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ABSTRACT . This programm system permit the
creation of the computer bank of the bio-
chemical and proteical characterization of
the sugar cane . It includes a data base
and a pattern recognition system which
permit to identify new varieties and vari-
etal mixture, and thus produce an impor-
tant economical saving . The germplasm pat-
tern recognition is based in the qualita-
tative analysis of the peroxidase, alpha-
esterase and betaesterase isoenzymes in
the sugar cane, with the objective to ob-
tain a characterization of the electropho-
retic patterns of this isoenzymes in the
varieties of the cuban sugar cane and with
these patterns offer an easy, quick, and
not expensive production mass method for
the varietal identification . The program
system was programmed in Turbo Pascal and
it has been introduced in the practice .

INTRODUCCION
Uno de los problemas que confronta la

agricultura canera en la actualidad es la
mezcla de variedades debido principalmente
a las dificultades para su identificaci6n .

Esta situaci6n conduce a la siembra
de variedades proscritas que se confunden
con las comerciales Las variedades pros-
critas son de baja productividad y sensi-
bles a enfermedades, por lo cual pueden
provocar bajos rendimientos y constituir
fobos de infecci6n .

Hasta hate poco en Cuba la identifi-
caci6n de las variedades se hacia gene-
ralmente sobre la base de caracteristicas
fenol6gicas como el color del tallo, gro-
sor del entrenudo, caracteristicas de las
yemas, hAbito de crecimiento, etcetera .
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RESUMEN. Este sistema de programas permite
la creaci6n de un banco computarizado de
las caracterizaciones bioquimicas y pro-
teicas de variedades de cana de azucar
Incluye una base de datos y un sistema de
reconocimiento de patrones que permite
identificar nuevas variedades y mezcla de
variedades, lo cual posibilita ahorros
econ6micos importantes . El reconocimiento
de patrones de germoplasmas se basa en el
analisis cualitativo de la electroforesis
de las isoenzimas peroxidazas, alfaestera-
zas y betaesterazas en la cana de azucar .
El paquete de programas permite lograr una
caracterizaci6n de los patronselectrofo-
reticos de estas isoenzimas en las varie-
dades de la cana de azucar cultivadas en
el pais y mediante estos patrones brindar
un metodo en la produccion que sea senci-
110, r6.pido, masivo y de bajo costo para
la identificaci6n de las variedades . El
sistema fue programado en Turbo Pascal y
est3 en fase de introducci6n en la pr6c-
tica .

Sin embargo, este metodo tiene serias li-
mitations, como son :

la apreciaci6n es subjetiva,
las caracteristicas fenol6gicas pue-
den variar segun el tipo de suelo,
clima, etcetera,
no es posible identificar las plantas
juveniles,
requiere de larga experiencia,
no es posible hater el analisis masi-
vo de las plantas .
Es por ello que se ha comenzado a

trabajar para lograr un metodo que permita
la identificaci6n de las variedades de ca-
nal de forma confiable y r6pida .

DESCRIPCION DEL SISTEMA
El sistema de programas que se des-

cribe en el presente trabajo se basa en el



reconocimiento de patrones del banco de
datos de germoplasmas, utilizando el ans-
lisis cualitativo de la electroforesis de
las enzimas peroxidazas, 2 alfaesterazas y
betaesterazas . Los objetivos que se persi-
guen son : caracterizar los patrons elec-
trofor&ticos de las isoenzimas especifica-
das anteriormente de las variedades de Ia_
cafia de azucar cultivadas en Cuba y brin-
dar un m6todo a la producci6n sencillo,
rapido, masivo y de bajo costo para Ia
identificaci6n de variedades de taifla, me-
diante el empleo de los patronsisoenzi-
maticos .

El anslisis utilizado en este sistema
se basa en la aplicaci6n de una formula de
distancia que brinda, desde el punto de
vista matematico y biol6gico, la relaci6n
entre las distintas variedades .

Cada una de las isoenzimas que inter-
vienen en el an6lisis esta compuesta
por 19 bandas como maximo . A cada una de
estas bandas se le hate corresponder un
valor entero entre 0 y 3 en dependencia de
su amplitud e intensidad .

Para determinar la relaci6n entre va-
riedades se utilizan los siguientes crite-
rion : dos muestras son iguales si y solo
si coinciden en las tres isoenzimas ; dos
muestras son semejantes si y solo si son
semejantes en las tres isoenzimas ; dos
muestras son diferentes si y solo si son
diferentes al menos en una isoenzima.

La formula de distancla3 que se uti-
liza es :
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matematico, mide la distancia entre dos
puntos, cada uno de los cuales represents
una muestra. Para determinar el grado de
cercania entre silos se prefija un a ( a =
= 0,5) . Este a se compara con 5k para las
tres isoenzimas .
Si Sk = 0 entonces la muestra as igual a
una determinada variedad en la prueba k .
Si 0 < Sk ~ a entonces la muestra es seme-
jante a una variedad en Ia prueba k .
Si Sk > a entonces la muestra es diferente
en la prueba k .

Desde el punto de vista biol6gico que
Sk sea igual a cero significa que las
muestras tienen caracteristicas geneticas
iguales, Si 0 < Sk <- a significa que las
muestras tienen caracteristicas gen6ticas
semejantes y si Sk > a significa que las
muestras tienen caracteristicas gen6ticas
diferentes .
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En la entrada de datos al sistema se
realiza un chequeo de la informaciOn. El
nombre de la variedad tiene que ser una
cadena de caracteres . Los valores de las
bandas, los cuales se introduces para cada
prueba,-:deben,ser numeros enteros entre 0
y 3 . En caso de: que hays algun error en la
informaci6n de entrada el usuario tiene la
posibilidad de rectificarlo .

Una vez suministrada la informaci6n
sobre uiia ,muestra, se procede a determinar
si es igual, semejante o diferente a una o
varias muestras de la base de datos .

El sistema permite listar por la im-
presora o por el display los resultados
del anslisis realizado, obtener el listado
de una familia de muestras, cambiar el
nombre de cualquier muestra que est6 en la
base de datos verificando siempre que el
nombre no se repite, incluir una muestra
en la base .

El sistema ha sido programado en Tur-
bo Pascal 4 y se encuentra en fase de in-
troducci6n en la pradtica .

CONCLUSIONES
El procedimiento empleado en el estu-

dio electrofor6tico de las isoenzimas de
la cafia de azucar por su bajo costo, es
factible de ser extendido a la producci6n
en todo el pais . La extension de este me-
todo puede contribuir sustancialmente a
eliminar las mezclas varietales que condu-
cen a grandes - p6rdidas en la economia y la
industria azucarera. El anslisis cuantita-
tivo de estos marcadores moleculares brin-
da otras posibilidades de estudio gen6tico
de interes para Ia selecc16n de nuevas va-
riedades .
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0 <_ x,y <-3 El sistema de programas que posibili-
ta este estudio, se ha confeccionado de
forma tal que le sea Util al especialista
que lo va a emplear y sea de facil manejo .Esta formula, desde el punto de vista




