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Resumen del proyecto
El Programa de Mejoramiento Genético de Arroz de INIA (PMGA) busca obtener mejores cultivares de arroz para el sector

productivo. Para ello genera lineas experimentales y las selecciona en base al comportamiento evaluado en ensayos de
campo y laboratorio. La precisidn de esta seleccidon depende de la calidad de los ensayos, el nimero de repeticiones,
localidades y aios de evaluacion, y la magnitud de efectos y variabilidad debida a factores ambientales (afio, localidad), y
de interaccion genotipo por ambiente (respuesta diferencial de las lineas a los ambientes). Cuantificar estas fuentes
permitiria encontrar la distribucidn de recursos que maximice la ganancia genética con menores costos y tiempo. Para
ello se requiere el andlisis conjunto de ensayos a través de multiples anos y ambientes. Sin embargo, actualmente los
ensayos del PMGA son analizados por separado debido a que los datos estdn fragmentados en una multiplicidad de
soportes y formatos que impiden su andlisis conjunto. Esta sub-utilizacién de la informacién disminuye la precisién de las
estimaciones y por ende la ganancia genética y la eficiencia del PMGA. Este proyecto buscé mejorar la eficiencia del PMGA
mediante la consolidacién de todos los datos generados por el PMGA y el posterior andlisis conjunto de toda la informacién
para la seleccidn de lineas experimentales, mejorando la ganancia genética y la estimacién de los pardmetros genéticos
del PMGA. Se encontré una mejora de mds del 20% en la precisién de las estimaciones del valor genético de las lineas en
evaluacion temprana cuando se analiza en forma conjunta la informacién de multiples afnos y ensayos. Se estimé la
ganancia del PMGA para rendimiento y resistencia a las principales enfermedades del cultivo, encontrdndose una
tendencia genética significativa y favorable en las mejores lineas evaluadas por el programa.
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Introduccion
La produccidn arrocera uruguaya enfrenta una situacion desafiante (Ferraro y Lanfranco 2016) en la que debe aumentar

constantemente su competitividad, principalmente a través de mayores rendimientos y alta calidad, buscando disminuir el
uso de insumos como fertilizantes y plaguicidas (Zorrilla de San Martin et al. 2018), y superando las limitantes ambientales
que generan inestabilidad en la produccién (Pérez de Vida y Macedo 2015). Por lo tanto, el programa de mejoramiento
genético de arroz de INIA (PMGA), principal actor en la obtencidn de nuevos cultivares para el sector, debe acelerar el
proceso de desarrollo varietal, y hacerlo mds eficiente. Actualmente dicho proceso consta de los siguientes pasos: I)
generacion de diversidad mediante cruzamientos con cultivares y lineas élite seleccionados localmente y/o por
programas socios como el FLAR (Fondo Latinoamericano de Arroz de Riego), quien provee de diversidad genética
adaptada a las condiciones subtropicales de Uruguay y con resistencia a brusone; II) avance generacional anual en
ensayos de campo combinado con seleccidn fenotipica por arquitectura de planta y ciclo, y avance generacional sin
seleccion en contra-estacion; y III) seleccion de lineas fijas por los rasgos de interés (rendimiento, resistencia a brusone,
y calidad industrial y culinaria) en ensayos de rendimiento con repeticiones en una, dos, o tres localidades representativas
de los ambientes productivos, durante al menos 6 anos consecutivos. La seleccidn de las lineas se realiza estimando
indirectamente el efecto genotipico a través de las medias fenotipicas en el ensayo del afo, teniendo en cuenta la media
fenotipica de uno o dos anos anteriores cuando éstas estdn disponibles. En este escenario los tres principales problemas
que esta propuesta buscé resolver fueron: 1) En la etapa III) se generan cada afo mas de 95.000 datapoints
correspondientes a casi 7000 unidades de observacidn (genotipos evaluados y sus repeticiones). Pero estos datos se
almacenan por separado en planillas individuales para cada ensayo, sin integrarse a una base de datos comun para todo
el aio, ni en una base consolidada con la informacién de mdltiples anos. Este volumen de datos requiere un sistema de
manejo de la informacién adecuado para poder hacer un uso eficiente de la misma (Evans et al. 2013). Ademds, a medida
gue los programas se modernizan e incorporan nuevos tipos de herramientas como seleccién asistida por marcadores
moleculares (molecular assisted selection, MAS), seleccién genémica (genomic selection, GS), el equipo de mejoramiento
se amplia y se vuelve interdisciplinario, y un mayor nimero de actores requiere un acceso y actualizacion fdcil y eficiente
a los datos (Jung et al. 2016). Esto estd sucediendo actualmente en el PMGA, con la inclusién de un componente para
aplicacion de MAS y evaluacién de GS en el proyecto actual del programa. Esto hace de la integracién y consolidacion de
los datos generados una etapa indispensable en la modernizacién de los programas de mejoramiento (Odell et al. 2016). 2)
Debido principalmente a esta fragmentacion de la informacion, la estimacion actual de los efectos genotipicos sufre de
sesgos debido al uso incompleto de informacidn, asi como de la inadecuada modelaciéon del efecto ambiental
(principalmente afio) y su interaccién con el efecto genotipico (Hill 1975, Piepho y Mohring 2006, Piepho et al. 2008). Esto



disminuye la precision de la seleccién, repercutiendo en una menor ganancia genética y por ende en menor eficiencia del
programa. Los modelos mixtos utilizando informacién completa del PMGA permiten obtener informacién sobre los efectos
genotipicos, ambientales, y de interaccion entre ambos, utilizando los datos de evaluaciones anteriores de lineas
experimentales que guardan cierto parentesco con las actuales, las cuales fueron evaluadas en ambientes diferentes pero
que tienen cierta correlacidn con los ambientes actuales y futuros (Henderson 1975, Meuwissen et al. 2001, Crossa 2012).
Asimismo, predecir el valor genético o valor de cria de las lineas para seleccionar los parentales cuyas progenies tendrdn
mejor comportamiento es una de las etapas mds importantes en el proceso de desarrollo de cultivares, que puede
lograrse utilizando los modelos mixtos mencionados sobre los datos completos (incluyendo pedigri y/o informacidn
gendmica) del PMGA (Aguilar et al. 2010). 3) También debido a la dificultad de analizar la informacién del programa en
forma completa, no ha sido posible hasta la fecha tener estimaciones adecuadas del progreso genético del PMGA, ni
comprobar o estimar la magnitud de una tendencia no genética debida a mejoras en prdcticas de manejoy a la
acumulacién de anos mds o menos favorables. Los datos generados en diversos ambientes (afios y localidades) y ensayos
a lo largo de la historia de un programa de mejoramiento genético son de gran utilidad para estudios en escalas
temporales mayores al ano. Estos estudios permiten evaluar el progreso genético obtenido por el programa y evaluar
pardmetros criticos para un programa como son la magnitud de la interaccién genotipo por ambiente, y la idoneidad de las
localidades para la evaluacion genotipica (DeLacy et al. 1996). Estas estimaciones son fundamentales para evaluar el
funcionamiento y la eficiencia del programa, asi como para realizar ajustes o modificaciones para lograr un diseno
optimizado de las estrategias de desarrollo y seleccién. Determinar la mejor estructura del PMGA permitiria una
distribucidn de recursos para seleccionar las mejores lineas en menor tiempo (Cobb 2019). Con estas consideraciones, el
objetivo general se planted esta propuesta fue mejorar la eficiencia del PMGA, a través de los siguientes objetivos
especificos: 1. Integrar toda la informacién generada por el PMGA para su uso y actualizacion eficiente. 2. Mejorar la
precision en las estimaciones de los valores genotipicos de las lineas experimentales mediante el uso de modelos mixtos e
informacion de mdltiples anos. 3. Estimar la ganancia genética actual del PMGA y la tendencia ambiental. Los resultados
correspondientes a estos objetivos fueron: 1) Una base de datos consolidada con toda la informacién de ensayos
fenotipicos del PMGA de 1997 a 2020, 2) Modelos para estimacién de BLUE y BLUP de las lineas en evaluacién y su
interaccidn con efectos ambientales, implementados en software libre R, y 3) Estimacion de la ganancia genética realizada
por el PMGA para las principales caracteristicas objetivo.

Metodologia/disefio del estudio
Para la creacidn de la base de datos se siguieron los siguientes pasos: 1) Recopilacidn de los datos originales a partir de

planillas electrénicas con diversidad de formatos. EL PMGA generé histéricamente dos tipos de planillas para cada ensayo:
planillas tipo A que presentan informacién del ID de las lineas experimentales y su pedigri mientras que las planillas tipo B
contienen informacidn de variables fenotipicas medidas en el ensayo. Para los datos de los componentes Indica y Japdnica
Templado se disené una planilla de formato uniforme con nombres estandarizados para los campos, credndose una
planilla por ensayo. Estas se recopilaron mediante un cédigo en R en un Unico data frame. Para los datos de los
subprogramas Japdnica tropical, Clearfield, Hibridos y las Evaluaciones Finales (en planillas A y B) se crearon y aplicaron
cddigos en R para leer y fusionar ambos tipos de planilla en un Unico data frame por ensayo, colapsdndose todas las
columnas que correspondieran a la misma variable. 2) Unificacién de todos los data frames en uno con toda la informacién
del PMGA. 3) Estandarizacion de valores para datos perdidos y niveles de variables categdricas, y se aplicé un control de
calidad de datos con criterios estadisticos y agronémicos. 4) Separacién de los datos en planillas correspondientes a las
tablas para la creacién de la base de datos: Ensayos, Fenotipos, Lineas, Genotipos y Cruzamientos. 5) Definicién de la
estructura de la base de datos relacional identificando los elementos que constituyen el sistema sus relaciones. Las
planillas se migraron a una base de datos gestionada mediante sistema SQL, formada por tablas estructuradas en
registros y campos vinculados por un identificador. En el marco de la tesis de maestria de S. Scheffel se evalué la
precision de la estimacidn de los valores genéticos en etapas tempranas utilizando distintos niveles de andlisis: por
ensayo, todos los ensayos de un mismo afo, y todos los ensayos de cinco anos. Se utilizé el conjunto de datos completo
para estimar el valor genético de referencia “VGR” ajustando un modelo conjunto con el total de los datos “CT" con la
media como efecto fijo y genotipo, bloque, ensayo, localidad, afo, interaccidn genotipo por ensayo, interaccién genotipo por
localidad, interaccién genotipo por ano y efecto residual como efectos aleatorios con distribuciones normales centradas
en cero y asumiéndose independientes. Para el andlisis por ensayo se ajusté un modelo E con efectos genotipo, bloque y
residual por separado para cada uno de los ensayos de etapa inicial obteniéndose los valores genéticos “VGE". Para el
andlisis por ano se ajusté un modelo “Z” igual al modelo “E” pero agregando el efecto del ensayo y de la interaccién
genotipo por ensayo, obteniéndose los valores genéticos “VGZ". Para el andlisis por grupo de cinco aios se ajusté un
modelo “C5" incorporando ademds los efectos afo e interaccién genotipo por ano, obteniéndose los valores genéticos
“UGCH". Se estimo la precisién de las predicciones de los VGE, VGZ y VGC5 como la correlacion de Pearson de éstos con los
VGR. En el marco de la tesis de maestria de I. Rebollo se exploré la integracién de los datos consolidados con informacion
gendmica generada por genotipado por secuenciacion (GBS) y climdtica del Banco de Datos Agroclimaticos de INIA
(http://www.inia.uy/gras/Clima/Banco-datos-agroclimatico). En base a las variables climaticas y fenolégicas con mayor
efecto en el rendimiento (Pérez de Vida y Macedo, 2013), se computé para cada parcela la media de las temperaturas
minimas durante el periodo comprendido entre 15 dias antes y 15 dias después de la fecha de floracién y la acumulacién de



heliofania en el periodo de 20 dias antes y 20 dias después de la dicha fecha. Se seleccionaron 969 genotipos con
informacidn genémica y presentes en ensayos que cubrieran la mayor amplitud de condiciones ambientales posible. Se
ajusté un modelo mixto de regresién aleatoria con el que se predijeron para cada uno de estos genotipos sus valores
genéticos (BLUPs) para rendimiento, para los coeficientes de regresion del rendimiento en funcién de la temperatura y en
funcion de la radiacién. Se modelé la estructura de varianzas y covarianzas genotipicas con la matriz H que combina la
informacion de marcadores moleculares y la de pedigri (Aguilar et al. 2010). La estimacién de varianzas y covarianzas asi
como el ajuste del modelos se realizé en el programa BLUPF90 con adaptaciones para contemplar las generaciones de
autofecundacién en la matriz de parentesco propias de la especie (Rebollo et al. 2020). Se calculé la heredabilidad
generalizada para cada cardcter. Con los BLUPs obtenidos se realizé un andlisis de mapeo asociativo para identificar
regiones cromosomicas asociadas al rendimiento y su variacidn frente a cambios de temperatura y radiacién en etapa de
floracion (Rebollo et al, en preparacion). Para la estimacion de la ganancia genética realizada en el PMGA se utilizaron los
datos de las variables Rendimiento (Kg/ha) y resistencia a enfermedades causadas por los hongos Pyricularia oryzae,
Sclerotium oryzae y Rhizoctonia oryzae-sativae en ensayos de Evaluacién avanzada en la Unidad Experimental de Paso
de la Laguna, Treinta y Tres, para los genotipos indica y japdnica tropical. Tanto para los datos indica como japdnica se
utilizaron todos los datos histéricos disponibles para ajustar modelos mixtos para estimar el valor genético BLUP de cada
linea. El modelo utilizado para explicar la variable de respuesta (rendimiento o resistencia a enfermedades) incluyé la
media general, el efecto aleatorio del genotipo (linea) con distribucién normal centrada en cero y covarianza proporcional
a una matriz de relacionamiento entre lineas estimada a partir de los datos de pedigri, el efecto aleatorio del afo de
cosecha, el efecto aleatorio de la interaccidn entre el genotipo y el afio de cosecha, el efecto aleatorio del ensayo, el efecto
aleatorio del bloque y el efecto residual del modelo. Los BLUPs correspondientes sélo a las lineas que fueron evaluadas en
ensayos finales obtenidos a partir del modelo fueron utilizados como variable de respuesta en un modelo de regresion del
BLUP en funcion del ano calendario de la primera evaluacién en etapa, cuyo coeficiente de regresion se utilizé como
estimador de la tendencia o ganancia genética. Se analizé tanto el promedio de los BLUPs de todas las lineas evaluadas
cada ano como el de las 3 mejores lineas de cada ano.

Resultados, andlisis y discusién
Se consolidaron un total de 3.696.522 datapoints agrupados en 93.722 registros correspondientes a 24 anos, 1008 ensayos

y 16 localidades. El nimero de registros por componente fue 46.067 de Japénica Tropical, 33.918 de Indica, 8.290 de
Clearfield y 4.266 de Japdnica Templado. Respecto a los totales por etapa de evaluacion, 31.436 registros corresponden a
la Evaluacién 1(39 %), 15.982 registros a la Evaluacion 2 (20 %), 12168 registros a la Evaluacion 3 (15 %), 9.372 registros a
la Evaluacién 4 (12 %), 3007 registros a la Evaluacién 5 (4 %), 8.666 registros a la Evaluacién Final (9 %) y en 12.855
registros no se especificaba la etapa de evaluacion (14 %). El conjunto de datos presenta buena conectividad entre afos,
con al menos tres genotipos utilizados como testigos evaluados en comudn durante todo el periodo, y con tres parentales
cuyas progenies se evaluaron tanto en 1997 como en 2019. En general los anos mds cercanos estdn mds conectados, tanto
por lineas como por parentales, reflejando la repeticidn de lineas en las distintas etapas de evaluacion del programa. La
precisidn de estimacion de los valores genéticos a partir del andlisis por ensayos individuales (VGE) fue en promedio de
0,30, mientras que en el andlisis multiensayo por aino (VGZ) fue de 0,63, y en el andlisis multiafo (VGC5) fue de 0,71. Las
predicciones de BLUPs de rendimiento y respuesta a temperatura y radiacién en etapa reproductiva mostraron que el
rendimiento es el que captura la mayor proporcién de la varianza (87.990.000 kg2 para genotipos indica y 95.705.000 para
japonica). El efecto de respuesta general del rendimiento por °C en representd una varianza de 137.760 kg2 para indica y
151.600 kg2 para japdnica mientras que la varianza de la respuesta a cada hora de sol fue de 157,23 kg2 para indica y
171,56 kg2 para japénica. A su vez, se observé que en términos genéticos, el rendimiento covaria de forma negativa tanto
con la respuesta a temperatura (-3.323.900 kg2) como a radiacidén (-97,133 kg2). Esto significa que las lineas con mayor
rendimiento en general son las mds estables frente a cambios de temperatura y radiacion. La covarianza genética entre
la respuesta a cada cambio en temperatura y radiacion es positiva (2.945,6 kg2 para indicas y 3,191 kg2 para japénicas),
lo que implica que en general las lineas con sensibilidad a un factor son también sensibles al otro. Se encontraron
heredabilidades moderadas para los rasgos estudiados yendo desde 0,29 para rendimiento en indicas hasta 0,59 para la
respuesta a radiacién en japdnicas. En el mapeo asociativo se identificaron regiones gendmicas asociadas a todas las
caracteristicas estudiadas en ambas subespecies. Existen regiones genémicas compartidas entre el rendimiento y la
respuesta a temperatura en ambas subespecies. En el andlisis de ganacia genética, los BLUPs promedio por afo para las
lineas indica mostraron una tendencia genética positiva para rendimiento y una tendencia genética negativa para
resistencia a Pyricularia, aunque en ambos casos esta tendencia no fue significativamente diferente de cero (?=0.05). Para
los indices de resistencia a enfermedades de tallo (Rhizoctonia y Sclerotium) de los genotipos indica, las pendientes de la
regresion de los BLUPs promedio por aio fueron muy cercanas a cero. En el caso de los genotipos japdnica tropical la
pendiente de rendimiento fue significativa (?=0.05) mostrando una ganancia genética promedio de 33.06 Kg/ha por afo.
Asimismo, también se observa ganancia genética significativa (?=0.05) para el indice de resistencia a Sclerotium.
Tomando en cuenta los valores genéticos de las mejores 3 lineas que evaluadas en ensayos finales cada ano, los
genotipos indica presentaron una tendencia genética positiva para rendimiento (37 Kg/ha por afo) y negativa para los
indices de resistencia a Pyricularia y enfermedades de tallo. En todos los casos estas tendencias fueron
significativamente diferentes de cero (?=0.05). Para el caso de los 3 mejores genotipos japdnica tropical evaluados cada



ano, se observa una tendencia genética positiva y significativa para rendimiento, con una ganancia estimada de 29 Kg/ha
por ano. Para los indices de incidencia de enfermedades, la resistencia a Sclerotium fue la Unica que mostré una pendiente
negativa significativamente diferente de cero (?=0.05). Si bien no se observa ganancia genética para Pyricularia y
Rhizoctonia en los genotipos japdnica tropical, los indices se mantienen en valores de incidencia aceptables durante todo el
periodo estudiado.

Conclusiones y recomendaciones
A través de la creacidn la base de datos generada en este trabajo (Rebollo et al. 2020), se logré organizar la informacion

generada por el PMGA de manera sistematica. Esto permitié normalizar la informacién, concentrar todos los datos en un
Unico lugar, evitar la redundancia y la duplicidad de registros, asegurar la integridad de la informaciéon almacenada. Los
datos actualmente consolidados facilitaron la realizacién de andlisis conjuntos usando informacién de varios ensayos, lo
que al permitir modelar los efectos de ensayo y ano y sus interacciones con el genotipo, se demostré que aumenta la
precisién de las estimaciones en promedio de un 0,30 a mds de 0,70 y por ende repercutird en una mayor ganancia
genética y eficiencia del PMGA. La incorporacidon de modelos mds completos pero que requieren mayor capacidad de
computo, como los que permiten estimar las estructuras de varianzas y covarianzas entre genotipos y entre covariables
ambientales y sus interacciones, permitird mejorar adn mds estas precisiones. Esto serd posible gracias a la
implementacidon de modelos con el software Asreml-R. Para facilitar tanto el acceso como el registro de nuevos datos y la
actualizando en forma rutinaria con los datos generados cada ano, es necesario contar con una herramienta de gestion de
la base de datos adecuada. El programa para manejo de datos de mejoramiento BMS Pro basado en software libre
(https://bmspro.io) se utilizard con este objetivo. También a partir de los datos consolidados se estimé el progreso
genético del PMGA a través de los anos, y se planea realizar proyecciones sobre la ganancia genética futura. La
estimacion de la ganancia genética realizada (Monteverde et al., en preparacién) permitié determinar que existe una gran
variabilidad en el desempeno de las lineas que llegaron a evaluacion final para las caracteristicas observadas. Sin
embargo, cuando se toman en cuenta las mejores lineas en evaluacion final para cada caracteristica se observa un
progreso genético linear y consistente. El andlisis estadistico de los datos histdricos revela que el PMGA ha logrado
mejoras para rendimiento y resistencia a enfermedades de hoja y tallo en genotipos indica y japdnica tropical. Si bien es
posible realizar ciertos ajustes en el programa, como por ejemplo aumentar la intensidad de seleccion en etapas
intermedias, en general estos resultados avalan las decisiones de mejoramiento tomadas durante este periodo.
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