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INTRODUCCION

El Programa de Mejoramiento Genético de
Arroz de INIA (PMGA) genera cada afio mas
de 95.000 datos correspondientes a casi
7000 registros de ensayos de evaluacion
de rendimiento y analisis de laboratorio. Es-
tos se archivan separadamente por ensayo,
sin integrarse a una base de datos comun,
lo que dificulta su acceso y analisis en con-
junto. El volumen de datos generado, asi
como la necesidad de capitalizar los avan-
ces en modelado estadistico y herramien-
tas gendémicas e integrarlos en su rutina de
funcionamiento, hacen que el PMGA requie-
ra adecuar su sistema de manejo de la in-
formacion (Odell et al. 2017). El objetivo de
este trabajo, en el marco del Proyecto ANII
FSDA_1_2018_1_154120, fue la integracion
de toda la informacion disponible generada
por el PMGA en una base de datos relacio-
nal, para su uso y actualizacion eficiente.

MATERIALES Y METODOS

Se recopilaron los registros disponibles
desde 1997 hasta la fecha de los ensayos
de campo, cama de infeccion de enferme-
dades, y laboratorios de calidad industrial y
culinaria, para la evaluacion de lineas fijas
de los subprogramas que integran el PMGA
(indica, japdnica tropical, japonica templa-

do, Clearfield, e Hibridos), en las etapas de
evaluacion 1 a 5y Final. Las planillas de los
subprogramas japodnica tropical, Clearfield e
Hibridos eran de dos tipos: tipo A con la ID
de las lineas experimentales y su pedigri,
y tipo B con las variables fenotipicas me-
didas en el ensayo, para ellas se aplicé la
metodologia esquematizada en figura 1.1.
Brevemente, se crearon y aplicaron cédigos
en R para leer y fusionar ambos tipos de
planilla en un Unico data frame por ensayo,
colapsandose todas las columnas que co-
rrespondieran a la misma variable. Para los
datos de los subprogramas indica y jap6nica
templado (Figura 1.2) se disefié una planilla
de formato uniforme con nombres estanda-
rizados para los campos, creandose una
planilla por ensayo. Estas se recopilaron
mediante un cédigo en R en un unico data
frame. Posteriormente, se unificaron todos
los data frames en uno con toda la informa-
cion del PMGA, y se estandarizaron valores
para datos perdidos y niveles de variables
categoricas. Se aplicé un control de calidad
con criterios estadisticos y agronémicos. Se
separaron los datos en planillas correspon-
dientes a las tablas para la creacién de la
base de datos, definiéndose la estructura
de la base de datos relacional segun los
elementos que constituyen el sistema y 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 iden-
tificador.
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Figura 1. Esquema del proceso de consolidacion de datos

RESULTADOS DE LA
INVESTIGACION

Se consolidaron un total de 2.047.947 da-
tapoints agrupados en 87.175 registros co-
rrespondientes a 22 afios, 948 ensayos y 15
localidades. El nUmero de registros por ano

para cada subprograma fue de 41796 para
japonica tropical, 21779 para indica, 5931
para Clearfield, 2098 para japdnica templa-
do, 1073 para Hibridos, y 8218 para las Eva-
luaciones Finales. En la figura 2 se muestra
la distribucién de los registros por afo, loca-
lidad y etapa de evaluacion.

UEPL UEPF UEPB
S 2019| 1 i
5 2018{ i i
© 2017( S 1 0
2 2016| I —— "W | I
D 0| —— . .
S :
2013 | ] I evaluacion
2 2012] R | i M Eval. 1
< 2011 I i B Eval. 2
20101 RN ) | Eval.3
2000] I 1 Eval. 4
2008 = Eval e
I 3k
D000 | e ', i M Eval. Final
- = » B s
2005 I &
2004] —
2003 m1
2001 -
20001
1900] I
1908| I
1997 _ —
0 500 1000 15002000 2500 30003500 40004500 5000 0 500 1000 0 500

Nuamero de registros
Figura 2. Cantidad de registros por etapa en cada localidad: Unidad Experimental Paso de la Laguna, Treinta

y Tres (UEPL), Unidad Experimental Paso
del Barro, Tacuarembé (UEPB).

Farias, Artigas (UEPF) y Unidad Experimental Pueblo



INIA

Arroz: Resultados experimentales 2020.

En la figura 3 se muestra la conectividad
entre anos a través de lineas evaluadas, y
de parentales cuyas progenies se evaluaron
cada ano. Se observa buena conectividad
entre afios, con tres genotipos (INIA Tacua-
ri, INIA Caraguata y El Paso 144) evaluadas
en comun en los afios mas distantes (1997 y
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Figura 3.

2019), y con tres parentales cuyas progenies
se evaluaron tanto en 1997 como en 2019 (El
Paso 144, L-3616, y CL161). En general los
afnos mas cercanos estan mas conectados,
tanto por lineas como por parentales, refle-
jando la repeticion de lineas en las distintas
etapas de evaluacion del programa.
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Conectividad entre afios a través de lineas y parentales. En la diagonal se muestra en azul

el numero de lineas evaluado cada afo, y en verde el nimero de padres cuyas progenies se
evaluaron ese afio. En el triangulo superior (azul) se muestra el nimero de lineas en comun entre
cada par de afos, y en el triangulo inferior (verde) se muestra el nimero de parentales en comun

entre cada par de afios.
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La base de datos relacional implementada
en SQL contiene cinco tablas (Lineas, Feno-
tipos, Genotipos, Cruzamientos, y Ensayos).
La tabla Lineas contiene una identificacién
Unica para cada material genético evaluado
por el PMGA, con posibilidad de registrar su
identificacion en el Banco de Germoplasma
de INIA, asi como la identificacién autoge-
nerada en programas de mejoramiento aso-
ciados como el de FLAR. Esta tabla se vin-
cula a través de la identificacion Gnica con
las tablas de Cruzamientos (informacion de
pedigri), Genotipos (informacién genotipica
molecular), y Fenotipos (registros de varia-
bles medidas en ensayos de campo y labo-
ratorio). Esta ultima se vincula con la tabla
Ensayos a través de una identificacién unica
para cada registro, que surge de la combina-
cion automatica del nombre del ensayo, el
afo, la localidad, la identificacién de la linea,
y la repeticion.

CONCLUSIONES

A través de la creacion la base de datos ge-
nerada en este trabajo, se logré organizar la
informacion generada por el PMGA de ma-
nera sistematica. Esto permitira normalizar
la informacion, concentrar todos los datos en
un unico lugar, evitar la redundancia y la du-
plicidad de registros, asegurar la integridad
de la informacién almacenada y facilitar tan-
to el acceso como el registro de nuevos da-
tos. Esta misma base de datos se continuara
actualizando en forma rutinaria con los datos
de cada afo. Los datos actualmente conso-
lidados facilitaran la realizacion de analisis
conjuntos usando informacién de varios en-
sayos, lo que podra en principio aumentar la
precision de las estimaciones y por ende la
ganancia genética y la eficiencia del PMGA.
También a partir de los datos consolidados
se podran hacer evaluaciones del progreso
genético del PMGA a través de los afios, asi
como hacer proyecciones sobre la ganancia
genética futura.
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