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FNC en cifras

Cafeteros agremiados >340.000
Empleos directos caficultura ~2.000.000
Area cultivada — 2020 844.744 ha
Tercer productor mundial (FAO —2019) 8.8%
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Género Coffea

130 especies:
41 de Africa continental
65 de Madagascar
1 de Gran Comora
3 de Islas Mauricio y Reunion
20 de Asia y Australasia

Especies cultivadas (exportaciones):
C. arabica 57,8%

C. canephora 42,2%

Davis et al., 2006 1. Hemileia vastatrix

Davis et al., 2011
Davis & Rakotonasolo, 2021
http://www.ico.org
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Source: A.P. Davis et al, 2006

2. Colletotrichum kahawae
3. Hypothenemus hampei
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Origen de Coffea arabica

Coffea eugenioides X Coffea canephora

2n=2x=22 2n=2x=22
~660 Mb ~710 Mb

. 2n=4x = 44
Coffea arabica 1100 - 1400 Mb

.2

20+(27))
899 it s M 100,000-450,000
years BP
(Anthony et al. 2010)
V. vinifera
9498 M. truncatula 35,000-150,000
108-117 years BP
143-161* P. Trichocarpa (CYC* divergence)
100-109 10,000-50,000
—m ) yearsBP
(HNRT)
E C? C
C. arabica C. canephora
* Divergencia en millones de afios

Cenci et al., 2012 g ‘
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Plant Cell Rep (2009) 28:73-81
DOI 10.1007/500299-008-0621-y

GENETICS AND GENOMICS

Comparison of the Coffea canephora and C. arabica karyotype
based on chromosomal DNA content

Wellington Ronildo Clarindo - Carlos Roberto Carvalho

: ‘ ‘ ‘ ‘ “ ' ( 'l 1 : ‘ ' ' ‘
1 2 3 4 5 6 3 4 5 6
C. canephora 2n=2x=22, ~710 Mb . . . . . . . . . . ' '
15 16 17 18
21 22

C. arabica 2n=4x=44, 1100 — 1400 Mb
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Origen de las principales variedades tradicionales de

C. arabica cultivadas en Ameérica

mutaciones mutacion
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MEJORAMIENTO GENETICO

Calidad de
la bebida reconocida
en el cafe
colombiano

Adaptadas B ' =X Alta
alazona J< 7= = "8 produccion

cafetera 7 G-t o - J ybuen
delpais W§. .= o tamano
s ‘ de grano

Resistencia
durable a las principales
plagas y enfermedades
del cafe

v
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Mejoramiento Genético de Café

Coleccion Desarrollo
Colombiana de

de Café - Variedades

CCC Mejoradas
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Coleccion Colombiana de Café - CCC

Coleccion Internacional ( 28,7%)

Clase

NUmero de
Accesiones

Part. (%)

Coleccién de Trabajo (71,3%)

Ndmero de

Accesione Part. (%)
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Coffea arabica 885 85,26 Sel . dent S
Coffea canephora 93 9,32 € ecmon_es entro 797 30,87
Coffea liberi 19 154 Introducciones
glicatiberica _ : Cruzamientos
Coffea congensis > 0,58 Intervarietales (H1000) 62 2,40
Coffea eugenioides 2 0,19 Cruz. Fuentes de Res. C.
Coffea kapakata 2 0,19 arabica (H2000) 195 7,55
Coffea racemqsa 5 0,48 Cruzamientos con el H de 476 18,44
Coffea salvatrix 1 0,10 T (H3000)
Coffea stenophyla 1 0,10 Hibridos Interespecificos 542 20.99
Coffea (H4000) c
benghalensis 1 0,10 Clones Elite (Colombia,
Hibridos Castillo®, Cenicafe 1) e 1380
Interespecificos 17 1,83 Otros 152 5,89
Total Total Selecciones 2578
i 1031 =
Introducciones Area 4.29 ha
Area 4.24 ha ]
Total Accesiones
3609 Arias, 2019
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Proceso de Mejoramiento de
Variedades Compuestas con
Resistencia a Roya

SH6, SH7, SH8, SH9, SHn

Homocigécis (%)
Caracteristica
Vigor
Porte
Morfologia
Grano
Produccion
Adaptacion
Taza

Resistenciaa roya

Resistenciaa CBD
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Generaciones de autofecundacion

50 75 a8 94

F2 F3 F4 F5
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X X X X

X X X

X X X
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X X X X

X X
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X % Resistente a la roya
R

Plantas de quinta generaian - F5 (lineas élite)

Afo 21

Recoleccién y mezcla de semilla de quinta y

sexta generadian (F5 y F6)
(Entrega de la variedad compuesta)

Afo 25

3 Mejores plantas con resistencia
205 % 0laroyn, buen porte,
=== adaptacidn, alta produccidn,

l tamadio de grano y excelente

(ruzamiento Susceptible a la roya
(o - l —— ibrido de Timor
Primera generacion v Porte bajo y resistentes
Hibridos F1 BN O :>ulumw
Afio 3 aulofecundadén
l 3 Seleccidn de plantas con porte
Sequnda generadan I/’ W ‘\l bojo, reitentes al oy
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\_ Afo 6 - gy — —— == m )
[ l
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= : tx \ B
Evaluacion y seleccion Ano 11 e Mi%
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Proceso de Mejoramiento de Variedades Compuestas
con Resistencia a Roya

7
( Variedad Monolinea Variedad Compuesta b "ARI EDAD COLOMBIA
Fo WS« NP S 1 LEdad
4% Ik 4% % {6 % AT
Tk 3k 4E I % i

Ak 43 4

fazzd 13

Condiciones favorables para la roya
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Adopcion tecnologica
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=== Exportacion Consumo interno

https://www.federaciondecafeteros.org/particulares/es/quienes_somos/119_estadisticas_historicas/ g ‘ &L
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- = Lo Mapa genético
=" Coffea arabica
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Secuenciacion Gendmica de Coffea

Coffea canephora 2n = 2x = 22
~710 Mb g
‘5) 9 paises

Pseudomolecula  No. ey (e Density (\ % 18 instituciones
(Linkage group) Scaffolds . (genes/Mb) ACGC/ ©8Investigadores
1(A) 34 38.2 2198 57.5 The Arabica Coffee Genome Consortium
2 (B) 42 54.5 | 4000 73.4 _ .
3 (C) 29 32 1632 51 %\b Research .2
4 (D) 35 28.2 1727 61.2 . p
5 (E) 33 20.1 | 1661 57.1 écirad BT =
6 (F) 31 37.3 2839 76.1
7 (G) 21 298 | 2146 72
8 (H) 39 31.6 | 1718 54.4 80,26 % del genoma secuenciado
9 (1) 26 22.3 1094 49.1 51% de la secuencia en cromosomas
10 (J) 34 27.6 1653 59.9 22421 genes en cromosomas
11 (K) 25 335 | 1753 52.3
Un 12996 205.6 3603 17.5
Total 569.7

Denoeud et al., 2014 ,
Science 345(6201): 1181-1184 g ‘ o

http://coffee-genome.org <
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Genoma de C. arabica var. Caturra

Coffea eugenioides X  Coffeacanephora
2n =2x =22 2n =2x =22
~660 Mb ~710 Mb

hd

2n=4x =44 i
Toomn | Coffeaarabica

v
o

“ Cornell University JOHNS HOPKINS

UNIVERSLTY
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o ST — THE UNIVERSITY @ UNIVERSITY OF
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inisterio de Agricultu ‘
Mol e &
Banco Interamericano de Desarrollo FONTAGRO
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Secuenciacion Gendmica de Coffea

(20+(27))
o Ny 100,000-450,000
years BP
(Anthony et al. 2010)
......................... 35,000-150,000
years BP
(CYC* divergence)
S
Q .. 10,000-50,000
‘\; years BP
= (HNRT)
©
5 ;
5 C. arabica C. canephora
o
Chr01
l_ Homedlogos 1
Chr01-C Chr01-E
Homoélogos Homélogos
((©FNC-Cenicafé 2021 )

C. arabica 2n=4x=44, 1100 — 1400 Mb

5 6

1 12
17 18

Clarindo & Carvalho, 2008
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Secuenciacion Gendmica de Coffea

3-GCT...-5

|1
5-CGA..-3

3,7cm

>Chr01C_Cara_1.0 | NC_039898.1
1 - TAAGAGAATTCAAAATAAAATGGTGGACTGGATTCAATCA

Guanina - G AGAATTTGGAGATCAAACTAATGTGATCAGATTCCTGACT
ACTGGAGACAAATTAAAGTGGACAGCTACTACCACTACT

Ciodna-c | ackellnii NG AL hpacly Sencile, Sait

GTGACGGAAW@EC@%&?%@%CCAGTAACTTT
TTAATAAAGC TC CAG GATGCTGAAA

Adenina - A

. GAATATCTGAAT@% TWWAAGAAGAAGACA

Nucleotido AAATAGAGGAGC CAGG AGAATCTACTTTTG

ATCCTTTTGAT%aﬁEﬁg%gmﬁAAATCCAAACG

ACTTTTGAAAAAGATGICGGCCA AATGAAAGCAA

Columna AATTAAAATTCAAATGAAATGCAGAATTGAGCCTCTATAA

azucar - En|aces de ATAGATTCAAGATTCAGAAGACAGGCATCGGCAAAAAAA

fosfato Hidrégeno ATCAGAAGTTGTAATAGACTTGTCTTAGTTTTCCTACTAC
TCCCACTTA... - 50.636.588

v
=)
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Secuenciacion Gendmica de Coffea

Coffea eugenioides

Coffea eugenioides overview

Lineage: Eukaryota[8466]; Viridiplantae[881]; Streptophyta[794]; Embryophyta[788]; Tracheophyta[780]; Sper
eudicotyledons[608]; Gunneridae[608]; Pentapetalae[608]; asterids[182]; lamiids[126]; Gentianales[13]; Rubiaceae[8]; Ixoroideae[4]; Gardenieae complex[4]; Bertiereae

- Coffeeae clade[3]; Coffeeae[3]; Coffea[3]; Coffea eugenioides[1]

~ Summary

Submitter: Johns Hopkins University

Assembly level: Chromosome

Assembly: GCA_003713205.1 Ceug_1.0 scaffolds: 3.5
BioProjects: PRJNA508372

Whole Genome Shotgun (WGS): INSDC: RHJT00000000.1

Statistics: total length (Mb): 699.904
protein count: 38150
GC%: 37.153

NCBI Annotation Release: 100

The National
Center for
Biotechnology
Information

- RefSeq

phyta[769]; Magnoliopsida[751);

Organism Overview . Organelle Annotation Report [1]
Coffea arabica (coffee)

Coffea arabica is the oldest and most cultivated species of coffee plant

ID:7i

Lineage: Eukaryota[8466]; Viridiplantae[881]; Streptophyta[794]; Embryophyta[788]; Tracheophyta[780]; Sp
eudicotyledons[608]; Gunneridae[608]; P petalae[608]; ids[182]; lamiids[126]; G [13]: Rubi
complex[4]; Berti - Coffi clade([3]; Coffeeae[3]; Coffea[3]; Coffea arabica[1]
Coffee, one of the world's largest traded commodities, comes from evergreen coffee trees. Coffea arabica is the earliest cultivated species of coffee
and is still most widely grown_ It is an allotetraploid with 11 sets of chromosomes (2n=4x=44). Linkage map has been developed for diploid species
C. canephora an economically important More

phyta[769): Mag
{8}; oroid

liopsida[751];

14): Gard
(s

~ Summary

Submitter: Johns Hopkins University

Assembly level: Chromosome

Assembly: GCA_003713225.1 Cara_1.0 scaffolds: 2 833 contigs: 3 523 N50: 3 917,557 L50: 70
BioProjects: PRJNA506972

Whole Genome Shotgun (WGS): INSDC: RHJU00000000 1

Statistics: total length (Mb): 1094.45
protein count: 67222
GC%: 36.9585

NCBI Annotation Release: 100

©FNC-Cenicafé 2021




Genoma de C. eugenioides

Ceug_1.0

i See Genome
Organism name: Coffea eugenioides (eudicofs) Information for
Isolate: CCC680of Coffea eugenioides

Sex: hermaphrodite
BioSample: SAMN10269643
BioProject: PRJNA497891 » a e
Submitter: Johns Hopkins University U S Natlonal Ll brary Of Med ICine
Date: 2018/11/08 National Center for Biotechnology Information
Assembly level: Chromosome

Genome representation:  full

RefSeq category: representative genome

GenBank assembly accession: GCA_003713205.1 (latest)
RefSeq assembly accession: GCF_003713205.1 (latest)
RefSeq assembly and GenBank assembly identical: yes
WGS Project: RHJTO1

Assembly method: MaSuRCA v. 3.2.4: FALCON-Unzip v. 0.9 JOHNS HOPKINS

Expected final version: yes UNIVERSITY

Cornell University

Genome coverage: 160.0x

Sequencing technology: Illumina HiSeq; PacBio RS; 10x Chromium :T
IDs: 2070231 [UID] 7777478 [GenBank] 7992058 [RefSeq] @ Q
PAC'F'C N\ " mmh Cenfdocale
@ il Voot 1925 illumina

GENC-Cenkcake 2021 https://www.ncbi.nlm.nih.gov/assembly/GCF_003713205.1 g ‘ s

I
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Genoma de C. eugenioides

Global statistics

Total sequence length 699,903,961

@FNC-Cenicafé 2021

Total ungapped length 685,333,821
Gaps between scaffolds 0
Number of scaffolds 3,530
Scaffold N50 47,530,510
Scaffold L50 7
Number of contigs 7,012
Contig N50 204,058
Contig L50 809
Total number of chromosomes and plasmids 1
Number of component sequences (WGS or clone) 3,530

€

PACIFIC A y,
s Yovewl 1325 illumina

GENOQOMICS

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

Feature

Genes and pseudogenes &
protein-coding
non-coding
transcribed pseudogenes

non-transcribed pseudogenes

695 Disease resistance genes

14 RNA-seq

Ceug 1 .0._
35,455
29,100
4519
0
1,836
Cornell University
JOHNS HOPKINS
UNIVERSLTY
”
B

.
Cafateros m;. Cenfocale




Genoma de C. eugenioides

Total Scaffold Ungapped Scaffold Spanned Unspanned -

Mbiccil Length Count Length N50 Gaps Gaps
All 699 903 961 3,530 685,333,821 47,530,510 3,482 0
Chromosome 1 53,691,034 1 53,128,293 53,691,034 186 0
Chromosome 2 79,790,123 1 78,045 236 79,790,123 430 0
Chromosome 3 48,369,548 1 46 877,987 48,389,548 343 0
Chromoscme 4 43,756,297 1 42 983 982 43 756,297 199 0
Chromosome 9 52,590,270 1 51,255,892 52,590,270 334 0 . )
Cornell University

Chromosome 6 56,253,515 1 54 920,599 56,253,515 333 0
Chromosome 7 40,525 418 1 39,848 450 40,525,418 190 0 ==

@ JOHNS HOPKINS
Chromosome & 47 530,510 1 46 259 367 47 530,510 314 0 UNIVERSLTY
Chromosome 9 42 903,947 1 41,923,770 42 903,947 259 0 "
Chromosome 10 39,566 964 1 38,783 911 39 566,964 206 0 -y i
Chromosome 11 53,112,746 1 51,750,686 53,112,746 329 0 .

Cafsteros de [:nlumri. Cenicoas

unplaced 141,793,589 3,519 139,555,618 56,965 359 0

-
P
©FNC-Cenicafé 2021 = f=



Genoma de C. arabica var. Caturra

Cara_1.0

See Genome
Organism name: Coffea arabica (coffee) Information for
Infraspecific name:  Cultivar: Caturra red Coffea arabica

Isolate: CCC135-36

Sex: hermaphrodite

BioSample: SAMN10272287
BioProject: PRJNA497895
Submitter: Johns Hopkins University

BAE ROIANE m U.S. National Library of Medicine
Assembly level: Chromosome

National Center for Biotechnology Information

Genome representation:  full
RefSeq category: representative genome
GenBank assembly accession: GCA_003713225 1 (latest)
RefSeq assembly accession: GCF_003713225.1 (latest)
RefSeq assembly and GenBank assembly identical: no (hide
details)
* Only in RefSeq: chromosome Pltd (in non-nuclear assembly-unit)
« Data displayed for RefSeq version
WGS Project: RHJUO1 ==
Assembly method:  MaSURCA v. 3.2.4; FALCON-Unzip v. 0.9 i|:,' JOHNS HOPKINS
Expected final version: yes URIYERe LT
Genome coverage: 160.0x

'
Sequencing technology: lllumina HiSeq; PacBio RSII; 10x GemCode -1'
IDs: 2070241 [UID] 7777488 [GenBank] 7936378 [RefSeq] = ‘
F: PACIFIC 103 I . DB deid  Centoafe
BIOSCIENCES" 7 Dovetail cenomcs: | HUIMING

GENC-Cenkcake 2021 https://www.ncbi.nlm.nih.gov/assembly/GCF_003713205.1 g ‘ s

Cornell University

I
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Genoma de C. arabica var. Caturra

Global statistics

Total sequence length

Total ungapped length

Gaps between scaffolds

Number of scaffolds

Scaffold N50

Scaffold L50

Number of contigs

Contig N50

Contig L50

Total number of chromosomes and plasmids

Number of component sequences (WGS or clone)

1,094,446 607

1,092,174,254
0

2,833
42,465,768

1

3,523
3,917,557

70

23

2,833

TUNTT
;{‘vf
£ )
QR 5
A £
&GEDA“'\
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Cornell University il}' JOHNS HOPKINS @ N

Feature counts

Feature

Cara_1.0

Genes and pseudogenes & 96,902
protein-coding 44 759
non-coding 7.582
transcribed pseudogenes 121
non-transcribed pseudogenes 4.440
genes with variants 12,448

104 RNA-seq
2.148 M reads

"

A.

UNIVERSLTY FederTiisn Nacional de

Cafstercs de Colomdia Ceniocale



Genes expresados
por cromosoma

https://www.genome.gov/

Genes Genes Genes Genes Genes Genes

ReR-oma EE e SEEMD) predichos  expresados expresados (%) Cromosoma NCBIID Szt predichos  expresados expresados (%)

Chrl_can  NC_039898.1 50.64 2647 1830 69.13 Chr7_can NC_039910.1 38.85 2420 1656 68.43
Chrl_eug NC_039899.1 48.76 2811 2122 75.49 Chr7_eug NC_039911.1 35.39 2114 1579 74.69
Chr2_can  NC_039900.1 66.16 4480 3467 77.39 Chr8_eug NC_039912.1 45.12 2333 1605 68.80
Chr2_eug  NC_039901.1 71.63 4709 3570 75.81 Chr8_can NC_039913.1 39.01 2174 1550 71.30
Chr3_can  NC_039902.1 41.57 2255 1472 65.28 Chr9_can NC_039914.1 38.06 1456 990 67.99
Chr3_eug  NC_039903.1 37.27 1953 1308 66.97 Chr9_eug NC_039915.1 35.84 1472 1040 70.65
Chr4_can  NC_039904.1 41.79 1973 1457 73.85 Chr10_eug NC_039916.1 40.46 2104 1487 70.67
Chr4_eug  NC_039905.1 42.51 2325 1719 73.94 Chr10_can NC_039917.1 45.43 1936 1578 81.51
Chr5_eug  NC_039906.1 39.44 2013 1439 71.49 Chrll_can NC_039918.1 36.22 2002 1516 75.72
Chr5_can  NC_039907.1 45.9 2225 1576 70.83 Chrll_eug NC_039919.1 42.47 2026 1360 67.13
Chr6_can  NC_039908.1 55.18 2904 2192 75.48 No anclado 2921 2083 71.31
Chr6_eug  NC_039909.1 52.24 2927 2197 75.06 Total 989.94 56180 40793 72.61
L. |

={ﬂ

200l Intron Exon Intron Exon Intron Fxon Intron Exon
AN R Yl (ODCID ORI D % D
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Gendmica comparativa y estructural
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Mahmoud, et al., 2019
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Genomica comparativa entre homedélogos y homaélogos en Coffea arabica

A) B
Cromosoma 11 Coffea arabica var. Caturra ) Cromosoma 11 Subg. canephora
%) Identidad ldentida.d
ﬁ promedio - promedio
RS 0
S +
S a
= ®
£ 07499764 2 0758209
=t (s}
c =
[ 3
& 2
S o
un o
Subgenoma canephora C. arabica var. Caturra
A) dot-plot entre subgenomas B) dot-plot  entre  cromosomas
(homedlogos) de la variedad Caturra, homodlogos de las variedades Caturra y

EFRIEE g ‘
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Gendomica comparativa entre subgenomas de C. arabica
Dipliodizacion del alotetraploide

No. bivalentes en

Cromosoma 1 Cromosoma2 metafase = 22
- 71 [ A Selfing
L5 W
i l A 1
Q
© 7
ie) F1 H
c K
;.fo ! ! 1] !
encs Reference l 2 ? i ?;
E =
g Cromosoma 3 Cromosoma 4 - 4 & Z
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Lashermes, 2008 Broman, 2005

Subgenoma Canephora
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Desarrollo de marcadores -SAM

Pasos:

1. Busqueda de marcadores polimoérficos (diferencias)
2. Genaotipificar y fenotipificar poblacion (cualitativo, cuantitativo)

3. Ordenar los marcadores (Mapa genético)

4. Establecer relaciéon entre los marcadores y cada rasgo
5. Verificar relacién en derivados del progenitor

m) U.S. National Library of Medicine NCBI National Center for Biotechnology Information

Hint: For a larger view of the graphical panel, ¢

Genome Data Viewer

Coffea arabica

Assembly: [ Cara 1.0 (GCF.003713225.1) | - [ Chric(Nc039898.1) v |
(coffee)
Search assembly ¢ Nc_039898.1: 1-50,636,588
|Q Location, gene or phenotype
Examples »

+ Ideogram View

Unplaced/unlocalized scaffolds: 2,810 ‘

View scaffolds =

|

) Sncosssssi- G| @ (1 @ 6 == X
en

age, aggregate (filtered), NCBI Coffe: ica notat
“ [] “ WIMWMM hnlhlalhlmﬁ L
Jhﬁmmmmnnmlmm1 Lukki lllmuﬂ it L Ll
iﬂ\mn Katiddad L e ) e ok i
» User Data and Track Hubs \ J2.1 jgh 10 1 12t Srem)
> BLAST NC_039898.1: 1..51M (50,636,588 l\t) u :
» Add Tracks @
> History 5 } JOHNS HOPKINS
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UNIVERSITY

Secuencia gendmica:
Posiciéon de los marcadores - Cromosoma
Genes candidatos
Mejores marcadores

Genomica comparativa <=

CCC0557-2
C€CCO557-3
CCC0557-4

CCC0557-6

CCC0557-7
CCC10521
CCC1052-10
CCC1052-2
CCC1052-4
CCC1052-5
CCC1052-6
CCC1052-7
CCC1052-8
CCC1052-9
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Cenicafé 1

Nueva variedad de porte bajo,
altamente productiva,
resistente a la roya y al CBD,
con mayor calidad fisica

del grano

A finales de 1960, el Programa de Mejoramiento Genético de Cenicafé
inicio el de vari i a la roya del cafeto, altamente
productivas, con el perfil de taza caracteristico del café de Colombia, porte bajo,
iformidad fenotipica ilidad. Bajo este esquema y como
resultado de la evaluacion y seleccion rigurosa de al menos cuatro generaciones
(Filiales o F) y en cada generacién, y
ciclos de cuatro cosechas, en 1980
Cenicafé entregd la variedad
Colombia (3), bajo el concepto
de variedad compuesta (2,
8). Esto significa que es
una variedad de café que
esta constituida por
diferentes progenies,
que a su vez tienen
diversos mecanismos
de resistencia frente
3 la roya del cafeto.
Es asi como
el concepto de
diversidad genética
se utiliza como
mecanismo para el
establecimiento de una
resistencia durable frente

Cenicafeée

Avances Tecvicos

©FNC-Cenicafé 2021

o)
o
V2
S
5
f—
(@)
QD
1)
S
>
<

i
;
-
;
»

Marzo de 2018

Gerencia Técnica /

Programa de Investigacion Cientifica
Fondo Nacional del Café

>

Federatida Nacional de
Calsteros 4o Colombia

gty

Variedades Castillo® Zonales

Resistencia a la roya con mayor
productividad

En 2005 Cenicafé liberé las variedades

compuestas Castillo® general y sus siete
componentes regionales (1-7,9), las cuales, a

on3s cafetera

@ Zona Norte y Oriente
® Zona Centro

® Zona Sur 3 1"‘1’0““““’ la fecha, son las responsables de al menos el
Atiéntico _" 50% de la produccién nacional de café. Las
A Conor™ variedades Castillo® se desarrollaron a partir
( del cruzamiento de Caturra x Hibrido de Timor
. 1343, utilizando la diversidad genética como
Sucre estrategia para tener una resistencia durable
Cérdoba  Bolivor § Secrender contra la roya del cafeto.
3 R
o
‘o Arouca
1
Vichoda
Guainia
P C— -
Ve |
H 9

o —

Castillo® Castillo®  Castillo®

zona Centro zona Sur zona Norte

r

‘,@%&
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Filogenia, genealogia, composicion y presencia de marcadores moleculares asociados
al CBD de la variedad Castillo® Zonales

Familia Castill  Castill  Castill Ck-1 Ck-1
(F3) o Norte 0 o] SAT235 SAT207
100 Centr Sur
100 « Caturra o
&EI— cu1871 ] B 1030 v v v 1/0 0
- cu 1855 ] B 1027 v v v 1/0 0
cu1778 ] B 0988 v 1 1
_r DH 0004 AW 3089 v v v 1 1
T wol DH 0018 AW 3089 v 1 1
CU 1850 B 0988 v v 1 1
CU 1842 B 0988 v 1 1 %’ ; Goaviore | aeade
CuU 1827 B 0987 v v :
64 s v -
71k cU 1843 B 0988 v 7 1 1 - A H 9 HIN
200 = CX 2710 B 1096 v 1 1 3 i
] L cx 2720 B 1096 v 1 1 | Casiillo | | Castillo. |
CU1951 ] B 1233 v v v 1 1 LRI Ao “ . TR
FESTIENG ¢ LA sor A mn
wolbo CX 2633 ] B 1141 v 1 1 e == E
100 CX 2065 B 1361 v 1 1 _ S e
n CX 2080 B 1361 v v v 1 1 D 9
CX 2385 B 1239 v 1 1 ’ it @ e
CX 2391 } B 1239 v 1 1 - .
Ol & . ,
ex 2178 ] Bz <« L Castillo® Castillo® Castillo®
1(||)LCU1852 ] B 1027 v 1/0 0 Zona Cenfl’O Zona SUr Zona Norte
II BH 1247 ] A 0219 v 1 1
e Hibrido de Timor

100

>17.000 variantes de un solo nucledtido (SNPs) en todo el genoma y de ellas

001 2,233 estuvieron ausentes en el genoma del progenitor materno (var. Caurra)

FNC-Cenicafé 2021




ﬁ;

Fuentes de Resistencia a la roya

Centro de
Investigacéo das
Ferrugens do
Cafeeiro/ISA/ULisboa

1955

@ Introgresiones

SHB @‘ C. canephora
Hibrido de Timor

Introgresion I C. bi
C. liberica < @@ — Cogg Iscpe:a

S288
v
©FNC-Cenicafé 2021 g
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Implementacion de SAM en mejoramiento genético del café

Fuente de Genes resistenciaala Genes resistencia al CBD Variedades
resistencia roya Cenicafé
C. arabica SH1. SH2. SH4 y SH5 Ek kk (Ck-2, Ck-3)
C. liberica SH3
Colombia, Tabi,

Hibrido de Timor

SH6, SH7, SHS, SH9 y
SH? (TH-1343)

Ck-1 (T-) (TH-1343)

Castillo®, Cenicafé-1,
Castillo® Zonales

o061 BA-48-2104
T P Satzas
SH3
18— |\ BA-124-12K
: Sp-Ma-SH3
H— Sp-M16-SH3
2.3
H— Sp-Ms5-SH3
12—
L spMia-SHz
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Sat227 QU
ACT-AAC-4

Sat229, AGC-CAA-
CAC-CAT-3
CAC-CTA-5
CAT-CTT-1
AGG-CTT-1

CLR

0 08 =b.ot ot
WWNN-N

Mex-1

Sat2)3

|

2

X

&
pvalue

— AAC-CTG-a

> ACC-CAA-e
ACT-CTT-, ACT-AAC-2
ACT-CAA-c

"~ AGC-CTG-c

Q AGC-CTG-d
CAC-CTA-1, ACG-CAT-a

-
o
B U8 N N N N -

Ck-2
(=]

~—~ CTA-ACA-1

Mahe et al, 2008; Gichuru et al., 2008; Gichimu et al., 2014; Lashermes et al., 2011; Herrera et al, 2009; Gimase et al., 2020
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Posicionamiento de la region gendmica que contiene el gen Ck-1 de
resistencia a CBD y roya (SH?)

cM
ACC-CAA-f —3—0.0
- Borrador del genoma del 1 Genes de respuesta de defensa
Hibrido de Timor HT-1343 SAT207_(FR34-6ctg) 7.0 - 29.99 Mb - — % (GO:0006952)
a
[ cco1_go7930
[] cco1_go7040 Cc01_g08oso  [I] cco1_gos110
‘; [ cco1_go7950 Cc01_g08070 [] cco1_g08120
£ 26200000 26300000 26400000 26500000
17.2 cM 2 =
o £ - b b =5 b
= -
o 1
S
o
[ 0O [ ceo1_gos9t0
S T Cc01_g05660 Cc01_g07510
SAT235 202 [ 2370Mb - — 2 : S ID : — B
2 o
ACT-CTT-h 26.6 § 22e+07 2.3e+07 2.4e+07 25e+07 g
QO o =
AAC-CTG-a~1-297 NT © 1 o
ACC-CAA-e 307 N U ] [ cco1_gos240 2o
ACT-CTT-f —T1T~31.7 [ cco1_gos220 Cc01_g05270 S
i [] cco1_gos230 Cc01_g05280 5
ACT-CAA-c 348 N ~1982Mb = L b b boob ]
19750000 19800000 19850000 19900000 19950000 N
AGC-CTG-c —5—37.9 N
o

w
g
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Secuenciacion gendémica de C.
liberica

gen candidato a SH3
BA-48-210

— Sat244
SH3

T
BA-124-12K.f

5p-Ma-5H3 .

1 S - -

P wad s S P . W e
".-'..-v-m--_ - P - T T

b’hc-—-h-.-—---—&--.“o—.—..

Borrador del genoma de C. liberica

2.3

Sp-M16-5H3  Gen R candidato a SH3

uery seq.
fuery seq leucine-rich rereat < leucime-rich rereat <o
lewcine-rich repent < leusine-rich repeat <—»
Leucine-rich repeat
leucine-rich repeat <>

leucine-rich repeat <5
leucine-rich repeat <
leucine—rich rereat {

RanBAP2 interaction site
Specific hits

8
&
< 12—
2
©
=
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RH-GE_1ike 3 [ 7
Non-specific NE-ARC
| PLHOZ210
Superfanilies  RA-GC_Llike swrerfam ‘ NE-ARC superfamily LRR_8 superfamily
FI' 5 3 LRR_3 superfamily
List of domain hits o
,3= Name Accession Description Interval E-value
[+] NB-ARC pfam00931 MNB-ARC domain; 194-363 9.12e-74
[+] RX-CC_like cd14798 Coiled-coil domain of the potato virux X resistance protein and similar proteins; The potato ... 5127 1.66e-31
[+] PLMO3210 PLMO3210 Resistant to P. syringae 6 Provisional 165424 3.87e-06
SFI_M-I E._EHE [+l LRR COG4886  Leucine-rich repeat (LRR) protein [Transcription]: 633858  1.63¢-03

Z
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Conversion de marcadores usando el genoma B
de C. arabica y SSR-DB

Ck-2
A . ° Ck-3
Posicionamiento por GWAS de C
marcadores SNP asociados con 8 o o . 0 .
. . . ©
resistencia a roya provenientes de a e »e 2 . o« ® = "
Rume Sudan sobre el genoma de C ‘ot e ‘.0 e = . > ":.
h . % o & - .o o9 .03 . \:" o Yoo & ’
giepnora . “ LRk 50-"“ el A8 o Re o0 ° : xS |
Gimase et al., 2020 = 5 = N ® ¥ ® © ~ ® o
5 £k 5 5§ § 5 5 5 5 5
Chromosome/Position Gimase et al., 2020
B4206
/ C. arabica /S&’iiii
416N_129060
o S S F s
23333? ; AR j Ao — 1
Ck-2 B0382 Chr_2E T pa149 _—
+ Ck-lﬁfé);iSBB Ck'3 fogsa ———
R —— B3135
Chr_1ic _ ——AAITIN——— pra) B3512
’?Sﬁgés Chr_2C / \
/EAassN
4000:0000 500010000 6000:0000 3000‘0000 4000‘0000 SOODIODOG 6000.0000 7000‘0000 SODOIOOOD

D

Longitud Cromosomas (pb) Maldonado, 2020 e ‘ SLE

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

. ov1c - [ I I |
No. genes por dominio ovtt (R [ T R

funcional ce2c [ N [ | | I I
NB- NB- 28 I I rrrrminr Il I

Especie /Dominio ARC LRR TIR WRKY S —— A ——

C. arabica (SH5) 1023 221 24 87 ocs IR |
C. eugenioides 889 190 8 51 et : 1] 11

NB_LRR thr5¢ 1 1T 1 7THEIT 7

- orsE ] | | Y | I B
chesc [ 1 11 I n
avee I R |
oic I nm mil | |
che7e [0 mir i e I w1
oezc | | ni 1 1
oest TETT 0 Bl 1 1 GDSm.oo
-

TI

Cromosomas

WRKY

Chr-3C

wegE 00 11 |
chet0C [N | 1 s
e [N m 1nm 1 2275
chr-ttc (I rriminn 0.00
Chr-11 I'1nh HI1T W nna

. . : . ,
NB-ARC e 20 0Ny B0MB B0Mb

Longitud de secuencia

68.25

1501

Agrupamiento y distribucion de dominios funcionales asociados con resistencia a enfermedades en
C. arabica.

EMBL-EBI

©FNC-Cenicafé 2021



ﬁ

=ﬂ

Analisis de segregacion masal de portadores de
genes de resistencia SH1, SH2 y SH4

Clones Diferenciales - CIFC

Genes

SH1 SH2 SH4
SH1 SH2
SH1 SH4

SH2 SH4
SH1
SH2

SH4

Total

©FNC-Cenicafé 2021

Total

1
1

3

13

Introduccién

S. 286-1 x S. 12 Kaffa
KP-532

S. 12 Kaffa

S.4 Agaro x Geisha
Dillay Alghe x S.4 Agaro
KP. 423 x S.4 Agaro
Dillay Alghe

Geisha (2)

Dk 1/6 S. 795

S.4 Agaro

Wush Wush x S.288
S.4 Agaro x S.288-23

"~ SH4
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Analisis de segregacion masal de portadores de genes
de resistencia SH1, SH2 y SH4

- Resistencia dada por variantes alélicas de genes dominantes

- Seleccion de variantes no silenciosas — cambio en la proteina codificada
- Variantes en heterozygosis en hibridos de los diferenciales

- Conversion de marcadores SNP a SSR

No. Tipo 4Gen  #Prot # Variantes en CDS Genes Marcadores
Var. SNP InDel NB-ARC NB-LRR WRKY TIR candidatos SSR/Mrk
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

-
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De 848 a 35.244 marcadores

Cromosoma No. marcadores Tamafio cM

Grupo de Ligamiento

LG1

,_
%)
N

ol Dol Dl gl ol ol Lo
DIND|DD]|D
olo|N|o|o w

Gran Total

Fenotipificacion:

Chrl_CaE
Chrll_CaE
Chr8_CaE
Chr10_CaE
Chr6_ CaE
Chr4_ CaE
Chr2_CaE
Chr3_CaE
Chr5_CaE
Chr8_CaE
Chr7_CaE
Chr2_CaE
Chr2_CaE
Chr2_CaE
Chr9_CaE
Chr6_CaE
Chrll_CaE
Chll_CaE
Chr4_CaE

3480
3439
2932
2908
4834
3304
3128
3083
2911
2150
1916
448
304
144
87
82
74
15
5

35.244

Saturacion del mapa genético del café

303,418

338,846

215,762
176,034
230,017
192,225
212,974
99,307
282,358
220,756
100,008
53,006
26,225
29,375
20,15
3,023
0,151

2.503,6

Produccion, resistencia a roya, granulometria, diametro de tallo, altura de la
planta, defectos de grano (triangulo y caracol), trigonelina, acido linéleo, calidad
de la bebida (acidez, aroma y balance), conversién en trilla, cafeina, lipidos, acido

estearico, entre otros.

376 marcadores

QTL-YId2
Produccién

21

- eoota
F— 10001807221

[ oRorasa

20

{-|— om_1ss130m_nesazon_usros

[ too0t0se1_ss

o e

11 marcador@m_
Combonfis | G o



Base de datos de microsatellites (SSR) en café

Conversion de marcadores

Secuencia

1c
le
2c
2e
3c
3e
4c
4e
5¢c
5e
6¢c
6e
7c
Te
8c
8e
9c
9e
10c
10e
11c
11e
Plastido
UnAnc
Total

(©FNC-Ce Gran Total

50,64
48,76
66,16
71,63
41,57
37,27
41,79
42,51
39,44
45,9
55,18
52,24
38,85
35,39
45,12
39,01
38,06
35,84
40,46
45,43
36,22
42,47
0,16
104,37

1.094,47

Amplicones

totales

1512
1.475
1.678
1.769
1.052
819
1.078
1.188
1.052
1.331
1.515
1.397
950
839
1.094
1.038
1.278
1.035
1.080
1.318
944
1.306
11
3.919

30.678

Un amplicon
perfecto

78
105
135
189
106

42

48

81

63

74
110
121

97

52

70

77
42
48
46

90

79

79

54

1887

Dos amplicones
perfectos

4.079

137
139
225
219
58
63
74
70
59
49
114
110
102
98
69
65
72
76
92
93
89
92

27

2192

SSR

de novo

6.712
6.646
10.816
10.599
5.491
4.594
5.251
5.176
5.494
4.533
7.903
7.209
5.615
4.838
5.321
5.552
4.523
4.032
5.287
5.411
5.351
5.147

7.883

139.378
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Produccidon

Desarrollo de Variedades

Diversidad
Perfil de Café
de Colombia

(Sensorial /

Arquitectura /
porte de la
planta

s / plagas) e (Ideotipo)

Nuevos genes
de resistencia
(Enfermedade

Altos niveles
de adaptacion
(Clima /

Suelo)
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