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Cafeteros agremiados >340.000

Empleos directos caficultura         ~2.000.000

Área cultivada – 2020                          844.744  ha

Tercer productor mundial (FAO – 2019)    8.8% 

https://sioc.minagricultura.gov.co/Cafe/Documentos/2021-03-31%20Cifras%20Sectoriales.pdf

SIC@, 2020

http://www.fao.org/faostat

FNC en cifras
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Género Coffea

130 especies:

41 de África continental

65 de Madagascar

1  de Gran Comora

3  de Islas Mauricio y Reunión

20 de Asia y Australasia

Especies cultivadas (exportaciones):

C. arabica 57,8%

C. canephora 42,2%

Davis et al., 2006 

Davis et al., 2011

Davis & Rakotonasolo, 2021

http://www.ico.org 

Coevolución con plagas y enfermedades

1. Hemileia vastatrix

2. Colletotrichum kahawae

3. Hypothenemus hampei



Origen de Coffea arabica

Coffea canephoraCoffea eugenioides X
2n = 2x = 22

~660 Mb

2n = 2x = 22

~710 Mb 

2n = 4x = 44

1100 - 1400 Mb
Coffea arabica

Cenci et al., 2012



C. arabica 2n=4x=44, 1100 – 1400 Mb

C. canephora 2n=2x=22, ~710 Mb



Origen de las principales variedades tradicionales de 
C. arabica cultivadas en América

Tamaño 

de grano

(gen Mg)

Maragogipe

(MgMg/Mgmg)

Típica Borbón

Mundo Novo

Hibrido Tico
Caturra

Pacas

Villasarchi

(CtCt/Ctct)

Catuai

mutación

Altura 

de planta

(gen Ct)

mutaciones

San

Bernardo

Altura 

de planta

(gen Sb)

Típica

amarillo

Color 

Fruto

Amarillo

(gen xc)

India

1696 - 1966





Colección 
Colombiana 

de Café -
CCC

Desarrollo 
de 

Variedades 
Mejoradas

Mejoramiento Genético de Café



Colección Colombiana de Café - CCC

Clase
Número de 

Accesiones
Part. (%)

Coffea arabica 885 85,26

Coffea canephora 93 9,32

Coffea liberica 19 1,54

Coffea congensis 5 0,58

Coffea eugenioides 2 0,19

Coffea kapakata 2 0,19

Coffea racemosa 5 0,48

Coffea salvatrix 1 0,10

Coffea stenophyla 1 0,10

Coffea

benghalensis 1 0,10

Híbridos 

Interespecíficos 17 1,83

Total 

Introducciones
1031

Área 4.24 ha

Colección Internacional ( 28,7%)

Clase

Número de 

Accesione

s

Part. (%)

Selecciones dentro 

Introducciones
797 30,87

Cruzamientos 

Intervarietales (H1000)
62 2,40

Cruz. Fuentes de Res. C. 

arabica (H2000)
195 7,55

Cruzamientos con el H de 

T (H3000)
476 18,44

Híbridos Interespecíficos 

(H4000)
542 20,99

Clones Elite (Colombia, 

Castillo®, Cenicafe 1)
354 13,87

Otros 152 5,89

Total Selecciones 2578

Área 4.29 ha

Colección de Trabajo (71,3%)

Total Accesiones 
3609 Arias, 2019



Año 3

Año 6

Año 11

Año 16

Año 21

Año 25

Proceso de Mejoramiento de 

Variedades Compuestas con 

Resistencia a Roya

SH6, SH7, SH8, SH9, SHn



Liberada en 1983

38 años

Resistente a la roya

Proceso de Mejoramiento de Variedades Compuestas 

con Resistencia a Roya



Variedades de café 

cultivadas en Colombia

1938. Típica

1938. Borbón

1960. Caturra

1980. Colombia

2002. Tabi

2005. Castillo® 

2016. Cenicafé-1 

2017. Castillo® 
Zonales



Adopción tecnológica

https://www.federaciondecafeteros.org/particulares/es/quienes_somos/119_estadisticas_historicas/

29,6% 80,5%



Tamano de fruto

Resistance to 

CLR, CBD, 

nematodes

Altura

CBD resistance

Mapa genético

Coffea arabica

Produccion

Moncada et al., 2016

848 marcadores, 3840 cM



Coffea canephora 2n = 2x = 22

~710 Mb 

http://coffee-genome.org

Denoeud et al., 2014

Science 345(6201): 1181-1184

80,26 % del genoma secuenciado

51% de la secuencia en cromosomas

22421 genes en cromosomas

The Arabica Coffee Genome Consortium 

9 países

18 instituciones

53 investigadores
Pseudomolecula
(Linkage group)

No.
Scaffolds

Size 
(Mb)

No. Genes 
Density

(genes/Mb)

1 (A) 34 38.2 2198 57.5
2 (B) 42 54.5 4000 73.4
3 (C) 29 32 1632 51
4 (D) 35 28.2 1727 61.2
5 (E) 33 29.1 1661 57.1
6 (F) 31 37.3 2839 76.1
7 (G) 21 29.8 2146 72
8 (H) 39 31.6 1718 54.4
9 (I) 26 22.3 1094 49.1
10 (J) 34 27.6 1653 59.9
11 (K) 25 33.5 1753 52.3
Un 12996 205.6 3603 17.5
Total 569.7

Secuenciación Genómica de Coffea



Coffea canephoraCoffea eugenioides X
2n = 2x = 22

~660 Mb

2n = 2x = 22

~710 Mb 

2n = 4x = 44

~1100 Mb
Coffea arabica

Genoma de C. arabica var. Caturra



C. arabica 2n=4x=44, 1100 – 1400 Mb

Clarindo & Carvalho, 2008

Homólogos Homólogos

Homeólogos
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Secuenciación Genómica de Coffea



3’ – G C T… – 5’

|  |  |

5’ – C G A… – 3’

>Chr01C_Cara_1.0 | NC_039898.1

TAAGAGAATTCAAAATAAAATGGTGGACTGGATTCAATCA

AGAATTTGGAGATCAAACTAATGTGATCAGATTCCTGACT

ACTGGAGACAAATTAAAGTGGACAGCTACTACCACTACT

CAAAAGGAGACAAGACAGTCAACAATCATTCCAACCACT

ACACCAACTCCACTCACTCCAAAAAGAGACAAAGAAAAG

GTGACGGAAATGGCATCCGAAGAAACAGCCAGTAACTTT

TTAATAAAGCAAATCATGCAGAATCCCGAGATGCTGAAA

GAATATCTGAATTATTTGCAAAAGCCAAAAGAAGAAGACA

AAATAGAGGAGCCAGCAGGATCATCAGAATCTACTTTTG

ATCCTTTTGATGATCCCATCGGTGGACAAAATCCAAACG

ACTTTTGAAAAAGATGTCGGCCACCACAAATGAAAGCAA

AATTAAAATTCAAATGAAATGCAGAATTGAGCCTCTATAA

ATAGATTCAAGATTCAGAAGACAGGCATCGGCAAAAAAA

ATCAGAAGTTGTAATAGACTTGTCTTAGTTTTCCTACTAC

TCCCACTTA…

1 -

- 50.636.588

Timina - T

Guanina - G

Citocina - C

Adenina - A

Nucleótido

Columna 

azúcar -

fosfato

Enlaces de 

Hidrógeno

~3,7 cm 

Secuenciación Genómica de Coffea

Calibri No. 11, espacio sencillo, carta

16.9 mt, 338 resmas

336.700 páginas

Edificio de 5 pisos



The National

Center for

Biotechnology

Information

- RefSeq

Secuenciación Genómica de Coffea



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/assembly/GCF_003713205.1

Genoma de C. eugenioides



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/assembly/GCF_003713205.1

Genoma de C. eugenioides

14 RNA-seq

695 Disease resistance genes



Genoma de C. eugenioides



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/assembly/GCF_003713205.1

Genoma de C. arabica var. Caturra



Genoma de C. arabica var. Caturra

104 RNA-seq

2.148 M reads



Genes expresados 
por cromosoma 
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Cromosoma NCBI ID Size (Mb)
Genes 

predichos

Genes 

expresados

Genes 

expresados (%)

Chr1_can NC_039898.1 50.64 2647 1830 69.13

Chr1_eug NC_039899.1 48.76 2811 2122 75.49

Chr2_can NC_039900.1 66.16 4480 3467 77.39

Chr2_eug NC_039901.1 71.63 4709 3570 75.81

Chr3_can NC_039902.1 41.57 2255 1472 65.28

Chr3_eug NC_039903.1 37.27 1953 1308 66.97

Chr4_can NC_039904.1 41.79 1973 1457 73.85

Chr4_eug NC_039905.1 42.51 2325 1719 73.94

Chr5_eug NC_039906.1 39.44 2013 1439 71.49

Chr5_can NC_039907.1 45.9 2225 1576 70.83

Chr6_can NC_039908.1 55.18 2904 2192 75.48

Chr6_eug NC_039909.1 52.24 2927 2197 75.06

Cromosoma NCBI ID Size (Mb)
Genes 

predichos

Genes 

expresados

Genes 

expresados (%)

Chr7_can NC_039910.1 38.85 2420 1656 68.43

Chr7_eug NC_039911.1 35.39 2114 1579 74.69

Chr8_eug NC_039912.1 45.12 2333 1605 68.80

Chr8_can NC_039913.1 39.01 2174 1550 71.30

Chr9_can NC_039914.1 38.06 1456 990 67.99

Chr9_eug NC_039915.1 35.84 1472 1040 70.65

Chr10_eug NC_039916.1 40.46 2104 1487 70.67

Chr10_can NC_039917.1 45.43 1936 1578 81.51

Chr11_can NC_039918.1 36.22 2002 1516 75.72

Chr11_eug NC_039919.1 42.47 2026 1360 67.13

No anclado 2921 2083 71.31

Total 989.94 56180 40793 72.61



Genómica comparativa y estructural

Mahmoud, et al., 2019

Mummer4
Minimap2

dotPlotly (R)

Dot-plot



A) dot-plot entre subgenomas

(homeólogos) de la variedad Caturra, 

Genómica comparativa entre homeólogos y homólogos en Coffea arabica

B) dot-plot entre cromosomas

homólogos de las variedades Caturra y

Borbón.



Cromosoma 1 Cromosoma 2

Genómica comparativa entre subgenomas de C. arabica
Dipliodizacion del alotetraploide

No. bivalentes en 

metafase = 22

Lashermes, 2008

Cromosoma 3 Cromosoma 4

Subgenoma Canephora

Su
b

ge
n

o
m

a
Eu

ge
n

io
id

es

Broman, 2005



Desarrollo de marcadores -SAM
Pasos:

1. Busqueda de marcadores polimórficos (diferencias)

2. Genotipificar y fenotipificar población (cualitativo, cuantitativo)

3. Ordenar los marcadores (Mapa genético)

4. Establecer relación entre los marcadores y cada rasgo

5. Verificar relación en derivados del progenitor 

Secuencia genómica:

Posición de los marcadores - Cromosoma

Genes candidatos

Mejores marcadores

Genomica comparativa





Filogenia, genealogía, composición y presencia de marcadores moleculares asociados 
al CBD de la variedad Castillo® Zonales 

Familia 

(F3)

Castill

o Norte

Castill

o

Centr

o

Castill

o

Sur

Ck-1

SAT235

Ck-1

SAT207

B 1030    1/0 0

B 1027    1/0 0

B 0988  1 1

AW 3089    1 1

AW 3089  1 1

B 0988   1 1

B 0988  1 1

B 0987  

B 0988   1 1

B 1096  1 1

B 1096  1 1

B 1233    1 1

B 1141  1 1

B 1361  1 1

B 1361    1 1

B 1239  1 1

B 1239  1 1

B 1322   1 1

B 1027  1/0 0

A 0219  1 1

>17.000 variantes de un solo nucleótido (SNPs) en todo el genoma y de ellas 
2,233 estuvieron ausentes en el genoma del progenitor materno (var. Caurra)



Fuentes de Resistencia a la roya

Introgresiones

C. canephora

Híbrido de Timor

Introgresión

C. liberica

S288

C. arabica

Coffea spp.

Centro de 

Investigação das 

Ferrugens do 

Cafeeiro/ISA/ULisboa



Implementación de SAM en mejoramiento genético del café

Fuente de 
resistencia

Genes resistencia a la 

roya

Genes resistencia al CBD Variedades
Cenicafé

C. arabica SH1, SH2, SH4 y SH5
R-, kk (Ck-2, Ck-3)
Kk

C. liberica SH3

Hibrido de Timor
SH6, SH7, SH8, SH9 y 
SH? (TH-1343)

Ck-1 (T-) (TH-1343)
Colombia, Tabi, 

Castillo®, Cenicafé-1, 
Castillo® Zonales

Mahe et al, 2008; Gichuru et al., 2008; Gichimu et al., 2014; Lashermes et al., 2011; Herrera et al, 2009; Gimase et al., 2020

Ck-2
Ck-3



Posicionamiento de la región genómica que contiene el gen Ck-1 de 
resistencia a CBD y roya (SH?)
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0

- Borrador del genoma del 

Híbrido de Timor HT-1343



Secuenciación genómica de C. 

liberica

gen candidato a SH3 

M
a
h
e

e
t 
a
l,
 2

0
0
8

• Borrador del genoma de C. liberica

• Gen R candidato a SH3



Conversión de marcadores usando el genoma
de C. arabica y SSR-DB

Gimase et al., 2020

Ck-2
Ck-3

Posicionamiento por GWAS de 

marcadores SNP asociados con 

resistencia a roya provenientes de 

Rume Sudan sobre el genoma de C. 

canephora
Gimase et al., 2020

C. arabica

Ck-2

Ck-3

Maldonado, 2020



Genes de defensa a enfermedades en café
Coffea arabica variedad Caturra (SH5)

Agrupamiento y distribución de dominios funcionales asociados con resistencia a enfermedades en 

C. arabica.

No. genes por dominio

funcional

Especie / Dominio

NB-

ARC

NB-

LRR TIR WRKY

C. arabica (SH5) 1023 221 24 87

C. eugenioides 889 190 8 51



Análisis de segregación masal de portadores de 
genes de resistencia SH1, SH2 y SH4

Clones Diferenciales - CIFC

Genes Total Introducción

SH1 SH2 SH4 1 S. 286-1 x S. 12 Kaffa

SH1 SH2 1 KP-532

SH1 SH4 3

S. 12 Kaffa

S.4 Agaro x Geisha 

Dilla y Alghe x S.4 Agaro

SH2 SH4 1 KP. 423 x S.4 Agaro

SH1 2
Dilla y Alghe

Geisha (2)

SH2 2 Dk 1/6 S. 795

SH4 3

S.4 Agaro

Wush Wush x S.288 

S.4 Agaro x S.288-23

Total 13



Análisis de segregación masal de portadores de genes 
de resistencia SH1, SH2 y SH4

- Resistencia dada por variantes alélicas de genes dominantes

- Selección de variantes no silenciosas – cambio en la proteína codificada

- Variantes en heterozygosis en híbridos de los diferenciales

- Conversion de marcadores SNP a SSR

Gen
No.

Var.

Tipo
# Gen # Prot

# Variantes en CDS Genes 

candidatos

Marcadores 

SSR/MrkSNP InDel NB-ARC NB-LRR WRKY TIR
SH1 93 92 1 29 37 38 11 2 0 3 6

SH2 154 146 8 52 79 79 22 5 1 4 6

SH4 39 35 4 25 37 43 11 2 0 4 6



Saturación del mapa genético del café 

11 marcadores376 marcadores

Grupo de Ligamiento Cromosoma No. marcadores Tamaño cM

LG1
Chr1_CaE 3480 303,418

Chr11_CaE 3439

LG2
Chr8_CaE 2932 338,846

Chr10_CaE 2908

LG3 Chr6_ CaE 4834 215,762

LG4 Chr4_ CaE 3304 176,034

LG5 Chr2_CaE 3128 230,017

LG6 Chr3_CaE 3083 192,225

LG7 Chr5_CaE 2911 212,974

LG8 Chr8_CaE 2150 99,307

LG9 Chr7_CaE 1916 282,358

LG10 Chr2_CaE 448 220,756

LG11 Chr2_CaE 304 100,008

LG12 Chr2_CaE 144 53,006

LG13 Chr9_CaE 87 26,225

LG14 Chr6_CaE 82 29,375

LG15 Chr11_CaE 74 20,15

LG16 Ch11_CaE 15 3,023

LG17 Chr4_CaE 5 0,151

Gran Total 35.244 2.503,6

Fenotipificacion:

Producción, resistencia a roya, granulometría, diámetro de tallo, altura de la 

planta, defectos de grano (triangulo y caracol), trigonelina, ácido linóleo, calidad 

de la bebida (acidez, aroma y balance), conversión en trilla, cafeína, lípidos, acido 

esteárico, entre otros.

QTL-Yld2

Producción

De 848 a 35.244 marcadores



Base de datos de microsatellites (SSR) en café
Conversión de marcadores

Secuencia
Size

(Mb)

Amplicones

totales

Un amplicon

perfecto

Dos amplicones

perfectos

SSR 

de novo
1c 50,64 1.512 78 137 6.712

1e 48,76 1.475 105 139 6.646

2c 66,16 1.678 135 225 10.816

2e 71,63 1.769 189 219 10.599

3c 41,57 1.052 106 58 5.491

3e 37,27 819 42 63 4.594

4c 41,79 1.078 48 74 5.251

4e 42,51 1.188 81 70 5.176

5c 39,44 1.052 63 59 5.494

5e 45,9 1.331 74 49 4.533

6c 55,18 1.515 110 114 7.903

6e 52,24 1.397 121 110 7.209

7c 38,85 950 97 102 5.615

7e 35,39 839 52 98 4.838

8c 45,12 1.094 70 69 5.321

8e 39,01 1.038 77 65 5.552

9c 38,06 1.278 42 72 4.523

9e 35,84 1.035 48 76 4.032

10c 40,46 1.080 46 92 5.287

10e 45,43 1.318 90 93 5.411

11c 36,22 944 79 89 5.351

11e 42,47 1.306 79 92 5.147

Plástido 0,16 11 1

UnAnc 104,37 3.919 54 27 7.883

Total 1.094,47 30.678 1887 2192

Gran Total 4.079 139.378

Qiagen

Bio-Rad



Producción

Nuevos genes 
de resistencia 
(Enfermedade

s / plagas)

Diversidad 
Perfil de Café 
de Colombia 
(Sensorial / 

Químico)

Arquitectura / 
porte de la 

planta 
(Ideotipo)

Altos niveles 
de adaptación 

(Clima / 
Suelo)

Desarrollo de Variedades 



CarlosErnesto.Maldonado@cafedecolombia.com


