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Moniliophthora roreri

N

- Patogeno altamente especializado

- Confinado a América Tropical

- Altamente adaptado:

-0-1000 msnm

- Z0onas secas a zonas muy
humedas.
- 780 a 5500 mm
(precipitacion anual).
-18.6—-28"° C (T2 media
anual)

7 - Produce un gran numero de

92 o> . esporas

Eficiente y un formidable invasor de
nuevas regiones geograficas.




AFLPs y ISSR — 5 grupos

h.—r o\ Costa Rica '
genéticos %\ .
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(Phillips-Mora, 2003)
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'O ISSR — > Diversidad en

- Ecuador con respecto al ™
Peru

(Moreira, 2006) bri

| ¢ SNPs — 2 Grupos geneticos
¥’ Ppoblaciones clonales

(Ali et al., 2015)
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Aspectos epidemioldgicos:
* Dispersion dependiente de la T° y HR.

« Correlacion positiva entre I, 2 o0 3 meses de
precipitaciones.

-
&~ Dispersién por el: viento, agua, material
O vegetal, animales, herramientas y hombre.
L

Contribucién de los estudios

! « > Efectividad de los # métodos de control (r y
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Objetivos

a) Estudiar la variacion y estructura genética
entre las poblaciones de M. roreri entre
el posible centro de origen y otras
regiones productoras

b) Estudiar la relacion de l|a dinamica
’ temporal y espacial en diferentes
ambientes, para la monilia.
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Metodologia
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Estructura y

. . Analisis espacio-
diversidad D

temporal

5 Fincas (# ambientes)

Seleccién de 5 arboles por clon (1
resistente y 1 susceptible)

Coleta de 5 frutos por clon — Sintomas
iniciales

| Frutos enfermos, frutos
Aislamiento en medio de cultivo (Agar totales y frutos cosechados
Sabouraud (Merck®)

5 arboles X clon resistentey 5 X
clon susceptible/finca

J cirad

I Analisis temporal — Progreso de
la enfermedad
Cultivo puro
I Andlisis espacial

Caracterizacion molecular (SSR)

MLG y test | de Moran

Determinacion de la estructura genética,
.indices de diversidady ADCP
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CACAO IN COLOMBIA

Sierra Nevada

Valle del Catatumbo
Valle del Magdalena

Montafa Santandereana
Arauca

Alto Magdalena

Tumaco VENEZUELA

Average crop distribution

Valle del rio Cauca
ECUADOR

Hov e Jan Feb Mar Apr May Jun Jul  Aug Sep Oct

Fuente: https://www.google.com.co/url?sa=i&rct=j&q=&esrc=s&source=images&cd=&cad=rja&uact=8&ved=0ahUKEwiT-
PGYiMHXAhXCQSYKHYYoD8gQjRwIBw&url=http%3A%2F%2Fagroproteinas-contenidosglobales.com%2Fcolombia-aspira-a-sembrar-un-
illon-de-has-de-cacao%2F&psig=AOvVaw1SNFVbVSIiPb2f7UtROQIp&ust=1510851932755240
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Resultados
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Diversidad genética de Moniliophthora rorer’
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b The index of association, IA

0- — = » | . . . . v
¢ The standardized index of association, rd




ADCP
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.: A- Clon; B — Municipios; C — Departamento; y D - Altitud
; Estructura de las poblacmnes de M. roreri
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Cut diseased pod (mean)
30

- Localidad

10

Cimitarra EC S5V B1 B2 B3 B4
Locality

con sintomas avanzados de FPR

g.l. Desvio Resid. g.I Resid. Desv.
NULL 79 1240.54
c Bloque 3 739.23 76 501.31 < 2.2 g1 *xx*
o
2
8. Clon 3 92.84 73 408.47 8.772 g7 *¥**
[
8 Log(Exposicidn) 1 119.29 72 289.17 2.889 g 10 ***
Log(Cosechados) 1 25.71 71 263.47 0.003426 **
Bloque : Clon 9 79.59 62 183.87 0.001678 **

Cdédigos de significancia: 0 ‘***’, 0.001 ‘**’, 0.01 ‘*,0.05‘,0.1‘’, 1

{ Modelo GLM - Distribucién de Interaccion de frutos enfermos




CONCLUSIONES

Alta variabilidad == Recombinacién rara o parcial

Tres grupos genéeticos asociados a su origen

Epidemias influenciadas por condiciones da
localidad

Materiales genéticos recomendados a nivel
regional

Recomendaciones de manejo a nivel regional e
espacial

.







