Sistema Integrado De Priorizacion Y Seleccion De Progenitores Y
Familias Para El Mejoramiento Genético De Variedades De Cana De
Azucar

RESUMEN

La eleccion de progenitores en programas de mejoramiento de cafa de azlcar ha sido una
labor extenuante, requiere muchos afios de trabajo, validaciones y muchas veces con la
carencia de un marco estadistico integrador para todos los aspectos en analisis. Esto
supone un riesgo de endogamia y dificulta la creacidn de nuevas variedades con la
suficiente capacidad para adaptarse a las condiciones propias de cada region.

Por ello, se plantea un sistema metodolédgico integral que unifica trabajo estadistico
(modelos mixtos para obtener BLUPs), un SCORE que recoge criterios agrondmicos,
genéticos e histéricos, ademas un conjunto de reglas basadas en la Seleccién Optima
Restringida (OCS) adaptada a nuestras condiciones. Se busca trabajar con la informacién
disponible por el programa de variedades en DIECA, desde evaluaciones de familias y
variedades, las reglas operativas de utilizaciéon de progenitores, el control de la
consanguinidad, balance de uso y sometimiento a una validacion estadistica.

El impacto que se pretende alcanzar es significativo: se busca dar un paso mas en la
priorizacién de progenitores, hacerla mas objetiva, reproducible, transparente y confiable
la eleccidn de cruces. Este enfoque permitira limitar la endogamia, abrir nuevas lineas de
diversidad genética y mejorar la eficiencia en el programa de mejoramiento de la cafa
DIECA.

ANTECEDENTES

A nivel mundial, los programas de mejoramiento en cafia de azucar han desarrollado
estrategias muy sélidas para la seleccién de progenitores y familias, destacando el papel
de los ensayos multiambiente, los modelos mixtos REML/BLUP y los criterios de diversidad
genética.

Brasil (RIDESA, CTC): Es el programa de referencia a nivel mundial, con un fuerte uso de
REML/BLUP para obtener los valores genéticos de familias y progenitores. Ha desarrollado
novedosos enfoques como BLUPIS/BLUPISM, que consiguen un maximo aprovechamiento
de la variabilidad entre y dentro de familias, y la aplicaciéon de indices multivariados que
combinan rendimiento y calidad industrial, entre otros. Este enfoque le ha permitido
aumentar la precision y la eficiencia de la seleccién, haciendo de Brasil un modelo de
innovacién a nivel internacional (Barbosa, 2014; Barbosa et al, 2005; Castro et al., 2016;
Cursi et al., 2020).

India (ICAR-SBI): Combinan la realizacion de los tradicionales estudios dialélicos
(GCA/SCA) con la introduccidn progresiva de modelos mixtos y seleccion gendmica.
Recientemente han empleado modelos de coeficientes aleatorios (RCM) para estudiar el
efecto de la variacién interanual en las familias (Hemaprabha et al., 2020; Vigneshwari et
al., 2023; Sandhu et al., 2022; Singh et al., 2024).

Australia (SRA): Es pionera en centrar un programa de mejoramiento en la seleccion
familiar multiambiente. Esta manera de trabajar les ha permitido ser mas eficientes en
comparacion con la seleccion individual, permite anticipar GxE y abaratar los costos de



evaluacién en campo. Apoyandose en BLUP/BLUPIS, la seleccion familiar se establece
como una estrategia clave para mantener el progreso genético (Jackson, 1995; Jackson,
1998; Stringer, 2010).

Sudafrica (SASRI): Suelen mantener un enfoque de calidad industrial (Pol, pureza, fibra).
Implementan REML/BLUP y analisis de repetibilidad. Definen criterios de uso regional que
guian la seleccién de progenitores segln la agroecologia. La estabilidad y adaptabilidad
son criterios centrales que aseguran la vigencia de la calidad industrial en nuevas
variedades (Zhou et al., 2012; Mbuma et al., 2020; SASRI, 2015).

Estados Unidos (USDA-ARS, Universidades): implementa un programa que combina la
seleccidén familiary la seleccion clonal en etapas tempranas. Realizan pruebas de progenie
y andlisis con modelos mixtos en disefios aumentados para descartar rapidamente las
familias menos convenientes, haciendo un uso eficiente de los recursos. Destacan
especialmente las variedades de doble propdsito (azucary energia), en las que a partir de
rendimiento se estdn sumando criterios de adaptacién a cosecha mecanica, defoliacién,
fibray estabilidad (Tai, 2003; Zhao et al., 2020; Todd et al., 2022).

Enresumen, los programas lideres del mundo coinciden en laimportancia de la evaluacién
familiar con soporte estadistico robusto como paso clave para seleccionar progenitores.
Este conocimiento ofrece un marco de referencia sélido para modernizar y fortalecer el
programa de DIECA en Costa Rica.

JUSTIFICACION
Limitaciones de los métodos actuales en Costa Rica

Adiferencia de los programas internacionales, el programa de mejora genética coordinado
por DIECA-LAICA debe enfrentar limitaciones estructurales que le imponen un ritmo mas
lento y menos precision a la hora de seleccionar progenitores y familias. Una de estas
limitaciones es la fragmentacidn metodolégica y la falta de un marco estadistico comun
que integre todo el andamiaje de informacién y conocimiento, haciendo que el proceso
dependa en buena medida de la experienciay de laintuicidon delinvestigador. A ello hay que
sumar la limitacidn que supone contar con una superficie experimental que no es
suficiente para poder captar toda la diversidad agroecoldgica del pais y la falta de personal
propio para poder ejecutar los ensayos, lo cual obliga a depender de la colaboracién de los
ingenios azucareros, con la imprevisibilidad que ello conlleva.

Adicionalmente, la restriccidn econdmica dificulta y retrasa la consolidaciény ampliacién
de ensayos, asicomo laincorporacion de nuevas tecnologias de fenotipado y herramientas
moleculares. Como consecuencia, se ha priorizado un numero reducido de cruzamientos,
limitando la exploracion genética. Sin embargo, el programa ha demostrado ser capaz de
obtener variedades comerciales con éxito, lo que indica la solidez de la base genéticay la
experiencia acumulada. La implantacion de un sistema metodoldgico integrado tiene
como objetivo precisamente ese refuerzo, aportando herramientas actuales, de manera
objetiva, reproducible y con mayor eficacia, asi la innovacidn varietal seguira siendo un
tema de respuesta a los retos de la sostenibilidad, la competitividad y el cambio climético.

Oportunidad estratégica para DIECA: modernizar procesos con respaldo cientifico

El ejemplo a nivel internacional muestra que los programas mas eficientes se basan en
metodologias sélidas y estandarizadas, que combinan evaluaciones multiambiental de



familias, modelos mixtos y criterios de seleccién clara para progenitores. En este camino,
DIECA, con mas de dos décadas de experiencia desde que puso en marcha su programa
de hibridacién en el 2000 y con multiples variedades ya incorporadas a la agroindustria
nacional, dispone de una oportunidad estratégica para dar un oportuno salto
metodolégico. Esa oportunidad reside en aprovechar y ordenar la informacién que esté
dispersa por los lotes de evaluacidon de familias y variedades en un flujo de trabajo
estandarizado basado en REML/BLUPy un SCORE integrador, pasando de simples registros
a disponer de evidencias cientificas consolidadas. Esta modernizacién no requiere de
mayores inversiones, es una reorganizacién de datos, el modo en que son tratados los
ensayos, mejora en los analisis, aplicaciéon de reglas de diversidad y balance lo que permite
tomar decisiones mas objetivas, reproduciblesy eficientes. En un contexto global cada vez
mas enfocado en el cambio climatico, escasez de mano de obra y demanda de
sostenibilidad, fortalecer el programa con respaldo cientificoy consolidar a DIECA no solo
como desarrollador de variedades para Costa Rica sino también como referente regional
de seleccién adaptadas a la realidad regional.

OBJETIVOS
Objetivo general

Disefar un sistema metodolégico integrado para la priorizacién de progenitores y familias
en cafa de azlcar, que combine criterios agrondmicos, genéticos e histéricos mediante el
uso de modelos estadisticos modernos y reglas operativas adaptadas, con el fin de
fortalecer la eficiencia y la diversidad genética del programa de mejoramiento de DIECA.

Objetivos especificos

1. Estimar valores genéticos de progenitores y familias mediante la aplicacién de
modelos mixtos (REML/BLUP 'y variantes), incorporando informacion
multiambientaly covariables de edad.

2. Integrar productividad relativa y estabilidad de la descendencia en un indice
compuesto (SCORE integrador) que permita comparar progenitores y familias de
manera objetiva.

3. Desarrollar reglas operativas de decisién adaptadas al contexto del programa, con
base en la légica de la Seleccion Optima Restringida (OCS).

4. Generar un flujo de trabajo reproducible que organice, valide y estandarice la
informacion existente, garantizando la transparencia en la toma de decisiones.

DESCRIPCION DEL SISTEMA PROPUESTO
Principios y fundamentos

El sistema propuesto se sustenta en cuatro principios rectores: la seleccion balanceada,
que evita la concentracion del uso en pocos progenitores y reduce riesgos de
consanguinidad; la diversidad genética, que promueve cruzamientos con suficiente
variabilidad para enfrentar plagas, enfermedades y condiciones agroecoldgicas
cambiantes; la transparencia en los criterios, con reglas claras y reproducibles que
permitan validar las decisiones entre investigadores e ingenios; y la estandarizacion



metodolégica, mediante un flujo de trabajo unico y comparable entre afios, regiones y
generaciones de cruzamientos.

Esquema de clasificacion de cruzamientos DIECA

La clasificacién de los cruzamientos no es fija, sino que depende de laregion agroecolégica
en la que se encuentren, del pedigri de los progenitores y del objetivo especifico. De este
modo, un mismo cruce puede tener categorias diferentes segun el lugar en el que se valore.
Por ejemplo, el cruzamiento B 77-95 x LAICA 12-340, puede considerarse un cruzamiento
de fundacién para la Zona Norte, al estar involucrados en él materiales adaptadosy conun
largo recorrido de éxito en esta region. Si lo llevamos a otra drea, como Pérez Zeleddn, se
consideraria un cruce exploratorio, ya que no conocemos su comportamiento en ese
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informacién que retroalimenta el sistema, fortaleciendo el proceso de priorizacién para
ciclos futuros.

Este esquema no solo facilita la clasificacion operativa de los cruzamientos, sino que
también ayuda a establecer metas diferenciadas de evaluaciéon y seleccién para cada
categoria.

Componentes del sistema

El sistema integrado de priorizacién se organiza en tres niveles complementarios: datos de
entrada, que incluyen informacién de familias (biometria y Brix en vivero primario),
variedades (rendimiento agricola e industrial, sanidad y adaptabilidad), progenitores
(historial de uso y desempeno) y, a futuro, pedigri o marcadores moleculares (SSR, SNPs)
para estimar coancestria; analisis estadisticos, basados en modelos mixtos REML/BLUP
para estimar efectos genéticos y GxE, indices multivariados (SCORE) que integran
productividad, calidad, estabilidad y confiabilidad, y medidas de diversidad genética; y
finalmente reglas operativas, que incluyen un filtro de consanguinidad, el balance de uso
de progenitores, la aplicacion de una OCS adaptada que asigna cupos regionales
optimizando ganancia genética y diversidad, y la generaciéon de un ranking final de
cruzamientos por region, validado con criterios técnicos y operativos como floracion,
sincronia y disponibilidad en la estaciéon de cruzamiento.

METODOLOGIA DE IMPLEMENTACION

La propuesta se operacionalizaenun flujo ciclico de diez pasos que integra datos histéricos
y resultados recientes para retroalimentar cada ciclo de cruzamientos. El sistema parte de
entradas organizadas (familias, variedades, progenitores y eventualmente
pedigri/marcadores), pasa por un proceso de depuracion (ETL) y un analisis descriptivo
inicial, y luego ajusta modelos mixtos REML/BLUP para estimar valores genéticos globales
y regionales, SCA, estabilidad y confiabilidad.

Esta informacién se complementa con la productividad relativa de la descendencia y el
analisis de interaccién genotipo x ambiente, los cuales se integran en un SCORE
compuesto que pondera rendimiento, calidad, estabilidad y contribucién genética.
Posteriormente se aplica la OCS adaptada, que incluye filtros de consanguinidad, balance
de uso, cupos y diversidad minima, ajustando ademas la disponibilidad real de flores
ingresada por el fitomejorador. El sistema genera como salida tablas de sugerencias de
cruzamientos por regién con criterios técnicos y contextuales, asi como un plan final de
cruzamientos validados. Finalmente, los resultados de campo alimentan de nuevo la base
de datos, fortaleciendo la precisiony eficiencia del sistema en cada ciclo.

BENEFICIO ESPERADO

La puesta en marcha del sistema integrado de priorizacién de progenitores y familias trae
consigo una serie de beneficios concretos faciles de percibir para DIECA a corto y medio
plazo, entre los que podemos destacar:

Priorizacion objetiva y reproductible: las decisiones de cruza dejardn de ser fruto
exclusivo de los criterios del fitomejorador para apoyarse en un marco estadistico y reglas
operativas claras que aseguran transparencia y repetibilidad.



Aumento de la precisiony confianza en la seleccion de progenitores: el uso de modelos
mixtos (REML/BLUP) y la integracién de productividad relativa de la descendencia ofrecen
estimaciones del valor genético mas acertadas, lo cual implica reducir el nivel de
incertidumbre en la toma de decision.

Menor riesgo de consanguinidad: la utilizacion de filtros de parentesco y de reglas de
equilibrio en el uso de los reproductores limita la coincidencia excesiva entre materiales
emparentados, protegemos asi la salud genética del programa.

Mayor diversidad genética: al garantizar un nivel minimo de participacion de un nimero
elevado de reproductoresy al promover cruzamientos exploratorios por regién, sugiere una
ampliacion de la base genética para el futuro del sector azucarero del pais.

Eficiencia en la generacion de nuevas variedades: la conjuncion de criterios en un Unico
SCORE, junto con la OCS adaptaday la priorizacion regional, permitira sacar mayor partido
a los recursos disponibles, acelerar el proceso de selecciény aumentar las probabilidades
de éxito en la obtencién de variedades comerciales competitivas.

CONCLUSIONES

La revision internacional demuestra que los programas lideres de cafia de azucar (Brasil,
India, Australia, Sudafrica y Estados Unidos) han incorporado de manera sistematica la
selecciéon de familias y progenitores mediante modelos mixtos y evaluaciones
multiambiente, logrando avances significativos en eficiencia y diversidad genética.

En Costa Rica, el programa de DIECA ha logrado generar variedades comerciales
competitivas desde el inicio de su fase de hibridacién en el afio 2000, pero enfrenta
limitaciones en cuanto a areas experimentales, recursos humanos y financieros, asi como
en la estandarizacién estadistica de sus procesos.

La propuesta de un sistema integrado de priorizacién de progenitores y familias representa
una oportunidad estratégica para DIECA, ya que permitird organizar y aprovechar de
manera mas eficiente la informacién histdrica y actual, mejorar la objetividad en la
seleccidny asegurar la diversidad genética a futuro.

El enfoque planteado basado en REML/BLUP, un SCORE integrado y reglas operativas tipo
OCS adaptada responde a las condiciones reales del programa y ofrece una via practica
para aumentar la precision, reducir la subjetividad y optimizar el uso de los recursos
disponibles.

La implementacién de este sistema no sustituye la experiencia acumulada de los
fitomejoradores ni los logros alcanzados hasta la fecha, sino que los complementa y
potencia, brindando un marco reproducible y transparente para la toma de decisiones.

Finalmente, este trabajo constituye un primer paso en la modernizacidon del programa,
abriendo la posibilidad de incorporar en el futuro herramientas adicionales como
variedades ancla para mejorar la conectividad de ensayos, datos moleculares para estimar
consanguinidad con mayor precision, e incluso prediccién gendmica como complemento
a la seleccidn fenotipica.
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