 a 0.7/, para PUR entre 051 y 0.82 y en FIB de 0.78 a 0.89; estos ultimos son ligeramente
més altos que los estimadores para G1. Todos los estimadores se encuentran en limites similares a los
repartados por Cox ef &' (1990), Miligan & al. (1990), Gavois y Miligan (1992) y Milligen ef al. (2003).

En la evaluacidn temprana, las vanedades BJ65152 y C85-102 presentaron promedics de POL de
12.73 %y 11.41 %, respectivamente, diferentes a los de las demés (P <0.05); el testigo Ragnar mostrd un
promedio de 8.38 % (Cuadro 2.6). A la cosecha, las varedades PR1059 (14.23 %), B43-62 (14.03 %),
CC85-63 (13.93 %), C1051-73 (13.91 %) y SP79-2233 (13.98 %), fueron diferentes a los de las demés
variedades (P <0.05); la variedad Ragnar alcanzo un promedio de 12.22%. En cuanto al gjuste del modelo
de RLS para la acumulacion de sacarcsa (POL), siete variedades presentaron valores de R2 = 0.50; sin
embargo, € coefidente de regresion fue significativo (P <0.05) en 29 de los 32 casos. Las variedades
restantes mostraron un buen gjuste al modelo cuadratioo (datos no presentados). Estos resuitados son
congruentes con los que encontraron Wegih ef &, (2004). En produccidn de caiia (TCH), 27 variedades
fueron iguales estadisticamente a la vaniedad testigo Ragnar. En este grupo scbresalieron las variedades
BJ65152, C85-102, PR10-28 PR1059, B43-62, CC85-63, C1051-73 y SP79-2233, y |a variedad BJS9152
presento los valores més altos (P <0.05) de POL alos 8 meses, en los dos grupes.
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Cuadro 26. PromediosdePOLans8y12mesesdeedad pendiente (B) y ajuste al modelo de
regresion lineal simpl NyCREJn'Iedlosdelemlmentodecana('l'Cl-l) para 32 variedades de

canadeamcar(GZ) Cl Ecuador. 2007-2009

Variedad POL8 (% POL12(%) B Prob. R TCH
Ameilla 1001 cyg 1363 ad 090 <0.0001 047 103 ac
B4362 1048 bf 1403 &b 089 <0.0001 045 B3 ac
B49119 (TBA) 930 dy 1127 f 04 0.009%5 0.18 1044 ac
B/4132 10.73 be 1381 ac 0.77 0.0004 032 809 be
B74418 903 gk 1233 af 083 0.0001 038 1182 a
B7o276 10.70 be 11.84 of 02 00785 009 728 be
B7469 739 | 1201 of 110 <0.0001 047 1019 ac
BJ65152 1273 a 1321 ae 012 049 00 856 ac
BJBIG 881 ¢ 1311 af 1.08 <0.0001 068 29 ac
BRD-812%6 974 ci 1318 af 086 <0.0001 031 B3 ac
C10561-73 1069 be 1391 ac 080 0.0001 037 B9 ac
C132-81 (TBA) 816 H 1140 & 081 0.0001 0.38 100.7 &
C1324-74 898 o 1206 cf 0.77 0.0003 033 84 ac
Cr2-74 985 ch 1350 ad 091 <0.0001 032 8.0 ac
C85101 1088 bd 1298 af 033 00033 023 800 ac
C85102 141 a 1332 ad 048 00128 017 894 ac
C86-12 1068 be 1346 ad 0.70 0.0005 030 813 be
CC863 1016 byg 1392 ac 094 <0.0001 041 1000 ac
CC892 1011 byg 1263 af 063 0.0018 025 108.7 ac
CC83-2000 997 cyg 1253 af 064 0.0021 025 1003 ac
CPo/-536 10.77 be 1214 b 034 0.0842 009 89 ac
HJ-5747 9% ¢g 1135 & 035 033 017 A9 ac
PR-1028 1101 be 1379 ac 0.70 <0.0001 043 727 ¢
PR-1059 1051 bf 1423 a 093 <0.0001 0.4 1082 ac
Reagner (TO) 838 H 1222 bf 096 <0001 043 81 ac
SE-86 848 h 1324 ae 119 <0.0001 031 N4 ac
SPO-233 946 ek 1398 & 113 <0.0001 061 A1 ac
V7151 809 K 1278 af 1147 <0.0001 061 ®%.7 ac
| Ho83-153 1044 bf 1325 ae 0.70 0.0027 0.24 769 be
ECU-01 (TC) 1020 byg 1321 ae 0.75 00014 0.26 B4 ac
ECSP2000-179 923 fk 1249 af 082 0.0001 037 %3 ac
ECSP000-214 932 dj 1364 ad 1.03 <0.0001 040 B1 ac
DSH 130 19N X.7

POL8 = pd alos 8 meses, POL12 = pd a los 12 meses; TCH = tondladas de cana ha", TC =testigo comerdal; TBA= tesligo de bejo
contenido de azlicar. Medas con lefras igudes en cada columna no son estadisicamente dferentes (Tukey, 0.06). DSH= dferenaa
significativa honesta
Cruzamientos
La varianza entre plantas dentro de familias (e2 ) fue la més importante para los auzamientos CR27 y
CR12 (Cuadro 2.7). Esto se debio a que este componente contiene parte de la varianza genética, Y2a7 +
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Yaa, més varos componentes de variarza epistaica que podrian megnificario, y vanarza ambiental que
comesponde a la generada por la competendia entre individucs de la famillia (Hogarth, 1977). En el caso de
los progenitores este componente no fue impartante debido a que sdlo contiene la variacion ambiental
entre plantas que son genéticamente iguales, por lo que los estimadores son menores. Los componentes
(e2) de los 12 cuzamientos sembrados con esqueles (CR12) fueron menores que los de CR2Y; esto
podria deberse a que las plantas que se desarmollan de esquejes son mas homogéneas que las que
provienen de plantulas, en las que la varianza abiental se incrementa por la competencia entre plantas
(Hogarth, 1977). El componente de variarza del ermor (e2) de los 12 cuzamientos fue menor en todos los
casos que en los 27 auzamientos evaluados en plantulas, induso que los progenitores. En cuanto a la

varianza de femilias (¢?), la mayor cormespondio a PROG debido a que en ella esta contenida toda la
variarza genética, mientras que enlos cnuzamientos sdlo es unafracdion Y2a3+ % o (Hogarth, 1977).

Cuadro 27. Componentes de varianza, emmores estandar (¥) de POL, BRIX PUR y FIB para
cruzamientos y progenitores de cafia de aziicar con acumulacion temprana de sacarosa.
CINCAE, Guayas, Ecuador. 2009.

Compt POL BRIX PUR FIB

- CRZ7F CR12Z PM CRZ/ CR12 PM  CRZF CR1Z2 PM CRZ7 CR12 PM
S211 08 0% 13# 081 02 102 2711 002 405 108 182 181
T 30 015 #05% HF 012 04 26 020 169 HPB 075 H75
03 011 028 02 007 03 33 044 047 034 L2 02
#0016 #010 012 11 008 012 116 046 034 016 008 013
260 191 086/ 2086 119 0% 1631 684 300 298 306 0

2
W 4019 016 009 015 013 007  +14 072 039 021 03P 010
CRZ7 = Z7 auzamentos; CR12 = 12 awzamientos; PM = progenitor medio. T Gonponentes de vananza (09 para aruizamentos o
familias (), emor (¢), entre plantas dantro de familias (). T En PMcomesponde a lavarianza entre variedades (genética).

as

Las estimadones de la varianza de dominancia resultaron con valores més altos que los de lavanarza
aditiva en todes las caracteristicas para CR27 (Cuadro 2.8). Los valores de heredebilidad en sentido
estrecho fueron bajos para POL (0.231) y BRIX (0.291); mientras que para PUR y FIB fueron negativos
(equivalentes a cero). Estos resultados deben considerarse con reserva porgue las estimaciones de los
componentes o2 ¥ o2 resultaron altos debido d tipo de meterial utilizado en la evaluacion (plantulas). En
contraparte, en los 12 cnzamientos evaluados en esquejes (CR12), las estimadiones de la vaianza aditiva
fueron més inportantes que los de la varianza de dominenda y los valores de heredabilidad en sentido
estrecho se acercaron a los valores en sentido amplio indicados en G1 y G2, y a los reportados en otros
estudios ya mencionades, lo que indica gue la evaluacidn de los cuzamientos con material proveniente de
esqueies es un sistema adecuado para evaluar eficientemente auzamientos de cafia, tanto por su mayor

18



precision como por & ahorro en tiempo, pues en un solo ano fue posible cbtener pequenos esaugies de
plantulas de semilla sexual y serrbrar el ensayo de evaluacion (CR12). En todos los trabajos aqui dtados
scbre heredebilidad (Hogarth, 1977; Cox et &, 1990; Singh y Singh, 2004; Wegih ef al, 2004), se
evaluaron plantas reprodudidas por esqueies y generalmente en el segundo afio. Con este sistema de
reproduccion y mediante una selecadn temprana para POL y BRIX 8 a 10 meses, se puede reducir [a
duracién del primer estado de seleocion en un ano, en vista que éste se siembra con plantulas de semilla
sexual y generalmente tiene una duracion de dos anos, como ocurre en e CINCAE.

Cuadro 28. Componentes de varianza, heredabilidad en sentido estrecho (h?) y errores estandar
), de POL, BRIX, PUR y FIB de cruzamientos y progenitores de cana de azicar con
acumulacion temprana de sacarosa. CINCAE, Guayas, Ecuador. 2009,

Comp? POL BRIX PUR FIB
' CR27 CR12 CR27 CR12 CR2r CR12 CR27 CR12

] 0621 1340 0600 178 0016 1.31 0206 7554
7 60/ 41 300 1369 K352 080 228 061
20% 068 2048 022 10885 0.717 4717 -11.770
3431 £94 280 2782 8661 184 4683 8608
) 2687 1762 2060 1646 6833 1.873 3993 4463
o #0583 #0454 0464 048 14909 0708 0763 1042
0231 0760 0291 0721 0.002 0.466 007 1128
5% 794 0630 081 051 0404 0620 08/

CR27 =27 auzamenios; CRT2 = 12 aruzamientos. T Componentes de varianza (02, adifiva (a), de dominancia (p), fenotipica
(7).

CONCLUSIONES

Las variedades BJ65152, CP57-536, Amarilla, B74132, C85-102, PR10-28, PR1059, B4362, CC85
63, C1091-73 y SP79-2233 presentan contenidos de sacarosa superiores a los de la variedad comeraial
Ragner, con rendimientos similares de cafia. Por ello podrian usarse como progenitores en un programa
de seleccion recurrente para alto contenido y acumulacion temprana de azicar. La evaluadon del POL y
BRIX en plantas de caiia de 8 meses de edad permite hacer una seleccion més efectiva de los mateniales
con altos contenidos y acumulacion temprana de sacarosa. La heredabilided en sentido amplio para POL,
BRIX y fibra en cafa, fue alta en los gupos G1 y G2 de variedades. Para la determinacion de
componentes de variarza y estimadores de heredabilidad de cruzamientos de caria, es més apropiado
utilizar esqueies en la siembra de ensayos, porque la produccion acelerada de esquejes de pléantulas
jovenes de semilla sexual permite realizar estimaciones insesgadas de componentes de varanza y
heredabilidad, y este sistema puede ser Util para redudir la duracion del estado inidial de seleodion.
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RESUMEN

H conodmiento de la estructura de la vaniacion genética de una pablacion y d entendimiento de la
importancia de |a interaccion genético-ambiental, permiten estimar & progreso esperado por diferentes
metodos de seleccion, definir indices efectivos y deteminar la mefodologia més adecuada para
incrementar la eficiendia de un programa de mejoramiento genético. En cafa de azticar (Saccharum spp.),
el contenido de sacarosa y e rendimiento de cafia son las caracteristicas méas importantes en €
mejoramiento genético. Fue scbre estas bases que € presente trabajo tuvo como djetivo estimer la
variadion genética del contenido de sacarosa de 13 variedades progenitoras (PROG) y dos grupos de
cnuzamientos: 27 (CR27) y 12 (CR12) en primera soca del primer estado de seleccion, asi como comparar
estos resultados con aquelles cbtenidos en caria plantilla y en el segundo estado de seleccion (PROGH,
CR271 y CR12H). Se evaluaron |a sacarosa aparente, azlcares totales, pureza y fibra a los 12 meses de
edad en todos los ensayos. En PROG, |as variarzas de variedades fueron las més importantes en todas
las caracteristicas evaluadas. Los estimadores de heredabilidad en sentido amplio presentaron valores
stperiores a 0.7 similares a los reportados en ofros estudios. La varianza entre plantas dentro de
onzas (o2) fue lamés importante para los cruzamientos CR27, CR12, CR271 y CR121. Los edimadores
de heredebilidad en sentido estrecho fueron bajos en CR27, mientras que en CR12 fueron altos y similares
a aquellos dbtenides en cafia plantilla; esto refuerza la afirmadion de que la produccion acelerada de
esquees pequenos derivados de plantas de semilla sexual, es un sistema adecuado para evaluar
eficientemente cnzamientos de cafa en e primer estado de selecdon, tanto por su mayor precision en
estudios genéticos, como por el ahormo en tiempo que significaria usarlos en ese estado de selecaion.

Palabras clave: Saccharum sp., cafia plantilla, contenido alto de sacarosa, parametros genétioos, estado
de seleodion



SUMMARY

The knowledge of the genetic structure of a population and the understanding of the importance of the
geneticenvironment interaction allow the estimation of the expected progress through different selection
methods, the defintion of effective selection indices and the determination of the most appropriate
methodology to apply in order to increase the efficiency of a breeding program. In sugarcane (Sacchanim
spp.) the suarose content and cane yield are the most important characteristics for genetic improvement
programs. Thus, the cbjective of this study was to determine the variation of genetic parameters for
storose oontent of 13 parental varieties (PROG) and two groups of crosses: 27 (CR27) and 12 (CR12) at
first ratoon of the first stage of selection in comparison with those dbtained from plant arop and in plant
cane of the second stage of selection (PROGH, CR271f and CR12{f). Apparent sucrose content, total
sugars, purity and fiber were evaluated at 12 months in all trials. The variances among varieties for all the
evaluated characteristics were the most important and the estimates of broad sense henitability presented
values superior to 0.7, similar to those reported in other studies. The variance among plants within families
(o) was the most important for aosses CR27 and CR12 as well as for CR271 and CR12/. Estimates of
naow sense heritability were low for CR27 while for CR12 were higher and similar to those cbtained in
plant cane, which reinforces the claim that the accelerated production of smeall setts derived from seedlings,
is an adequate system to efficiently evaluate sugarcane arosses at the first stage of selection, because of
both increased the accuracy for genetic studies, besides the time savings that would imply the use of them
in this stage of selection.

Index words: Saccharum spp., plant cane, high sucrose content, genetic parameters, selection stage
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INTRODUCCION

H desamdlo de variedades oon rendimientos altos de azticar mediante &l incremento del contenido de
sacarosa, es uno de los dbjetivos prindipales de los programes de mejoramiento genético de cana de
azlicar (Saccharum spp.). Con el uso de este tipo de variedades se puede incrementar |a rentebilidad de
manera significativa (Jackson, 2005; Aitken ef &l., 2006). El conodmiento de la estructura genética de la
poblacion en taminos de los efectos aditivos de sus genes y de sul interaccion (dominancia), asi como de
|la interaccion genético-ambiental permite incrementar la efidencia de un programa de mejoramiento, ya
que es posible disefiar planes, estimar indices preisos y realizar predicdiones propias para esa poblacion
(Milligan ef al, 1990). Los contenidos de sacarosa aparente (Pdl), ezlicares totales (Brix) y relacion entre
el contenido de sacarosa y azlcares totales en jugo (Pureza), constituyen la informadidn bésica para la
estimadén del rendimiento de azticar. Estos afributos representan una alta proporcion de la vanarza
genética bajo contral genético aditivo; ademes, las heredabilidades en sentido amplio y estrecho de dichos
atributos son altas y no son afedadas substancialmente por los efectos de competenda en pegueiies
paroelas (Cox et al., 1990; Singhy Singh, 2004; Wagih et &/, 2004; Silva ef ., 2011). Asimismo, estudos
con &l uso de marcadores moleculares para la determinaaon de QTLs, han demostrado que el contenido
de azticar esta determinado por un alto nlmero de loa cuyos genes tienen efectos pequeiios (Aitken et al,,
2006). Este tipo de acdon génica gpoya a la selecdon recurrente como una de las metoddogias mas
apropiades para &l mejoramiento genético de la cafia de azicar (Bressiani ef . 2006).

A pesar de la ventaja en rentabilidad que muestran las variedades con alto contenido de sacarosa y de
la alta heredebilided que presenta €l contenido de azlicar, se ha dbservado un avance minimo en €l
mejoramiento para este caracter en varics programes de mejoramiento; este es e caso de Australia,
donde en los ultimos 40 afos no se ha cbservado un incremento impartante para esta caracteristica.
Jackson (2005) menciona como causas posibles de tal hecho las siguientes: se ha aplicado un peso
insignificante a contenido de azticar en comparadidn con € rendimiento de cafia en la elecdidn de
progenitores y en los indices seleccidn gplicades a las progenies. También sefiala que en los cultivares del
presente, posiblemente los alelos més favorables para contenido de ezticar ya estéan fijos y generaimente
contribuyen o correlacionan negativamente con la producadn de caifa. Indica también que posiblemente
en el mgoramiento de la cana de azlicar se haya acanzado un “cuello de botella” debido al uso de un
nimero pequeiio de clones progenitores originales en el desarrollo de las variedades modemes,
comparado con la gran diversidad genética que existe en el género Saccharum, escenanio analizado en los
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trabajos de Roach (1989) y Berding ef al. (1998). Si bien los mejoradores siguen encontrando ganancias
genéticas importantes para rendimiento de caria mediante el cnzamiento entre variedades modemes,
pocos esfuerzos se han realizado para introdudr nueva variahilided genética a partir de fuentes como: S.
offidrarum y S. sporftanetm, debido a que existen muchos prablemas en ese proceso, tales como la
incomporacion de alelos desfavorables v € tiempo que demanda la introgresion. Esta situacidon ha
cambiado en los Ultimos cinco aios, realizandose varios trabajos de infrogresion de gemoplasma
espedalmente de S. sporfaneum y del género Enanthus (Weng et al., 2008; Jackson et &, 2010;
Sundaram et &, 2010).

Para lograr ganandias genéticas significativas para alto contenido de azticar, Jackson (2005) sugiere
selecdonar progenitores de manera apropiada, el diseio de cnzas entre progenitores diversos para
estimer los parametros genéticos de varianda genética aditiva, heredabilidad y comelaciones genéticas
entre rendimiento de cafa, conterido de azuicar y ofras caracteristicas importantes.

La meyoria de programes de mejoramiento de cafia de azlcar operan basandose en un sistema
general de seleccion recurrente; se realizan crizamientos entre progenitores gue han sido selecdionados
tanto por su comportamiento scbresaliente como por su capacided de produair progenies élite en e
pasado. Las progenies se incoporan a un sistema de seleoddn de varnios estados (3 a 7), donde los
principales ariterics de discriminacion son generaimente rendimiento de cafia, contenido de ezlicar y
resistendia a enfermedades. En la siembra del primer estado de selecadn se usan pléntulas provenientes
de semilla sexual y se evaltian por dos cortes y a partir del segundo estado la reproducdion es clonal
evaluandose por mas de un corte en cada uno de ellos (Skinner et al., 1987). En este contexto Jackson
(2005) mendiona que un programa de mejoramiento para alto contenido de sacarosa deberia basarse en
un esquema de selecaion recurrente con un intervalo generacional corto. En €l programa de mejoramiento
genético del Centro de Investigacion de la Cara de Aziicar del Ecuador (CINCAE) se ha planteado
desarrollar una poblacion con alto contenido de azlicar; Siva et al. (2011) identificaron progenitores con
contenidos altos y temprancs de azicar y determinaron los parametros genélicos para estas
caracteristicas en dos grupos de crizamientos evaluados en cafia plantilla, siendo necesario estudiar la
salidez de estas estimadones a través de los cortes y diferentes estados de selecdon. En este contexto,
los objetivos del presente trabajo fueron estudiar la varianza genética y sus componentes asi como la
heredebilidad en sentido estrecho del alto contenido de sacarosa en primera soca y valorar la consistendia
en la estimacion de estos parametros genéticos a través de los cortes y anos de evaluadon.
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MATERIALES Y METODOS

En & 2008 se establedd un experimento (PROG) con 11 variedades de ato contenido de sacarcsa
mas dos de bajo contenido (Silva ef &, 2011), y las variedades Ragner y ECU-01 como testiges, usando
plantulas provenientes de yemas. Ademés, se serbrd un experimento con 27 cuzamientos (CR2Y),
cbtenides de cnzar las variedades de alto y bejo contenido de sacarosa en el primer estado de seleodion
(Estado 1), usando plantulas provenientes de semilla sexual. Con 12 cnuzamientos de CR27 se formé otro
ensayo (CR12), empleando esquejes pequenios cbtenidos de las plantulas derivades de semilla sexual. En
todos los ensayos se usd € diseio de bloques conpletos a azar con tres repetidiones y la parcela
experimental estuvo constituida por cuatro surcos de 5 m de largo y 1.5 m de ancho, con 11 plantulas por
SUrO.

En e 2000 se establecieron experimentos oon los 27 (CR271H) y 12 (CR12/)) onzamientos en €l
segundo estado de seleccion (Estado 1), también conodido como primer estado de seleccion donal. Se
utilizaron 18 dones tomados al azar por cada cruzamiento. Conjuntamente se establedo6 otro ensayo con
los 13 progenitores y los dos testigos (PROGH). En todes los experimentos se utilizd €l disefio de bloques
completos al azar con tres repeticiones. Se evaluaron seis dones en cada repeticion, sembrados cada uno
de ellos en un surco de 3 mde largo. La siembra de los ensayos fue manual con esqueies a la densided
de 12 yemas m. Todos los experimentos se evaluaron en CINCAE, ubicado a 02° 09 de latitud Sury 79°
26' de longitud Oeste, a una altitud de 60 msnmy una predipitacion pluvial promedio anual de 1630 nm.

Para la toma de datos en los experimentos CR27 y CR12 se realizd en los surcos centrales a los 12
meses de edad en seis plantas al azar y en cuatro en PROG. De cada planta se usaron cuetro tallos tanto
en cana plantilla como en primera soca. En los ensayos CR271, CR12/fy PROGH se cbtuvieron muestras
de sais tallos de cada surco a los 12 meses de edad en cafa plantilla. Los tdlos asi tomados, se
desfibraron y se cbtuvieron los valores de sacarosa aparente (POL), azticares totales (BRIX), y fibra (FIB),
expresados como porcentaje en cafia mediante los procedimientos desaitos por Femandes (2003).
Ademés se calculd lapureza (PUR), gue es la relacion entre POL y BRIX enjugo.

En PROG se realizo un andlisis de vanarza combinado por cortes para €l promedio de parcela de
cada vanigble, Utilizando la informecion generada por Siiva e a. (2011) en la cafa plantila. Se
confundieron los efectos de corte y de ano en una sola fuente de variadon, corte-afio. H modelo lineal
usado para €l andlisis fue d siguiente: Y = u + R + Vi + RV} + G + RGi+ VCi + B, donde Yjx =
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cbservadon de la variedad i en la repeticion j y € cote-ano k(= media general; R = efecto de la
repeticion f; Vi = decto de la varieded i, RV; = efecto de interaccion entre la repeticion fy la variedad /
(Bmor 1), G = efecto del corte-aiio k, RGi= efecto de interaccidn entre la repeticidn j'y €l corte-aio k (Emor
2); VG = efecto de interacadn entre la variedad / y € corte-ano k; Ej = error experimental (Emor 3). Para
|la estimacidn de los componentes de varianza, todos los efectos fueron considerados aleatorios y no se
consideraron los efectos de oorte-ano y también de |a interacdion repeticiones x corte-aio (Cuadro 3.1), de
acuerdo con lo indicado por Cox ef &. (1990). Los errores estandar de los componentes de varianza se
calcularon de acuerdo con Becker (1986); ademés, se estimd la heredebilidad en sentido amplio (H?), se
basandose en los valores medios de dos afios  tres repeticiones (Holland et &, 2003).

Cuadro 3.1. Esperanza de cuadrados medios de los analisis de varianza para CR27, CR12, PROG,
CR2711, CR12if y PROGI. CINCAE, Guayas, Ecuador, 2009-2010.

Fuente de

Variagion PROGt CR27, CR12, PROG, CR27Hl, CR12/l y PROGI!
Variedades (Var) o2 + co?) + raly, + reod Cruzamientos/Progenitorestt o5 +mal + rmaf?
Error 1 a2 + caezl Emror Experimental o2 +ma?

Indviducs dentro de
B2 o +vog, cnpamiertosariedaes
Var. xCateao oZ2+rod,
Eror Bperimenta o2

CR27= 27 auzamientos, CR12= 12 arlzamientos, PROG = progenitores. ¢= numero de corfe-aino, 1= numero de repefidones, v= nlmero de
variedackes, M nlmero de muestras. Componentes de vananza (¢7) para vanedades (1), corte-afio x variedades (), de familias {7), error 1
(&), errar 2 (e9), aimor experimental (e) y enfre plantas dentro de familiasivariedades (). TTComesponde al progeniter medio (m).

Para CR27, CR12, CR271 y CR12/f, € andlisis de variarza de cada variable, suponiendo un modelo
aeatorio, se realizb por separado de PROG y PROGH, respectivamente. En estos ensayos no se
induyeron en el andlisis las variedades Ragnar y ECU-01. Los componentes de varianza fueron estimados
a partir de los cuadrados medios esperados. Se calould la heredabilidad en sentido estrecho (h?) para
CR27 y CR12, mediante la regresion progenie-progenitor medio (borv) ¥ los estimadores de la varianza
aditive, o= b X o, y de dominandia, o5= 4(a? - %073, donde la variarza fenotipica se dbtuvo como;
oZ=2Xafy (Falconer y Meckay, 1996). Los errores estander de las vananzas aditiva y de dominancia
se estimaron como una funcién lineal de las varianzas involucradas en su calaulo, suponiendo que éstas
son independientes (Olofsson, 2005).

28



RESULTADOS Y DISCUSION

PROG, CR27 y CR12, primera soca

Los parametros genéticos estimados para los dos grupos de czamientos (CR27 y CR12) y
progenitores (PROG) con base en los datos de la caifa plantilla fueron reportados por Silva ef al. (2011).
Los componentes de varianza, emores estandar y H2 del contenido de aziicar para PROG en los dos
cortes se presentan en € Cuadro 3.2. Las varanzas de variedades para todas las caracteristicas
evaluadas fueron las mas importantes, con excepcion de PUR donde |a vanianza del error fue la de mayor
maghitud. La interacdion varedades x corte-aio no fue significativa (P >0.05) y su componente no fue
importante; la estebilidad en el contenido de azlicar de los progenitores esta de acuerdo con |o indicado
por Silva et &. (2011) al evaluar dos grupos de variedades con alto contenido de azicar a través de dos
cortes. En la misma direocion de estebilidad estan los reportes de Milligan ef & (1990), Cox ef &, (1990)y
Gravois y Milligan (1992). Los estimadores de heredebilidad en sentido anplio presentaron velores altos,
de 0.84 para POL, 0.73en BRIX 0.72 para PUR y 0.81 en HB, los cuales son similares a los chservados
en el grupo 1 de variedades (G1) evaluados por Silva ef al. (2011) ya los dbtenidos en los estudios de Cox
ef a. (1990), Miligan ¢ al. (1990) y Miligan € al. (2003).

Cuadro 3.2 Componentes de varianza, errores estandar (1) y heredabilidad en sentido amplio, de

sacarosa aparente (POL), azucares totales (BRIX), pureza (PUR) y fibra en cana (FIB) para 13
variedades (PROG) en dos cortes. CINCAE, Guayas, Ecuador, 2009.

Comp? POL BRIX PUR FB
ol 1137 (0.486) 1007 (£0.441) 3377 (+1.629) 1892 (+0.79%5)
a2 0.205(x0.112) 235 (0.101) 0365 (:0.914) 0.285(+0.285)
o2, 0002 (+0.023) 0.112( 093 0022(+035) 0082 (+0.079)
o2 0.027 (+0.080) 0077 (0,062 0330 (:0.614) 0103 (0.089)
o2 0.400 (£0.111) 0260 (+0.072) 5.860(+1 65 0390(+0108)
o2 2905 (+1.084) 2251 (+0.686) 15,893 (+6.069) 855 (+0.831)
Hott 0.836 (+0.107) 0731 (0.106) 0.717 (+0.096) 0.806(10.086)

T Componentes de vaianza {07) para varedades (1), erar 1 (e, ermor 2 (&), variedad X corte-afio (ic), emar (g) y varianza fencligca (7). T
Heredatilidad en senfido anplio, para unalocalidad, dos cortes y tres repefidiones.

En & Cuadro 3.3 se presentan los componentes de varianza y errores estandar de las variables
evaluedas, para los cruzamientos y progenitores en primera soca. Para todas las variables que miden ¢
contenido de azlicar, |a varianza entre plantas dentro de familias (¢2) fue la més importante para todos
los cnzamientos, CR27 y CR12; esto se debid a que dicho componente contiene parte de la vanarza
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genética, 2 a2+ Yac3, més varos componentes de vananza epistatica, y vananza ambiental que
comesponde a la generada por la competenda entre individuos de la familia (Hogarth, 1977). Los
componentes (e:2) de CR12 fueron menores que los de CR27; esto podria deberse a que las plantas que
se desarrollaron de esquejes son més vigorosas y homogéneas gue las que provienen de plantulas en
cafia plantila, caracteristica que se mentiene hesta la primera soca. Lo contraio ocurid con €
componente de vanarza del efmor (a2 que fue mayor en todos los casos en CR27 que en CR27 e induso
a los progenitores; la exoepaidn fue nuevamente en PUR. En cuento a la verianza entre familias (o), la
mayor correspondio a PROG, debido a que en ella esta contenida toda la variarza genética, mientras que
en los cuzamientos sdlo unaparte, Y242 +% a3 (Hogarth, 1977); resuitados similares fueron reportados
por Siiva et al. (2011) para el caso de la cafia plantilla. En los andlisis de varianza combinados de los dos
cortes en CR27 y CR12 (datos no presentados), no se detectod significanda estadistica para la interacdién
cnzamientos X ano-corte en todas las vaniables, resultades que comaboran €l comportamiento similar
cbservado de los componentes de varianza a través de cafa plantilla y primera soca.

Cuadro 3.3. Componentes de varianza, etrores estandar (1) de sacarosa aparente (POL), azucares

totales (BRIX), pureza (PUR) y fibra en cafia (FIB) para cruzamientos y progenitores en
primera soca. CINCAE, Guayas, Ecuador, 2009

oot POL BRIX PUR AB
CRZI CRI12 PROG CRZ/I CR12 PROG CRZ CRI2Z PROG CRZ CRI2 PROG

g2t 073 0¥ 0% 063 028 113 166 047 201 0% 200 22
r 30 0 04 H24 H26 00D 60 08 217 H2A4 H92 HHY
o2 073 0¥ 0% 031 089 013 9% 35 8D 02 04 08
© H2 0B 021 017 03B 015 249 48 311 020 029 024
200 161 13 174 132 163 1490 943 1061 38 2B 15

#16 #0019 025 14 H15 H2A  H17 #A10 #13 H28 {28 H2
CRZ7= 27 auwzamentos, CR12= 12 awzamientos, PROG= progenitores. T Componentes de vananza (07, para aruzamentos o famlias (f)
grror (¢), enfre plantas dentro de farilias (). T1EnPROG coresponde alavarianza enfre variedades (genéfica)

%

Los estimadores de la varianza de dominancia resultaron més altos que los de la vanarza aditiva en
todes las caradteristicas para CR2/ (Cuadio 3.4). En estas progenies evaluadas con plantulas
provenientes de semilla sexual, la heredabilidad en sentido estrecho fueron bajas: 0.134 para POL, 0.284
para BRIX y 0.115 para FIB, mientras que fue negativa para PUR (-0.750), equivalente a cero. En
contraparte, en las progenies evaluadas en esqueles (CR12), los estimadores de la vanarza de
dominancia fueron negativos (equivalentes a cero) para todas las vanables, exoepto para PUR v los
valores de heredabilidad en sentido estrecho de 0.751 (PCL), 0.624 (BRIX), 0.324 (PUR) y 1.069 (FIB); los
valores de heredabilidad contrapuestos entre CR27 y CR12 pueden deberse a muestreo de individuos
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dentro de los cuzamientos y mayor precision en la estimacion mostrada en CR12; asi, los valores
cbtenidos en este grupo de ozamientes son similares a aquelles reportados por Silva ef . (2011) en
cafia plantilla y fortalece por tanto la aseveracion en el sentido que la produccion acelerada de esqueies
pequefics derivades de plantas de semilla sexual puede ser un sistema adecuado para evaluar
eficientemente auzamientos de cafia, tanto por su mayor precision como por &l ahormo en tiempo que
representaria evaluar los auzamientos solo en un corte en el Estado | de selecadn.

Cuadro 3.4. Componentes de varianza, heredabilidad en sentido estrecho y emrores estandar (1), de

sacarosa aparente (POL), aziicares totales (BRIX), pureza (PUR) y fibra en cafia (FIB) para
cruzamientos en primera soca. INCAE, Guayas, Ecuador, 2009.

) POL BRIX PUR FB
Conp. CRT CRI2 CRY CRI2 CRY CRI2 CRY CRR
0265 1772 064 1319 3014 0880 0507 5740

% +1.068 0096 #1267 #1253 324 #1988 2582 #4662
, 2374 0866 124 R4 12626 017 129 -3489

5 +4615 +8220 #4558 #8188 #4502 3820 #4558 8917
, 1985 1860 2267 213 4017 270  AM7 5372

oF 0512 0501 #0518 #0555 43780 #4467 0974 #1557
0134 0751 0284 064 0750 024 0115 1069

+0.537 HB1  H0DB5 050 H03B8 HD1 0384 083

CRZ/= 27 cruzamientos, CR12= 12 cruzamientos. t Componentes de varianza (02, aditiva (a), de dominancia (o), fenotipica (7).
h2= Herechbilidad en sentich estrecho.

CR27Hl y CR121I, cafia plantilla

En la primera siembra donal de los cnuzamientos, conodida de manera general como Estado I, los
componentes de varianza y errores estandar para los dos grupos de enzamientes, CR2/71/f y CR12/f, asi
como para los progenitores (PROGH)) se presentan en el Cuadro 3.5. La varanza entre plantas dentro de
familias (¢2) fue la més importante para los ouwzamientos. Los carponentes (a2)de los 12
cnuzamientos fueron menores gue los de CR271Y; similares resultados fueron dbservados en la primera
soca de estos azamientos (Cuadro 3.3) y los reportados por Silva et @l (2011) al evaluer la cafia plantilla.
El componente de variarza del error (¢2) de los progenitores fue mayor en todos los cases exoepto en
FIB. En cuanto a la variarza de families (o?), la meyor comespondio a PROG en todas les variebles
evaluadas, similar alo chservado en |a evaluacion en primera soca de los cruzamientos y progenitores y lo
indicado por Silva ef & (2011) para la cafia plantilla.
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Cuadro 3.5. Conmnerﬁesdevananza,momsestandar(+)desacamsaapamnte(POL) azicares

&BRI)I? CE R%cum g&gana (FIB) para cnuzamientos y progenitores en

PUR AB

Compt CR27H CRIZII PROGI CR27I CR‘IZII PROGII CR27lI CR12)I PROGH CRZ7ll CRI2iI PROGIH

o2t 033 069 212 040 049 180 33 3 062 02 116 120
o024 03B H%5 H18 024 080 61 147 3@ H0 HH H5
046 008 060 03 006 052 2988 14 3BV 072 016 03

021 014 HIB H16 H11 L7 4 062 #1B 03I H13 HZ

9 313 286 1./6 237 221 1B 269 1692 94 43B 30 173

W02 031 0D 02 AU 0B 209 B HF H00 0B 00

CRZ7IE 27 anwzamientos, CR12/E 12 auzamentos, FROGIE progenitores. T Conmponentes de vananza (¢ para aruzamientos o familias {7,
gror (¢), enfre plantas dentro de farilias (w). T1En PROGH comesponde a lavarianza entre variedades (genética)

CONCLUSIONES

qu

Las heredahilidades en sentido anplio para POL y BRIX en cafia fueron altas, lo que indca que la
vaiacion genética glabal entre progenitores es relevante; por lo tanto, la seleccion de progenitores ocon
altos contenidos de azticar debe ser la base para la generacidn de progenies. Las heredabilidades en
sentido estrecho altas valoradas en CR12, muestran que la vararza genética aditiva puede ser
aprovechada a través de seleccion y asi cbtener ganandas genélicas importantes. Los estimadores de los
componentes de varnarza para progenies y progenitores presentaron un comportamiento similar a través
de dos cotes y en la cafa plantilla del primer estado clonal. Para la determinadon de pardmetros
genéticos de cafia, en la siembra de ensayos del estado inidal de selecddn, puede ser més apropiado
utilizar esquejes, antes que pléantulas, debido a que permiten reglizar estimaciones insesgades de los
componentes de varianza y heredabilided; ademas, este sistema es Uil para redudr la duracion del
esquema de selecaon.
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RESUMEN

En el mgjoramiento para alto contenido de sacarosa en cana de azlcar (Saccharum spp.) no se han
cbtenido incrementos importantes en los Ultimos anos, debido posiblemente a que no se ha aplicado una
selecdion adecuada de progenitores o a uso ingpropiado de indices de selecdion. La selecadn familial
combineda en € primer estado de seleccion ha demostrado ser efidente en la identificacion de
crizamientos con alta proporcion de dones sobresalientes para diversas caracteristicas. Con la base en
los antecedentes descritos, €l presente trabajo tuvo como dhjetivos evaluar 11 variedades de alto y dos de
bajo contenido de sacarosa per se y como progenitores de dos grupos de azamientos, e identificar
aquellas familias que producen mayor propordon de dones scbresalientes para alto contenido de
sacarosa en los dos primercs estados de seleoddn (1 y 1l). Se evalud & contenido de sacarosa (PCL) y
azlicares totales (BRIX) en el Edtado | durante dos cortes y en e Estado I, sdlo en cafia plantilla. Los
progenitores y anzamientos exhibieron un comportamiento similar en los dos cortes del estado |. Las
vaiedades Amarilla y BJ65152 presentaron los contenidos de azticar mas altos, mientras que B49119,
CR6177 y Co976 los més bajos. Los cruzamientos que tienen como uno de sus progenitores a las
vaiiedades Amerilla 0 BJ65192 presentaron contenidos altos de sacarosa de menera consistente a través
de los cortes en los Estados | y |l Se identificaron cruzamientos y dones dentro de crizamientos
stperiores en mas del 5 % en brix oon respecto a los progenitores y testigos en primera soca.
Crnizamientos entre variedades que tienen como progenitor comin o como ancestro muy cercano a la
variedad POJ2878 presentaron un porcentaje bajo de progenies sobresalientes en contenido de sacarosa.
La base genética comin en esas variedades redujo la probabilidad de disponer de diferentes genes
favorables para esta caracteristica, por lo que en la fomadion de una poblacion con contenido alto de
sacarosa se debe considerar a progenitores que, ademas del alto valor per se, presenten un origen
diverso.

Palabras clave: Saccharum spp., progenitores, cizamientos, contenido alto de azlicar, Estado | y |l de
seleccion.



SUMMARY

Genetic improvement for high sucrose content in sugarcane (Saccharum spp.) no significant increases
heve been obtained in recent years. It might be due to inappropriate way of selection of parents and
suboptimal selection indices used. Application of combined family selection at the first stage hes proved
effidency identifying crosses with high proportion of outstanding dones for different traits. Thus, the
objectives of this study were to evaluate 11 varieties of high and two of low sucrose content through their
per se performance and as parents of two groups of crosses, and to identify those families thet produce
higher propartion of outstanding dones in the two early stages o selecdtion (I and 11). Sucrose content
(POL) and total sugars (Brix) were evaluated at the first stage of selection for two crop oycles and at the
stage Il only in plant crap. Both parents and crosses showed similar performance in both arap cydes at
stage |. Vaneties Amarilla and BJ65152 exhibited the highest, while B49119, CR69177 and Co876 shawed
the lowest sugar content. Crosses that have either Amarilla or BJ65152 varieties as one of their parents
consistently had high sucrose content through crops at the two stages of selection. Crosses and clones
within crosses with high sugar content thet exoeeded the parents and checks by more than 5% of brix were
identified at first ratoon of Stage |. Crosses between varieties thet have POJ2878 as common ancestor
showed a low percentage of outstanding progenies; the common genetic background of these parental
varieties have reduced the prabability to assemble different favorable genes. Therefore, in the formeation of
a population with high sucrose content, parents should be selected taking into acoount their agronomic
potential per se, its ability to produce elite progeny and their genealogy.

Keywords. Saccharum spp., progenitors, crosses, high sugar content, Stage | and |l of selection
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INTRODUCCION

Los métodos tradicionales de mgjoramiento genético en cana de azticar involucran tres etapas:
selecaion de progenitores, cotencion de cnuizamientos y seleocion de progenies a través de varios estados
de propagacion dond, cada uno evaluado en varics afos o cortes (Ming et &/, 2006). La seleccion de
progenitores es una de las fases mas importantes en los programes de mejoramiento de la cafia de
azlicar; por ello los mejoradores redlizan grandes esfuerzos en la blisqueda del mgjor método para su
deteccion mediante evaluaciones per se como de su progenie (Bressiani ef &, 2007). Después del
crzamiento entre los mejores progenitores se esteblece € primer estado de seleoddn (Estado [) con
plantulas provenientes de la semilla sexual y a partir del segundo (Estado 1) la reproduccion es donal,
donde € tamano de parcela, nimero de repeticiones y localidades usadas varian dependiendo de la
eficiencia deseada y disponibilidad de recursos de los programes de megjoramiento (Skinner ef &, 1987).

Desde sus inicios, &l mgjoramiento en la cafia de azucar se realiza mediante la selecddn individual de
clones de entre dentos de miles de pléantulas en el Estado . La seleocion en esta fase se hace con derto
grado de stbjetivad, al basarse en la apreciacion visual de las ventajas agrondmicas que presenta una
planta determinada, debido a la falta de repeticiones para la evaluacion de cada plantula; ademés de
efectos de competencia entre ellas; €l trabajo de selecdon demanda mucha mano de cbra, es costoso, y
se reduce su eficienda (Kimbeng y Cox, 2003). La seleccion familid ha demostrado ser superior a la
selecaon individual en téminos de ganancia por ddo de selecddn, con mayor eficencia en la utilizacion
de recursos ¥ menores costos de operacdn (Hogarth, 1971; Hogarth y Mullins, 1989; Cox y Hogarth,
1993). Ademés, combinando la selecdion familial en cafa planta seguida de una seleccion visual de dones
dentro de las mejores familias en la primera soca, fue més efectiva que la seleccion familial solamente
(Kimbeng et &., 2000). Estos autores conduyeron que la selecadn familial fue efectiva en Estado | para
identificar familias con alta proporcion de clones élite, mientras que la selecdion visual dentro de las
familias seleccionadas fue efectiva en la identificacion de dones superiores. En ofro trebejo Kimbeng ef &,
(2001) mejoraron la efidendia de la selecaon dentro de las familias al medir e brix mediante un
refractometro de mano en los dones que presentaron megjor apariencia visual, de esta manera,
identificaron individuos con altos contenidos de azticar. Ademés de las ventajas sefialadas que tiene la
selecdion familial combinada scbre la indvidual, también se ha demostrado que permite estimar el valor de
mejoramiento de los dones parentales, por 10 que varios programas alrededor del mundo la estan
aplicando desde hace algunos arios (Stringer ef &, 2010).
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A pesar de que €l contenido alto de azlicar presenta una elevada proporcion de la vanarza genélica
total bajo control genético aditivo y las heredabilidades en sentido aplio y estrecho son altas, no se hen
cbtenido incrementos importantes para esta caracteristica en varics programes de mejoramiento en los
ultimos afos. Jackson (2005) indica que esto puede deberse a que no se ha gplicado una presion
adecuada en |a seleccidn de progenitores y que no se han utilizado indices de selecddn Gotimos dando
mayyor ponderacion al contenido de azlicar que al rendimiento de cafia.

H programa de mejoramiento genético del Centro de Investigacion de la Cana de Azicar del Bcuador
(CINCAE) esta formando una poblacion con alto contenido de azucar. Silva ef &, (2011) identificaron
variedades con contenidos altos y tempranos de aziicar y detemminaron los parametros genéticos para
estas caradteristicas. Scbre esta base, 10s cbjetivos del presente trabajo fueron evaluar el comportamiento
per se de un grupo de variedades y de sus cruzas con €l propdsito de identificar aguellas familias que
presenten mayor praporcidn de dones con contenidos altos de sacarosa en los dos primeros estados de

MATERIALES Y METODOS

Se evaluaron en el Estado |, dos gnupos de auzamientos cbtenidos entre 13 variedades: 11 de alto y
dos de bajo contenido de sacarosa. H primer grupo se confomd con 27 cuzamientos (CR27), usando
plantas provenientes de semilla sexual, y el segundo (CR12) empleando esqueies pequerics chtenidos de
esas plantulas. Ademés, se establecio un experimento (PROG) con los 13 progenitores v las variedades
Ragnar y ECU01 como testigos. Todos los ensayos se sembraron en 2008 utilizando un diseno de
blogues completos al azar oon tres repetidiones. La parcela experimental estuvo constituida por cuatro
suroos de 5 mde largo y 1.5m de ancho, con 11 plantas por surco.

A la cosecha de |a cafa plantilla en los dos grupos de crizamientos se tomaron 18 plantas (dones) al
azar de cada familia (cnzamiento) y se esteblecieron dos experimentes (CR271 y CR12/) en el segundo
estado de selecdion usando esquejes a una densidad de 12 yemas mr!. Tarbién se sembrd ofro ensayo
con los 13 progenitores v testigos (PROGI/). Estos experimentos se establedieron en 2009 utilizando un
disefo de bloques completos a azar con tres repeticiones. En CR271 y CR12/f se evaluaron seis dones
por czamiento en cada repeticdn, sembrados cada uno de ellos en un surco de 3 mde largo. En PROGH
|la parcela estuvo constituida por cuatro surcos de igual longitud. Los seis experimentos se evaluaron en



CINCAE Wbicado en Guayaquil, Ecuador a 02° 09 de latitud Sury 79° 26' de longitud Oeste, a una altitud
de 60 msnm y una predipitacion pluvial promedio anual de 1630 mm

Alos 12 meses de edad, se tomaron de los surcos cenfrales sels plantas al azar en CR27 y CR12y
cuatro en PROG; de cada planta se usaron cuatro tallos tanto en cana plantilla como en primera soca,
mientras que en CR271I, CR12lf y PROGI se tamaron muestras de seis tallos de cada suroo a los 12
meses de edad, solamente en cafia plantilla. Los tallos se desfibraron y se dbtuvieron los valores sacarosa
goarente (POL) y azlcares totales (BRIX), expresados como porcentaje en caiia mediante los
procedimientos descritos por Femandes (2003). También se determind el BRIX directamente en el campo
sOlo en primera soca a los 10 meses edad en un tallo primerio de cada una de las plantas en el grupo de
12 cuzamientos y de cuatro plantas tomedas al azar dentro de cada paroela en el ensayo de progenitores
(PROG). Se uilizd un refractometro de mano (Fisher Saientific) con comecdion de tenmperatura,

Se reglizd un andlisis de variarza con submuestras por corte y combinando la infomacion de los dos
cortes, para cada una de las variables evaluadas en los dos grupcs de cruzamientos y progenitores. Para
la comparacion de medias se usd la prueba de Tukey (P<0.05). También se calould la heterosis de cada
clon en refacidn con el progenitor medio y se compard su comportamiento con los testigos. Se utilizd el
paquete estadistioo InfoStat (Di Rienzo ef al, 2009).

RESULTADOS Y DISCUSION

Progenitores y Cruzamientos en el Estado |

H comportamiento de los progenitores para sacarcsa aparente fue similar en cana plantilla y primera
soca. La interaccidn varedades x corte-aio no fue significativa (P >0.05) en e andlisis de vanarza
combinado de los dos cortes (datos no presentados) obteniéndose un coeficiente de corelacion lineal de
0.88 (P <0.01). Las variedades Amarilla y BJ65152 presentaron los contenidos més altos de sacarosa
aparente en los dos cortes y se ubicaron en el primer agrupamiento de significanda estadistica de
variedades, con excepdon de B49119y CR69177 que se caracterizaron por su bajo contenido de azticar,
ademas de Co976 que en los dos afios de evaluadion también mostrd contenidos bajos (Cuadro 4.1).
Estos resultadcs son similares a los reportados por Siva et a. (2011) a evaluar dos grupos de
progenitores en dos ocortes, donde indican que las variededes Amarilla, BJ65152, CP57-536, B/4132,
CC85-63 y C1051-73 presentaron contenides de sacarosa stperiores a la variedad comerdal Ragnar, con
producciones similares de cafa.
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Cuadro 4.1. PmmediosparaPOL(porcentajeencaﬁa)alos 12 meses de edad de 13 progenitores
PROG) y dgmpos de cruzamientos (CR12 y CR 27) evaluados en cafa plantilla y

primera soca del Estado | de seleccion. O CAEGuayas Ecuador, 2009-2010.
Progenitores Qruzamientos
. N . . Cahaplantilla Primerasoca
Variedad Caiaplantila PimeraSoca ¢ & ol oRD T R
1 Amearilla 161 a 146 a 111 141ad 142 143 a 133 a
2 BAA119(VBA) 134 bd 122 &b 2 1 120 ce 120 ac
3 B/#32 150 & 129 &b 3N 122ae 145 a0 129 ac 108 a
4 BJESIR 159 a 147 a 4 2 150 a 147 a
5 C1051-73 152 & 142 &b 4 10 120 be 109 ¢
6 CC863 155 a 142 ab 4 11 143 ad 139 ac
7 CCBR 149 & 128 &b 51 148 a& 150 a 129 ac 137 a
8 CC8/-474 158 a 139 &b 6 1 145ac 150 a 41 ac 131 a
9 CC83-2000 143 ac 124 &b 6 7 141ad 141 a 127 ac 131 a
10 Cod76 125 cd 118 b 6 10 131 ae 124 ac
11 CPo/-536 144 ac 118 b 7 1 121ae 147 a 121 ac 139 a
12 CRE77(VBA) 124 d 116 b 7 10 132 ae 121 ac
13 MZC74-275 152 & 136 &b 8 4 128 ae 124 ac
Ragrer (T) 155 a 139 &b 8 6 141 ad 135 ac
ECU-01 () 148 & 140 ab 8 9 125ae 146 e 126 ac 128 a
DSH 19 26 9 1 M1e 1442z 1W08c 131 a
9 7 126 ae 111 be
9 10 137 ae 122 ac
9 11 133 ae 147 a 130 ac 129 a
9 13 124ae 138 a 126 ac 134 a
10 1 144 ad 145 a
10 3 137 ae 129 ac
10 11 139 ae 128 b 137 a¢ 114 a
16 130ae 139 & 127 ac 133 a
12 7 127 ae 138 ac
12 13 116 de 135 ac
131 141 ad 140 ac
DSH 29 18 34 34

CRZ2/= 27 cruzamientos, CR12= 12 auzamientos, VBA= varieded de bajo azlicar, T= testigo. Medias con letras iguales en
cada colunna no son estadisticamente diferentes (Tukey, 0.05). DSH= diferencia significativa horesta.

En e gupo de 27 azamientos (CR27) la interaccidn cnuizamiento x corte-afo no fue significativa (P
>0.05) en €l andlisis de varianza combinado de los dos cortes (datos no presentados) y & coefidente de
comeladién lineal entre cortes fue de 0.68 y significativo (P <0.01). Bl auzamiento BJ65152 x B49119
mostro &l contenido més dto tanto en cafa plantilla (15.0 %) como en primera soca (14.7 %); mientras que
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los cuzamientos CC89-2000 x Amarillay BJ65152 x Co976 presentaron bajos contenidos con promedios
de 11.1 %y 12.0 % en cafa plantilla y 10.8 %y 10.9 % en primera soca, respectivamente. En CR121a
interaccion cruzamiento x corte-aio no fue significativa (P >0.00) en el andlisis de vanianza combinado de
los dos cortes (datos no presentados) y € coeficiente de correlacion lineal entre cortes fue de 0.41 y no
significativo (P >0.05). Tres cnzamientos que tienen como progenitor a la variedad Amarilla presentaron
promedios altos: C1051-73 x Amerilla (15.0 %), CC8563 x Amarilla (15.0 %) y CC85-92 x Amarilla (14.7
%); miertras que € auzamiento Ca976 x CPS7-536 mostrd el contenido de sacarcsa mas bajo (12.8 %),
en cana plantilla.

Cuadro 4.2 Promedios para BRIX y valores maximos a los 10 meses de edad de 13 progenitores
(PROG) y 12 cruzamientos (CR12) evaluados en primera soca del Estado | de seleccion.
CINCAE, Guayas, Ecuador, 2010.

Progenitores Cruzamientost

. . Progenitor . nn. . Porcentaje clones >5%a
Variedad Promedio o g Plantas Promedio Maximo PM Ragrar ECUA01
1 Amaila 191 ac 8 9 60 177 a 212 45 K] 3
2 BAOMMS(VBA) 162 de 9 1 60 175 a 202 20 2 0
3 B/ij32 201 a 5 1 72 174 a 214 9 15 7
4 BI6S152 176 be "n 6 7 173 a 22 20 21 4
5 C1051-73 185 ad 6 1 64 172 a 204 6 17 0
6 CC863 190 ac 3 11 5 172 a 214 18 5 7
7 CC82 182 ae 7 1 76 171 a 216 14 17 9]
8 CC87-474 187 ac 1 11 71 170 a 28 11 18 4
9 CC8%-2000 170 ce 9 13 60 170 a 214 2 14 2
10 Cco76 161 e 6 7 7 166 a 210 9 1 3
11 CP57536 184 ae 9 11 63 160 a 19.2 13 1 0
12 CReA77 (VBA) 168 ce 0 11 70 157 a 204 17 1 0
13 MZC74275 184 ae

Ragrar (T) 182 ae

ECU-01(T) 194 &b
DSH 24 24

T Orcenades en foma descendente par promedos. PvE progentor medio, VBA= variedhd db bo azlicar, T= tesligo. Medas con lefras
iguales encadacolurma no son estadisticamente dferentes (Tukey, 0.05). DSH= dferenda significaiva honesta

Al examinear €l contenido de azticares totales (BRIX) a los 10 meses (Cuadro 4.2), se dbservd en
principio que los progenitores muestran consistenda significativa en cuanto a presentar alta y baja azlcar.
Al inspeccionar los valores de BRIX en cada uno de los dones dentro de cada cnzamiento en CR12 en
primera soca, se observo que todos los aruzamientos presentaron promedios similares estadisticamente
(P>0.05), pero a andlizar & porcentaje de clones dentro de cada familia que superan en més de S%al
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promedio de los dos progenitores y a los testigos, los cuzamientos CC87-474 x CC83-2000, B74132 x
CP57-536, CP5/7-636 x CC85:63, CC85-92 x Amarilla, Amarilla x CPS7-536 y CC89-2000 x MZC74-275
presentaron mayor proporcion de clones sobresalientes. Por el contrario, en los arizamientos CC89-2000
x CP57-636 y Ca976 x CPa7-5636 sdlo el 1 % de dones superaron en a menos 5%a la varieded Ragnar y
ninguno a la variedad ECU-01. Cabe anotar que &l Ultimo onuzamiento tiene como progenitor a Co976, que
presentd €l promedio més bajo para brix entre los progenitores (16.1 %) y es una de las variedades que
mostro los menores contenidos de sacarosa en los dos cortes. Estos resultados son congruentes con o
indicado por Kimbeng et & (2000) y Kimbeng ef & (2001) quienes indican gue la selecadn de las mejores
familias (cnuzamientos) en cafia plantilla permite identificar aguellas con una mayor frecuendia de dones
promisorics.

Progenitores y Cruzamientos en el Estado |l

En la evaluadion de CR12/1, los ouzamientos CC87-474 x CC89-2000, C1051-73x Amarillay CC85-92
X Amarilla presentaron los promedios més altos con 17.4% siendo iguales estadisticamente con dros siete
cnzamentos (Cuadro 4.3). Las familias Co976 x CPS7-536 y CC8563 x Amarilla mostraron bajos
contenidos de sacarosa, 12.4 y 12.2 % respectivamente. Los cruzamientos oon promedios altos de POL,
mayores a 14.0 %, presentan una alto porcentaje de dones que superaron en més de 5% al progenitor
medio y a las vaniedades testigo. Por € contrario, en la familia Ca976 x CP57-5636, solamente el 6 % de
clones superaron a los dos testigos y en la cuza CC8563 x Amarilla el 16 y 8 % de clones superaron a
Ragnar y ECU, respectivamente. Esta informadion concuerda con lo descrito anteriomente para la
evaluacion de brix en la primera soca del estado | de este mismo grupo (Cuadro 4.2) y con lo reportado por

Kimbeng et al. (2000) y Kimbeng ef 4. (2001).

En el andlisis de los promedios de pd de los 27 onzamientos (Cuadro 4.4), las familias Amerilla x
CP57-536, BJ65152 x B49119y C1051-73 x Amarilla presentaron los promedios més altos con 14.6, 14.4
y 13.5 % respectivamente. Estos cuzamientos de alto contenido de sacarosa tarrbién presentaron un
mayor poroentaje de dones que superan en mas de 5% a promedio de sus dos progenitores y a los
testigos, similar a lo reportado para CR12/l. Cebe destacar que & cruzamiento BJ65152 x B49119
presento los valores més altos en la evaluacion del estado | en caia plantilla y primera soca (Cuadro 4.1).
En e otro extremo, los cuzamientos CC89-2000 x Amarilla y CRE91/77 x CC8592 mostraron los
contenidos més bajos en POL, de 9.7 %y 10.7 % respectivamente. En la primera de estas familias
ninguno de los dones evaluados superd al promedio de los dos progenitores y testiges, mientras que enla
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segunda solamente €l 7 % de dones superd al progenitor medio y a la variedad Ragnar, pero ninguno a
ECU01. B ocwzamiento CC83-2000 x Amarilla también presentd los contenidos mas bajos en la
evaluacion con plantulas en estado | en cafa plantilla y primera soca. Ademés, los arizamientos B49119 x
Amailla y CRE9177 x MAC/4-275, que tienen un progenitor de bajo contenido azucarero, también
presentaron una baja o nula praporcidn de dones que superaron al progenitor medio y testigos.

Cuadro 4.3. Promedios para POL (porcentaje en cafia) a los 12 meses de edad de 13 progenitores

(PROG) y 12 cruzamientos (CR12) evaluados en cafia plantilla del Estado Il de seleccion
CINCAE Guayas, Ecuador, 2010.

Progenitores Cruzamientost
. . S
Variedad Prormedio Progenitor Promedio  Maximo Porcentaje clones >5%a
¢ d PM Ragnar  ECUO1

1 Amailla 145 a 8 9 147 a 164 20 78 28
2 BA9119(VBA) 115 ac S 1 147 a 16.7 67 66 2
3 B/i32 148 a 7 1 147 a 169 o7 68 37
4 BJGAN2 149 a 1 1 144 & 174 89 71 24
5 C1051-73 130 ac 9 13 14 a 16.9 o1 69 A
6 0C8563 142 a 9 M 143 a 16.2 89 45 28
7 0C8592 127 ac 9 1 141 ac 16.7 0 0 24
8 OC87-474 144 a 6 7 141 ac 16.8 3 0 18
9 OC89-2000 136 & M1 6 132 ac 151 70 2 0
10 Cco76 100 ¢ 3 M 129 ac 16.6 51 4 3
11 CPo/-536 103 ke 10 11 124 ke 159 94 6 6
12 CReN77 (VBA) 135 ac 6 1 122 ¢ 159 8 16 8
13 MZC74-275 145 a

Ragrer (T) 134 ac

ECUO1(T) 145 a

DSH 35 20

1 Ordenados en forma descendente por promedios. PVE progenitor medio, VBA= variedad e bajo aziicar, T= testigo. Medias
con letras iguales en cada columna no son estadisticamente dferentes (Tukey, 005). DSH= diferencia significativa honesta.

Los resultados desaritos para los progenitores y los dos grupos de cruzamientes a través de los dos
estados de selecaidn comeboran aquellos reportades por Silva ef al. (2011) y concuerdan con lo sefialado
por Kimbeng ef & (2000) y Kimbeng et &. (2001) quienes mendionan gue la seleccidn de los megjores
crizamientos en la cafia plantilla del primer estado de selecdion permite identificar a las familias con una
proporcion alta de clones superiores.



Cuadro 4.4. Promedios y valores maximos para POL

de 27 cruzamientos (CR27)
CINCAE, Guayas, Ecuador, 2010.

je en cana) a los 12 meses de edad

evaluados en cafia plantilla del Estado Il de seleccion.

. Progenitor . .. Porcentaje clones > en ¥4 a
Cruzamiento ¢ enino Wasculine | omedio Maximo =50 ar ECUD]
1 CC87474 00892000 11 ac 149 6 6 0
2 MZCT425 Amailla 29ac 166 14 % 14
3 00892000 Amailla 97 ¢ 112 0 0 0
4 BOMY  Amaila 23ac 139 6 0 0
5  CO6 B B34ac B4 5 9 1
6  BESIR  BAOMO “dad 161 63 & %
7 CoOT6  CPSIE% 29ac B9 & 12 6
§  CI5173  Amailla B354 174 4 53 6
9 Amaila  OPS75% 146 a 64 68 50 B
0 B3R  OPST5% 27ac B4 49 21 0
1 OCHE  Araila 29ac B9 13 13 13
2 BI5IR2  Cod76 25ac 154 4 20 7
B3 OCHE o6 N6ac 145 4 13 0
4 OCHE OB 25ac 151 6 6 0
5 OC8200 (OO 09ac 144 7 7 0
6  OROO77  CC8v9 070 150 7 7 0
7 CBR  Amaila 20ac 158 7 7 7
18 OC8474  COB83 25ac 154 6 12 6
9 OCB®L  Core 23ac 48 & 7 0
0 OP5I5%  CCH8 27ac 163 3 % 6
2 OCRO2000 MZCTA25  M7ac 144 0 7 0
2 CC8I2000 Cod76 N8ac 145 4 19 0
B CROITT  MECTA25 121 ac 147 0 7 0
% OC8I4T4  BIHIR Ndac 154 0 8 8
5 Coo’6  Anmaila 29ac 1557 58 31 13
% BB OPS575% B32ac B4 6 % 8
7 OCR92000 CP5T53% P1ac 161 D 19 6
DSH 38

PME progenitor medo. Medas con lefras 1guales en caca columna o son estaastcamente dierentes ([ukey, 005). USH= dierenaa

significativa honesta

Al revisar la genealogia disponible de siete de los progenitores (Figura 4.1) se puede coservar que las
cinco variedades desarrdladas en Colombia CC8563, OC87-474, CC8592, CC83-2000 y MZCr4-275
(Renjel et al., 2003), asi como la variedad cubana C1051-73 tienen como progenitor comin o como
ancestro muy cercano a la variedad POJ2878, lo que reduce la probabilidad de integrar genes favorables
en los diferentes lod, para lograr mgjores combinaciones.
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Figura 4.1. Genealogia de siete progenitores y de la variedad POJ 2878, ancestro comiin de seis de
ellos.

La meyoria de variedades de alrededor del mundo tienen en su base genética la partidpadén de
PQJ2878 o de su progenitor POJ2364 (Tew, 1987; Roach, 1989), tal como se puede apreciar en la
genedlogia de la variedad B49119 (Figura 4.1); pero también se puede cbservar que para €l desarrdlo de
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esa variedad se auzaron varios meteriales de diferente origen lo que incrementa la probebilidad de tener
genes diferentes en comparacion con las variedades colobianas. Lo anterior podria explicar en parte €
comportamiento scbresaliente del cruzamiento entre BJ65152 y B49119 (Cuadros 4.1y 4.4), pese aque
esta Ultima vanedad es de bajo contenido ezucarero, pemite dbtener progenies scbresalientes a
combinarse con ofros genotipos. En contraparte, los auzamientos entre vanedades colombianas CC8/7-
474 x CCB3-2000, CC85-63 x CCB5-92, CC83-2000 x CCB592, CC87-474 x CC85-63 y CC89-2000 x
MZC74-275, presentaron un valor de POL promedio de 11.74, mientras que € resto de onzas
promediaron 12.48, y también mostraron porcentaje bajo de progenies superiores a promedio de los
progenitores y a las variedades testigo (Cuadros 4.1 y 4.4), debido a la base genética comun de sus
progenitores. Estos resultados refuerzan una de las hipdtesis que Jackson (2005) mendiona para explicar
la ganandia genética limitada para ato contenido de azlicar que han dbtenido algunos programes de
mejoramiento, en &l sentido que podria deberse al escaso nimero de progenitores usados v a la alta
presion usada en la selecdon, llegando a fijar las frecuencias de alguncs genes que corfieren esa
caracteristica, generando, por ende, progenies de baja diversided. Por lo anterior, es deseeble que d
selecdonar los progenitores para fomar una poblacidn de alto contenido de azlicar se tome en cuenta su
comportamiento agrondmico, su origen y genealogia, tratando de integrar mayor frecuencia de genes
favorables que permita meximizar las ganandias al aplicar cualquier metodologia de seleocion recurrente.

CONCLUSIONES

En e gemoplasma disponible existe variacion para alto contenido y termprano de azlicar y con ello
progenitores para usarlos en un programa de selecdon recurrente. Los cruzamientos que tienen como uno
de sus progenitores a las variedades Amarilla o BJ65152 presentaron contenidos altos de sacarosa de
manera consistente a través de cortes y de los dos estados de selection. La veloradon de los
cnuzamientos (familias de hermancs completos) en Estado | permite detectar a aquellos que presentan
mayor proporcidn de clones scbresalientes en Estado |l Para la fomadén de una poblacidn oon alto
contenido de sacarcsa los progenitores se deben seleccionar tomando en cuenta su potencial agrondmico,
origen y genealogia, considerando aquellos con el menor parentesoo posible, para garantizar la indusion
de una mayor cantidad de genes favorables para esa caracteristica.
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V. DISCUSION GENERAL

La valoracion de la varianza genética para alto contenido de azlicar realizada en los dos grupos de
vaiedades (G1 y G2) de la odleocion de germoplasma del GINCAE presentd una tendendia a dismintir a
medida que aumentd |a edad de evaluacion (8 a 12 meses de edad); esto indica que se puede redlizar una
selecaon més eficente de los genotipos para esas caracteristicas, mientras més temprano se reglice la
evaluacion. Esto fue demostrado por Cox et al. (1990) al evaluar €l contenido de ezticar desde los siete a
catoroe meses de edad en dos poblaciones, reportando ganandias genéticas esperadas de 3 a 10 %al
realizar la seleocion entre los 7'y 10 meses de edad, mientras que las ganandas a efectuar la seleccion
entre los 12 y 14 meses fueron entre 0.8 a 1.6 % En otro trabajo, Jackson y Morgan (2003) realizaron
evalueciones del contenido de azticar entre los 11 y 13 meses de edad en dos grupcs de dones y
mostraron que la evaluacion temprana del contenido de azticar es efectiva en la selecdion de dones con
alto contenido en las edades mas avanzadas, cuando la cana es cosechada comercialmente. De la misma
manera, Nayamuth ef al. (2000) estudiaron la tendencia de la acumulacion de azucar desde los siete a los
once meses de edad en un grupo de progenitores; sus azamientos y testigos, mostraron que la
evaluacion del contenido de sacarosa (POL) en base seca a los siete meses, es € mgior indicador del
patron de acumuladién de sacarosa y compartamiento a la madurez para contenido de azlicar, en
comparacion a la valoracidn del contenido de sacarosa en base a peso fresoo a la cosecha. Ademéas
cbservaron que |os progenitores con alto contenido identificades a la edad més temprana, confribuyeron a
un avance genético més rapido cuando fueron usados en auzamientos. Las variedades BJ65152, CPo/-
936 y Amarilla presentaron altos contenidos de azicar a los 8 meses de edad en el grupo 1 (G1); mientras
que las variedades BJ65152, C85-102, PR10-28, C1051-73 y SP79-2233 mostraron contenidos altos de
POL alos 8 y 12 meses de edad en €l gnupo 2 ((G2) y pueden ser aprovechadas como fuente genélica
para el desarmollo de materiales con alto contenido y temprano de azlicar.

Los estimadores de heredabilidad en sentido amplio cbtenidos en os dos grupos de variedades para
todas las varigbles evaluadas presentaron valores medios a altos. Resultados similares se dboservaron en
|las 13 variedades progenitoras (PROG) de los auzamientos en estudio, manteniendo un comportamiento
similar en las evaluadones en cafa plantilla y primera soca. Los valores de estos estimadores son
similares a los dbservados en los estudios de Cox ef 4. (1990), Miligan et & (1990) y Milligan ef &'. (2003)
y refuerzan los resultados y disousion anterior porque indican que la variacon genética global entre
progenitores es relevante por lo que la seleccion de progenitores con altes contenidos de azticar debe ser

50



|a base para la generadidn de progenies en un programa de mejoramiento genétioo para alto contenido de
azlcar.

Los valores atos de heredabilidad en sentido estrecho cbtenidos para €l contenido de sacarosa
azicares tfotales en los 12 auzamientos evaluados en esqugies (CR12) vy los estimadores de los
componentes de varianza aditiva que fueron més inpartantes que los de dominandia en este grupo de
cnzas, muestran que la varanza genética aditiva puede ser aprovechada a través de seleccion y asi
cbtener ganancias genéticas importantes. Valores similares para la heredabilidad en sentido estrecho y
para la varianza genética aditiva fueron reportados por Hogarth, 1977 y Cox ef ., 1994. Jackson en €l
2005, en su andlisis sobre los avances dbtenidos en d mgoramiento genético para alto contenido de
sacarosa, mendona que debido valores altos de heredabilided v la elevada propordon de la vanarza
genética fotal bajo control genético aditivo que tiene esta caracteristica, las metodologias de selectidn
recurrente pueden ser efectivas para cbtener ganancias genélicas importantes. Bressiani ef al. (2006)
demostraron que es factible chtener altas ganandas genéticas por selecdon recurrente porgue cuando
aplicaron anco ciclos de selectidn recurrente, de dos aios por ddo, para brix en una peblacion con alto
contenido de azticar y madurez temprana cbiwvieron ganandas de 0.7 % por ddo y ademés fue posible
incrementar €l potendial de rendimiento de caria.

Los estimadores de los componentes de varianda aditiva o, de dominancia ¢, de plantas dentro de
cnzamientos a2 y del eror a2, mostraron valores contrastantes en los dos grupos de cnzamientos
(CR12 y CR27) evaluados en caia plantilla y primera soca del Estado | de seleodion, donde los valores
cbtenidos en CR12 fueron similares alos reportados en los trabajos de Hogarth, 1977 y Cox ef &, 1994,
Los componentes de plantas dentro de familias (a:2) y del emor (e2) de los 12 cruzamientos sembrados
con esqugies (CR12) fueron menores que los de CR2Y; esto podria deberse a que las plantas que se
desamallan de esquejes son mes homogeneas que aquellas que provienen de semilla sexual, en las que la
vaniarza ambiental se incrementa por la competencia entre plantas que vienen de semillas oon diferente
vigor que puede estar determinado por efectos ambientales. Estos resultados y los estimadores de la
heredebilidad en sentido estrecho indicados anteriomente para los dos grupos de cruzamientos,
demuestran que en la estimacion de parametros genéticos en el primer estado de selecdon (Estado ) de
cnzamientos de cana de azucar, es mes efidente utilizar esquejes pequenos obtenidos de las plantulas
denvadas de semilla sexual. De este modo, con la utilizacién de este tipo de material de siembra la
valoracion de los parametros en los cnizamientos se puede realizar en el primer afno de evaluadidn, cafia
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plantilla del Estado | de seleccion, en contraste con la metodologia tradidonal donde la estimacion se
efecttia a partir del segundo aio, sembrando esquejes convencionales (Hogarth, 1977; Cox et &, 1990;
Singh y Singh, 2004; Wegih et al,, 2004). Ademas, combinando el uso de este sistema de reproduccion de
esquejes pequenos para la siembra de los auzamientos en €l Estado | y la evaluadion del contenido de
azlicar alos 8 meses de edad, sera posible identificar las mejores familias de manera temprana y realizar
la seleccidn de los mejores dones dentro de ellas a los 10 meses de edad en el mismo diclo de culltivo,
redudiendo € pericdo de evaluacion de este estado de seleccion a un solo ano, incrementando |a
eficiencia en d uso de recursos del esquema de selecdion.

Las variedades BJ65152, CP57-536, C1051-73 y Amarilla también presentaron altos contenidos de
azucar en la evaluadon per se de progenitores; asi mismo, los cuzamientos que tienen como uno de sus
progenitores a estas variedades, igualmente mostraron altos contenidos de manera consistente a través
de los estados | y |l de seleccidn asi como en cafa plantilla y primera soca. Se puede destacar a la
variedad BJ65152 que presentd los més altos contenidos a los ocho meses de edad en las evaluaciones
de los gupos G1y G2, asimismo mostrd los contenidos més altos de sacarosa en la val oracion per se de
progenitores y los azamientos que tienen como uno de sus progenitores a esta variedad también
presentaron contenidos altos de sacarcsa de manera congistente a través de cortes y de los dos estados
de selecaion. Estos resultados reafirman lo indicado anteriomente, en €l sentido que la seleccion de
progenitores con atos contenidos de azlicar debe ser la base para la generadion de progenies en un
programa de mejoramiento genético para alto contenido de azticar.

Debido a que los cruzamientos identificados con altos contenidos de azucar en la cafa plantilla del
Estado | presentaron una alta propordion de clones sobresalientes tanto en la primera soca de ese estado
de selecdidn y en la cana plantilla del Estado I, es importante redlizar una evaluaddn eficiente de las
familias en ¢l Estado |, por lo que el uso de esqueies para e establecimiento de ese estado de seleccion
garantizaria su valoracion insesgada. Del mismo modo, la evaluacion del BRIX de carmpo en los clones
dentro de los cruzamientos scbresalientes permitid |a identificacion de aquellos dones con los més dtos
contenidos comrcborando lo indicado por Kimbeng et al. (2001) quienes mejoraron la efidenda de la
selecaion dentro de las familias al medir e BRIX mediante un refractdmetro de mano en los dones que
presentaron mejor apariencia visual.

COtro agpecto que se debe tomar en cuenta en la selecaidn de progenitores para la fomacién de una
pablacion de alto contenido de azlicar es que se debe revisar la genealogia de las variedades, para induir
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aquellas que presenten una mayor divergenda genética. En este trabajo, los cruzamientos entre
variedades que tienen como progenitor comin © como ancestro muy cercano a la variedad POJ2878
presentaron un poroentaje bajo de progenies sobresalientes; esto indica gue la base genética comin en
esas vanedades redujo la probabilidad de disponer de diferentes genes favorables. Estos resultados
fortalecen |a hipdtesis de Jackson (2005), quien indicd que posiblemente una delas causas para € avance
genético insignificante dbtenido en &l mgjoramiento para contenido de azticar en Australia en los Ultimos
40 anos es que en las poblaciones avanzadas en mejoramiento, posiblemente los alelos més favorables
para contenido de azuicar ya estan fijos, como resultado de la base genética estrecha inicial que tienenla
mayoria de programas de megjoramiento genético de cana de azicar en €l mundo (Roach, 1989; Ming et
al., 2000). S bien |a variedad POJ2878 tiene una partidpadion importante como progenitor o ancestro en
la totdidad de programes de mejoramiento genético, en varios de dllos se han usado ofras fuentes
genéticas y se han realizado un mayor nimero de ddos de seleotidn recurrente logrando por consiguiente
una mayor recombinacion de genes. Es asi que la seleccidn de variedades de diferentes origenes o
programas de mgjoramiento como progenitores y la revision de su genealogia puede ser una estrategia
valida para conseguir mayor divergendia genética.



V. CONCLUSIONES GENERALES

En la coeccidn de germoplasma de CINCAE existen variedades que presentan altos contenidos y
acumuladion temprana de sacarcsa a traves de diferentes anos-cortes.

. La variacién genética total entre progenitores es importante, por lo que la selecddn de progenitores
con altos contenidos de aziicar debe ser la base para la generacion de progenies en un programa de
mejoramiento genético para alto contenido de ezlicar.

H oizamiento entre progenitores que muestran altos contenidos de azlicar a través de evaluadiones
per se, garantiza |a cbtencion de familias con esa caracteristica y laidentificacion de una mayor propordon
de dones sobresalientes.

La evaluacion de los aruzamientos con material proveniente de esquejes dbtenidos de plantulas es un
sistema adecuado para evaluar eficdentemente cuzamientos de caia, tanto por su mayor precision como
por €l ahormo en tiempo; de esta manera es posible realizar la evaluadon de los parametros genéticos en
cafa plantilla del Estado | con un solo ano de evaluaddn, comparado con € proceso nomal que
generalmente se realiza en cafia plantilla ael Estado |1 con una duracidn de dos arics.

Cnzamientos gue tienen como uno de sus progenitores a las variedades Amarilla o BJ65152
presentaron contenidos altos de sacarcsa de manera consistente a través de cortes y de los dos estados
de selecadn.

La identificacion de cruzamientos con contenidos altos de azicar en cafa plantilla y la evaluacion del

BRIX de campo de los dones dentro de familias en primera soca, permiten identificar una mayor
proporcidn de dones superiores a los progenitores y testigos comerdiales en el primer estado de seleccion.

Cnzamientos entre variedades que tienen como progenitor comin o como ancestro muy cercanoa la
variedad POJ2878 presentan un poroentaje bajo de progenies sobresalientes; la base genética comin en
esas variedades reduce la probabilidad de disponer de diferentes genes favorables.

En la fomacidon de una pobladdn con dto contenido de sacarosa los progenitores se deben
selecdonar tomando en cuenta su potencial agrondmico, origen y genealogia, para garantizar la inclusion
de una mayor cantidad de genes favorables para esa caracteristica.
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