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| Incrementar la produccion y productividad |

¥

Proyectos de evaluacion de genotipos
internacionales

h 4

Seleccion de nuevos genotipos regionales como estrategia de
aprovechamiento de la diversidad genética

¥

| Evaluacion y caracterizacion de la coleccion de materiales promisorios |
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Caracterizar la diversidad genética de 71 genotipos mediante SNP’s y evaluar las
caracteristicas morfoagrondmicas de 42 genotipos de la coleccion de
FEDECACAO
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Caracterizacion:
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Resolucion 5547 ICA. Diciembre de 2013,
Registro de la Unidad de Investigacion en
Fitomejoramiento para Cacao

Registro comercial
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Caracterizacion morfologica

San Vicente de Chucuri, 900 msnm., 1.800 mm, 80% HR, 42 genotipos
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Fruto: 19 descriptores Hoja: 11 descriptores Flor: 15 descriptores Grano: 10 descriptores

El cacaocultor es lo primero
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Hojas juveniles y adultas de 71 genotipos de cacao San Vicente de Chucuri, Santander y Miranda, Cauca;.
Coleccion FEDECACAO

Laboratorio de Genética Molecular y Cultivo de Tejidos del Centro Internacional de Agricultura Tropical —
CIAT -. Extraccion de ADN, método de Michiels et al. (2003), modificado por Zapata (2016)

Genotifipicacion en plataforma Fluidigm EP1 System. Un conjunto de 96 SNPs (lllic et al., 2012; Fang et
al., 2013; Ruiz et al., 2004) distribuidos a lo largo de los diez cromosomas del cacao para establecer los
perfiles genéticos PCR alelo-

especifico

Cargar SNPsy ADNs

- dentrodel IFC
Transferir SNP
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Caracterizacion morfoagronomica

Resultados
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FsAL3

AU39

TSH812
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» TSH 565 y FEAR 5 presentan similaridad
en caracteristicas de tipo morfologico y de
componentes del rendimiento

» ICS 1, ICS 95y FGI 4 forman un grupo

» ICS 6, ICS 39 e ICS 60 grupo

» FEAR 26 aparte de todos los genotipos
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Feor Duplicados

SCAB

CRa0 A=EET62yEET 96

CR51

B = EET 8y UF 650

FMA7 C=MON1ySC5

Fovso D =CR40y CR51
icS

FLE4

CATONGO

FLE3

Heterocigocidad promedio: 41.1%

S CR40, CR51 y Catongo sin heterocigotos

FSV80

FSV89 (69.5%) y TSH565 (71.6%)

CCN51
Indice de Shannon diversidad moderada:0.5

Distancia entre la mayoria de los genotipos reducida

FMAC14

3 grupos: FBO1, TSH656, SCA12 y SCA6

1ICS60

e =t CR40y CR51

o R Demas genotipos
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Bt Poca diferenciacion geneética entre FSA12 y FSA13
UF667 con UF650 y EETS
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Principal Coordinates (PCoA)

Grupo 2

CR40

CR38

7

+ CR39

Grupo 1

Grupo 3

+ FVA6

1CS60 + FMAC14

.
VA7 R30 + penTaGONAL 1
+ TSH565 LE2 SC6 '+ 1CS95¢ FSV30
+ FsV89 e Foval MONB
+ TSH812 l j SC5 1CS39
FCHI8 UE650 SC10

rd. 2
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Agrupaciones de genotipos que corresponden con los grupos identificados en el dendograma de
distancias.
FBO1y TSA654 se encuentran en un punto intermedio entre el grupo 3y 1.
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Heatmap a partir de la matriz de coancestria (kinship) ﬁi‘éf&‘d‘ﬂ%’é

Kinship Coefficient

B Clones >=0.45

1st deg inbred [0,354,0,45)
1st deg [0.1777,0.354)
2nd deg [0.0884,0.177)
3rd deg [0.0442,0.0884)
Unrelated < 0.0442

No het

OREEROO

FECG3
FSve4

GACAOTEROS
FONDO NACIONAL DEL CACAO

UF 650, EET 8, UF 667, ICS 39, SC 10, R 30,
MON 1, SC5, SC 6, ICS 60, y FSV 30; forman un
grupo que comparte alto grado de parentesco.

Homocigotos (Catongo, CR40 y CR51) no fueron
comparados entre ellos, sin embargo muestran alta
diferenciacion respecto al resto de individuos.

Alta diferenciacién son SCA6 y SCA12 que fueron
identificadas dentro del grupo 1 en el dendograma.

FBO 1y TSA 654 mostraron compartir un mayor
grado de parentesco con otros materiales.

CS 8, PA 46 y PA 150 alta diferenciacion indicando
que no estan cercanamente emparentados con los
demas genotipos.
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Los analisis realizados indican que el conjunto de marcadores SNP usados fueron eficientes
en la caracterizacion de la diversidad genética de cacao, ya que permitieron la obtencién 67
perfiles genéticos y la identificacion de posibles duplicados.

Es importante aumentar el nimero de materiales con diferenciacion agronémica vy
procedencias geograficas diversas.

El presente estudio indica un alto grado de relacion entre los individuos evaluados y en
general, una moderada diferenciacion geneética

Aporte para proyectos de mejoramiento genético del cacao en Colombia
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