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CROP GENETIC DIVERSITY (CROPDIVER): UN PROGRAMA
DE COMPUTACION PARA OPTIMIZAR LA COMPOSICION
DE LA ESTRUCTURA VARIETAL Y LA RECOMENDACION
DE PROGENITORES SOBRE LA BASE DE SU DIVERSIDAD

GENETICA

J. Arteche, J. L. Fuentes® Maria T. Cornide y E. Borges

ABSTRACT. The present paper was aimed to describe this
softwareto the users. CROPDIVER isaMicrosoft Excel shest,
programmedinVisua Basicfor Application (VBA), personaized
by means of incorporating a tool bar which permits to have
access to the options selected by users. This application was
developed to help parent selection for breeding purposes and
ricevarietieswhichwill be commercially used for optimizing
their selection based on genetic diversity criteria. The soft-
ware enables to obtain genetic inbreeding and relationship
estimates within the material selected from a database
(currently only to rice crop), as well as the field genetic
uniformity caused by its use; also it offers recommendations
about optimal area proportionsto breed the selected varieties.
Using this software, it is possible to monitor genetic diversity
in several commercial areas over different periods. Thus, itis
useful to develop studies about crop genetic diversity trends,
thereby, to trace crop management policies.

Keywords:. rice, varieties, genetic gain, selection,
biodiversity, computer software

INTRODUCCION

Uno de los factores que contribuyen a la eficiencia
del fitomejoramiento es la disponibilidad de fuentes
genéticas portadoras de las caracteristicas, que consti-
tuyen requisitos para su aprobacion. En efecto, el
mejorador busca elevar la productividad agricola en con-
diciones de bajos insumos, elevar la resistencia varietal
ante los nuevos patégenos y su tolerancia a factores
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RESUMEN. El presente articul o tiene como objetivo describir
a los usuarios este programa. CROPDIVER es una hoja de
Microsoft Excel, programada en Visual Basic for Application
(VBA), personalizadamediante laincorporacion de unabarra
de herramientas, lacual permite acceder alas acciones que el
usuario desearealizar. Estaaplicacion fue creadaparaauxiliar
laeleccion de progenitores con fines de mejoragenéticaen el
cultivo del arroz y de variedades que seran expl otadas comer-
cialmente, optimizando su seleccidn sobre criterios de su di-
versidad genética. El programa permite obtener estimados de
la consanguinidad y de las rel aciones de parentesco de mate-
riales seleccionados de una base de datos (actualmente solo
parael cultivo dd arroz), asi como delauniformidad de campo
gue su uso produce, y brinda recomendaciones de las propor-
ciones Optimas del &reaa sembrar paralas variedades escogi-
das. Mediante su empleo es posible monitorear la diversidad
genéticautilizadaen diferentes areas comercia es paradiferen-
tes periodos, por 1o que es de utilidad para desarrollar estu-
dios de tendencias de ladiversidad genéticade los cultivosyy,
por tanto, paratrazar politicas de mangjo de estos.

Palabrasclave: arroz, variedades, mejoragenética, seleccion,
biodiversidad, programas de ordenador

abioticos desfavorables, asi como alcanzar una expre-
sion satisfactoria de nuevos caracteres para la diversifi-
cacion de su produccion agricola o el incremento del va-
lor nutricional, comercial e industrial.

Con el transcurso del tiempo, la seleccion dirigida
ha provocado una notable erosion genética, por lo que la
mayoria de los programas de mejoramiento genético ac-
tuales adolecen de una estrecha base genética, tanto
por el nimero reducido de accesiones que componen el
germoplasma de fundacion, como por el uso de progeni-
tores altamente emparentados. Es por ello, que la bis-
gueda de nuevas fuentes genéticas, poco o no relaciona-
das entre si, constituye una linea de investigacién impor-
tante, como estrategia para elevar la expresion de los
requisitos varietales por acumulacioén de los alelos favo-
rables y de mecanismos diferentes de accion.
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En el marco de esta estrategia, los indicadores de
consanguinidad y relacion genética han sido empleados
por los fitomejoradores para auxiliar la seleccion de pro-
genitores, obtener hibridos heteréticos y elevar la efi-
cacia de las hibridaciones introgresivas y etapas de fija-
cion genética (1, 2, 3,4,5,6,7, 8,9, 10,11, 12, 13, 14,
15, 16).

Por otra parte, la introduccién en la agricultura de
los nuevos cultivares es con frecuencia un proceso lento,
en el que se aprovecha solo parte de la diversidad genética
disponible en los cultivares recomendados para la pro-
duccién. Esto dltimo disminuye el impacto de las nuevas
variedades en la estabilizacion de las cosechas, el con-
trol de enfermedades y plagas, y la preservacion de la
estabilidad de la resistencia genética a estas (17, 18). La
explotacion de pocas variedades altamente emparentadas
en areas extensas eleva la incidencia a las epidemias y
la aparicion de nuevos patdgenos (19, 20, 21). Es por
ello, que la estimacidn de la diversidad genética en cam-
po, tanto real como esperada, basada en la distancia
genealdgica de los cultivares recomendados para una
regiony del &rea relativa ocupada por cada variedad, per-
mite escoger la composicién de la estructura varietal, que
garantiza la mayor diversidad genética explotada (22).

Para facilitar la estimacion de los indicadores men-
cionados y sus aplicaciones, fue disefiado el programa
de computacion Crop Genetic Diversity V.1.0. El presen-
te articulo tiene como objetivo describir a los usuarios
este programa.

FUNDAMENTOS TEORICOS

La teoria genético-estadistica en que se basan los
indicadores mas utilizados en la literatura, para estimar
la consanguinidad y relacion genética, data de la primera
mitad del siglo pasado. Los primeros trabajos fueron pre-
sentados por Wright en una serie de articulos, en que se
fundamenta la teoria de los efectos de la consanguinidad
en poblaciones pequefas (23, 24, 25, 26, 27). Los enfo-
gues mas empleados en el estudio de la consanguinidad
son: el coeficiente de sendero, propuesto por Wright (25);
el método de algebra matricial por Haldane (28, 29) y
Fisher (30), y el enfoque probabilistico planteado por
Malécot (31). Se han descrito otras variantes para facili-
tar su calculo, en el caso de genealogias complejas tales
como las propuestas por Lush (32), Emik y Terrill (33).
Medida de la consanguinidad. Wright (24, 25) defini6 la
consanguinidad como expresion de la reduccion de la
heterogeneidad genética presente en el germoplasma de
partida y, por tanto, como una funcién de las relaciones
ancestrales entre los progenitores de las lineas de ovinos
que él estudiaba. Este autor propuso un método y sus
fundamentos genético-estadisticos para el calculo del
coeficiente de consanguinidad Fx (coefficient of
inbreeding) de un individuo o linea consanguinea, basado
en lainformacion genealdgica.
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Desde un punto de vista estadistico, este método se
basa en un diagrama cualitativo con variables
estandarizadas (media cero y varianza unitaria), cuyas
acciones estan total y linealmente determinadas por otras
y cuyas correlaciones se asumen como conocidas. El
sistema supone la aditividad y transmisién hereditaria a
través de contribuciones similares de ambos padres, de
acuerdo con las leyes mendelianas pero, en la practica,
se violan con frecuencia estas premisas. En dicho siste-
ma, seria posible encontrar la relacion entre las variables
independientes (ancestros) y la variable dependiente (pro-
genie o individuo resultante) usando métodos de regre-
sion lineal, y definir los coeficientes de regresion parcial
estandares como coeficientes de sendero (34). Por es-
tas razones, el sistema propuesto por Wright
conceptualmente es un enfoque de coeficiente de sende-
ro, a pesar de que el procedimiento propuesto omite las
ecuaciones y aplica el razonamiento a la interpretacion
de la genealogia como un diagrama de sendero.

La férmula propuesta por Wright para estimar el co-
eficiente F, es la siguiente:

Fx :z[(}/z)mml(u FA)} €

donde F,y F, son los coeficientes de consanguinidad del
individuo X y del ancestro comun A; donde n y n’ son el
ndmero de generaciones entre los progenitores masculi-
noy femenino, y cada ancestro comun, respectivamente.

Lush (33) modifico la férmula propuesta por Wright
de la forma siguiente:

Fx :%Z[%T(m FA):| ©)

donde F, y F, son los coeficientes de consanguinidad del
individuo X y del ancestro comun A; n es el nimero de
pasos del individuo X al ancestro comin Ay de este al
individuo Y, en cada sendero.

Malécot (31) planteé que el grado de similitud
genética entre dos genotipos es una funcién de la proba-
bilidad de que estos porten genes idénticos por descen-
dencia, o sea, réplicas del gen ancestral comun. Definié
entonces el coeficiente de parenté (coefficient of
parentage), llamado también coeficiente de Malécot, como
la probabilidad de que un gen de un locus dado, tomado
al azar de unindividuo, sea idéntico por descendencia a
otro gen, tomado al azar, presente en otro individuo de la
poblacién.

El método no difiere en principio del descrito por

Wright (25) y su magnitud es equivalente al coeficiente de
consanguinidad F, (34), pero en lugar de partir de la proge-
nie hacia los ancestros comunes, se parte de los ancestros
hacia el individuo de referencia. Este indicador ha recibi-
do otros nombres tales como: coancestry, coefficient of
kinship y coefficient of consanguinity (35).
Coeficiente de relacién genética. Wright (25) describioé
ademas el coeficiente de relacién R, (coefficient of
relationship) para medir la relacién genética entre proge-
nitores mediante la férmula siguiente:
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Z{@ a FA)} ©

J@+ Fx )+ Fy)

donde R es el coeficiente de relacion entre los indivi-
duos X e 'Y (progenitores); F , F y F, son los coeficientes
de consanguinidad de X, Y y del ancestroA; nyn’son el
ndmero de generaciones entre los progenitores masculi-
noy femenino, y cada ancestro comun, respectivamente.

Notese en la formula (3) que: F, denota el coeficien-
te de consanguinidad de uno de los progenitores y no de
su progenie, y que el numerador, también conocido como
relacion genetica aditiva (a,, ), es equivalente al doble del
coeficiente de consanguinidad F , de la progenie, tal como
se describe en la formula (1). El coeficiente a  se define
como el doble de la probabilidad que dos individuos trans-
porten genes alélicos idénticos por descendencia.

El coeficiente R, propuesto por Wright aparece de-
signado también en sus trabajos por R_, para significar
la relacion entre el progenitor masculino (sir, S) y el feme-
nino (dam, D). Wright (25) describi6 un caso particular de
la férmula (3), para el caso en que ambos progenitores
(S y D) estén relacionados genéticamente, pero no son
consanguineos, mediante la formula siguiente:

@R+ o)

donde R__ es el coeficiente de relacion entre los progeni-
tores masculino (S) y femenino (D), y F, F y F, son los
coeficientes de consanguinidad de los progenitores S 'y
D, y de su progenie, respectivamente.

En el caso mencionado, el coeficiente de relacién
R,, =a Y este equivale en magnitud al doble del coefi-
ciente de consanguinidad F, de su progenie, descrito por
la formula (1). Dicho de otro modo, el coeficiente de con-
sanguinidad F,_de una progenie de padres emparentados,
no consanguineos, es equivalente a la mitad del valor de
la relacion genética entre estos. Este caso se presenta
con frecuencia en los programas de fitomejoramiento de
plantas aldgamas, en los que se emplean como progeni-
tores cultivares emparentados y heterocigéticos.

Lush (32) modifico las formulas (3 y 4), propuestas
por Wright (26), asi:

(;Jn x(L+ Fa)

~ R ) L)L o)

donde F_, F_, F, y F, son los coeficientes de consangui-
nidad de los progenitores Sy D, de su ancestro comin A
y de su progenie, respectivamente; n es nimero de gene-
raciones entre el individuo X de la progenie y el ancestro
comunA.

Uniformidad genética de campo. El grado de diversidad u
homogeneidad genética puede ser también estimado al
nivel de explotacion comercial de los cultivares. Se ha

Rxy =

2Fx )
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planteado que la uniformidad genética de los cultivos en
un periodo de tiempo dado, depende de: la consanguini-
dad, el nimero de variedades explotadas comercialmen-
tey las areas que ocupan (21). Para tales fines, se pro-
puso el calculo del indicador Uniformidad de Campo (r).
Este es un estimado del coeficiente de parentesco de las
variedades sembradas en una localidad en un tiempo dado,
ponderado por la proporcién de area ocupada por cada
una de ellas, segun se indica en la siguiente férmula:
Ny Ny

re = Z Z Ry Piyrij (8)
i=1 j=i
donde: r, es el coeficiente de parentesco entre los
cultivares | Vi, P Y P son las areas relativas ocupadas
por los cultivares | Vi en el afio y, respectivamente.

El calculo del coeficiente r, permite auxiliar la pro-
puesta de la estructura varietal de una zona agricola me-
diante simulacion de diferentes variantes y su compara-
cion con datos observados. Para ello, utilizamos un mé-
todo de optimizacion (regresion polinomial basada en
derivadas progresivas de Newton), con las siguientes res-
tricciones: ny
DRy =1
=
donde: 0<P, <1 ynes el nimero de variedades comer-
ciales plantadas por afio. Estas restricciones suponen
que los valores de proporcion de siembra para cada varie-
dad solo toma valores entre 0y 1, que su sumatoria sea 1.
Esta opcién permite obtener el valor minimo esperado de
r.usando un grupo de variedades escogidas, mediante la
optimizacién de las areas relativas ocupadas por cada
variedad.

Sin embargo, para estimar las proporciones de siem-
bra que deben ser usadas (proporciones 6ptimas) en cada
variedad, estas restricciones no son suficientes. En tal
caso es necesario considerar lo siguiente:

En un caso ideal donde no exista consanguinidad
entre los genotipos escogidos, la magnitud del coeficien-
te r sera siempre cero. Por tanto, las proporciones opti-
mas a sembrar de cada variedad serian 1/n, siendo n el
numero de variedades seleccionadas. Esto supone que
mientras mas variedades se siembren, menor serd el ries-
go de incidencia de plagas y enfermedades con un im-
pacto significativo en el cultivo. Sin embargo, para mu-
chos cultivos esa situacién hipotética es poco probable,
pues, en general, el material cultivado es consanguineo.
Por tanto, una situacion mas probable es encontrarse
con la siembra de variedades, que en algun grado estan
emparentadas o la siembra de un grupo de variedades
donde una o varias de ellas no estan emparentadas con
el resto que si lo estan.

En tales casos, el modelo matematico desarrollado
por Cox para el calculo de r nos llevaria a una solucion (21),
donde el producto P, P. r., siendo i un genotipo no con-

oy ij?
sanguineo con j seréa ceroy, por tanto, el r resultante de
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toda la sumatoria sera menor. Un proceso de optimizacién
dirigido a estimar las proporciones de area a sembrar
usando el coeficiente r, daria mayor peso a tales genotipos
no consanguineos, lo que se aparta de la condicién ideal
1/n. Para dar solucidn a esta limitante, es necesario im-
poner la siguiente restriccion al modelo:
Pmax— Pmin
Pmin

dondeP__ yP__sonlos maximosy minimos valores que
adquiere P durante el proceso de optimizacion. Esta res-
triccidn garantiza que los términos que intervienen en la
sumatoria del coeficiente r, guarden proporcion entre si.

DESCRIPCION DEL PROGRAMA
DE COMPUTACION

Requisitos de la PC y software. CROPDIVER se ejecu-
ta desde el ambiente de trabajo de Microsoft Excel 97,
por lo que un ordenador con sistema operativo Windows
98 o superior, es necesario para utilizar dicho programa.
La actual version del programa fue terminada el primero
de abril del 2004 y puede ser adquirida via correo elec-
trénico contactando a: jossue.arteche@ceaden.edu.cu,
fuentes@ceaden.edu.cu.

El paquete de instalacion Install CROPDIVER.exe
comprende los siguientes componentes:

» CROPDIVER.xIs o libro Excel, donde se registran la
base de datos asi como las macros en VBA

» CROPDIVER.html o fichero de ayuda acerca de las op-
ciones del programa y otras informaciones de interés.

El fichero Install CROPDIVER.exe permite instalar
en su PC los componentes necesarios para ejecutar la
aplicacion. El usuario al activar el fichero ejecuta un
Wizard, que lo guiara a través de todo el proceso de ins-
talacién. Al concluir, el usuario tendrd un acceso directo
en la barra de herramientas de Windows que activa el
fichero CROPDIVER.xIs. Al ejecutar este acceso direc-
to, en la barra del menu del programa Microsoft Excel
aparecera una opcion adicional, CROPDIVER, a través
de la cual se puede acceder al menu de nuestro programa.
Menu del programa. Desde el menu principal del progra-
ma CROPDIVER se puede acceder a tres ventanas dife-
rentes: Configuracion, Base de Datos y Estimados de
Diversidad (Figura 1).

Configuracion

La ventana Configuracion permite definir el tipo de
usuario e introducir la clave de registro del usuario activo,
lo cual valida el nivel de acceso a la base de datos y
permite posteriormente introducir nueva informacion en la
opcion Nuevos datos. Si no se cuenta con la clave de
registro, el usuario solo podra consultar la base de datos,
pero no modificarla.
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Figura 1. Ventana principal de la aplicacion. Se en-
cuentraseleccionadalaopcion de Base de
Datos

Base de Datos

A través de la ventana Base de Datos, se puede
acceder a dos nuevas ventanas Nuevos Datos y Explo-
rar base de datos. La primera permite al usuario intro-
ducir nueva informacion a la base de datos actual. Como
ya se menciond, esta opcidn solo estara habilitada si
anteriormente fue especificada en la opciéon Configura-
cion la clave de registro como experto. De lo contrario,
esta permanecera deshabilitada, con el fin de asegurar la
informacion disponible en la base de datos registrada. La
segunda muestra una lista con todos los nombres de las
variedades o lineas con que cuenta la base de datos re-
gistrada (673 entradas). Cuando un nombre es seleccio-
nado, se visualizan sus parientes mas cercanos. De esta
forma, el usuario puede ver el vinculo de parentesco de
las diferentes entradas de la base de datos.

La base de datos registrada en el presente programa
cuenta con cuatro tipos de entradas, las cuales definimos a
continuacion. Lineas de mejoramiento son aquellas de
las cuales tenemos informacion del origen de ambos proge-
nitores. En este caso, se encuentran también las Varieda-
des, solo que estas se diferencian de las primeras en que
han sido recomendadas para su explotacion comercial. Un
tercer caso son los Somaclones o Mutantes, los cuales
han sido derivados por seleccién de una linea o variedad;
por lo tanto, estas Ultimas se consideran, al mismo tiempo,
madre y padre del Somaclén o Mutante. Aunque puede
darse el caso que Somaclones o Mutantes hayan sido
explotados comercialmente, nosotros en el contexto de esta
base de datos los diferenciamos de las Variedades, dado
gue su origen no es por cruzamiento sexual, lo cual es de-
terminante en el algoritmo de calculo utilizado. Un cuarto
caso, son los Clones de Fundacién o Ancestros, de los
cuales se desconocen ambos padres.
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Aungue en la base de datos aqui registrada no exis-
te tal caso, el programa brinda también la opcién de cal-
culos a partir de individuos, de los cuales se conoce el
padre pero no la madre y viceversa. Por lo tanto, el usua-
rio al ampliar la base de datos, o crear una nueva, puede
considerar también este caso.

Estimados de Diversidad

Por medio de la ventana Estimados de Diversidad,
el usuario puede acceder a todas las opciones de céalculo
del programa: Uniformidad de Campo (r), Relacion
Genética Aditiva (a,,), Consanguinidad (F,) y Relacion
Genética (R, ). En esta ventana aparece una lista con
todas las entradas (Lineas de mejoramiento o Varie-
dades, Somaclones o Mutantes, Clones de Funda-
cion o Ancestros) disponibles en la base de datos. Una
vez que el usuario selecciona un grupo de ellas (hasta
250 entradas), se habilitan todas las opciones de calcu-
los antes mencionadas (Figura 2).
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Figura 2. Ventana para la aplicacion Estimados de

Diversidad

No. de Variedades:
Coeficiente de Relacion Ger
Coeficiente de campo:
Real Minimo

0,000 0,070
Porciento de area ocupada

10
0,204

Coeficiente de Relacion Genética Aditiva

Si el usuario desea calcular el indice r, debe selec-
cionar su correspondiente casilla y una de las tres res-
tantes opciones a, F, o R, . Por definicion, el coeficien-
te r se calcula considerando los estimados de consan-
guinidad (F, ), como indicamos en los fundamentos teori-
cos del presente articulo. No obstante, el programa brin-
da también al usuario la opcién de calcularlo sobre la
base de los coeficientesa, y R . Siel usuario no selec-
ciona la casilla Uniformidad de Campo, el programa solo
calculara el indice de consanguinidad o de relacion
genética escogido.

Los resultados derivados del célculo de estos indi-
ces son almacenados en una hoja Excel. Dicha hoja nos
brinda la siguiente informacién: Niumero de variedades
seleccionadas, Coeficiente Global de Consanguinidad o
de Relacién Genética (este dependera de la casilla se-
leccionada), Coeficiente de Uniformidad de Campo, valo-
res éptimos de proporciones de area a sembrar con cada
variedad seleccionada (solo en caso de que se habilitara
la casilla Uniformidad de Campo) y la Matriz de Consan-
guinidad o Relaciones Genéticas, segln sea el caso.
Adicionalmente, esa hoja Excel tiene una columna, don-
de se pueden introducir datos reales de proporciones de
variedades sembradas en otros periodos, con el fin de
comparar los correspondientes estimados de Uniformi-
dad de Campo, incluso las proporciones reales sem-
bradasy las optimizadas. Esta opcién puede ser de utili-
dad para investigadores que pretenden desarrollar estu-
dios sobre la tendencia de la diversidad genética de culti-
vos en el tiempo (Figura 3).

Adicionalmente, la ventana Estimados de Diversidad
muestra la opcion exportar, la cual, si es habilitada, per-
mite exportar una matriz de estimados pareados de di-
versidad para los genotipos seleccionados, con un forma-
to que puede serimportado en el paquete NTSYS-pc (36),
con el fin de construir un dendrograma.

Consanguinidad

Real Minimo Absoluta Denominacion |Jucarito-104

Amistad 82

Perla de Cuba |IAC-30 JIAC-29 [IAC-28 |IAC-25 |Reforma |INCA-LP7

13,33 0,0313)Jucarito-104

6,67 0,0000]Amistad 82 0,059

13,33 0,0000]Perla de Cuba 0,000

0,000

12,47 0,0066]1AC-30 0,047

0,132

0,000

7,96 0,0430]IAC-29 0,216

0,543

0,000 0,106

9,91 0,5156]1AC-28 1,000

0,059

0,000 0,047 0,216

6,67 0,5000]1AC-25 0,059

1,000

0,000 0,132 0,543 0,059

12,31 0,0156)Reforma 0,117

0,100

0,000 0,060 0,105 0,117 0,100

6,67 0,5000]INCA-LP7 0,059

1,000

0,000 0,132 0,543 0,059f 1,000 0,100

10,67 0,2988]INCA-LP2 0,170

0,198

0,000 0,126 0,283 0,170{ 0,198 0,137 0,198

0,00

Figura 3. Ventana presentando Hoja Excel que muestra los resultados derivados del calculo del coeficiente

de relacidon genética aditiva
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