
Introducción

La palma de aceite Elaeis guineensis es la especie vegetal que genera la mayor producción de aceite en el

mundo. Colombia es el principal productor de aceite de palma en Suramérica y el cuarto productor a nivel

mundial, con más de 1´600.000 toneladas de aceite producidas en 2018 en un área aproximada de 500.000 ha.

La enfermedad Pudrición del cogollo (PC), la cual es causada por Phytophthora palmivora, es la principal

limitación en la producción de aceite de palma en Colombia, causando pérdidas en la última década que

superan los 2´385.00 USD. Dentro del arsenal empleado por P. palmivora para colonizar el tejido de la palma de

aceite, se encuentran los factores de virulencia, algunas de sus funciones son: la evasión de la respuesta de

defensa y manipulación de metabolismo de la planta para su beneficio, las moléculas más importantes son

proteínas llamadas efectores, que poseen en su estructura dominios conservados, posibilitando su identificación

teniendo como referencia el genoma completo del patógeno, mediante herramientas bioinformáticas.
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Figura 1. Distribución de plantaciones de palma

de aceite en Colombia.

Figura 2. Plantación de palma de aceite con afectación por PC en

estado avanzado.Metodología

Tabla 1. Estadísticas del ensamblaje del genoma.

Resultados

Ensamblaje del genoma de referencia
El genoma ensamblado de P. palmivora proveniente de aislamiento CPPhZC-

05 de palma de aceite con PC. El genoma tiene una longitud total de 165,55

Mbp (millones de pares de bases), la cual es similar al tamaño esperado para

este organismo (151,23 Mbp) según publicaciones previas en cacao (Ali et

al., 2017). Gracias al tipo de secuencias usadas para este ensamblaje es

posible que algunas regiones hayan sido mejor ensambladas y resueltas en

este genoma, lo cual explicaría la diferencia de tamaños entre los dos

genomas.

Comparado con otros genomas públicos para diferentes especies del género

Phytophthora, el ensamblaje obtenido en este trabajo para P. palmivora es

uno de los mejores actualmente, al poseer poco número de secuencias

ensambladas, con una gran longitud y una profundidad muy alta 50X.

Aislamientos de P. palmivora provenientes de las cuatro zonas palmeras.

Figura 3. Ensamblaje y anotación del genoma de Phytophthora palmivora. Estrategia de ensamblaje usando el software CANU  (OLC algortithm) y NGSEP (corrección de bases), y anotación usando el flujo de trabajo de MAKER.
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P. palmivora Palma de aceite 165.5 220,825 2,322

P. palmivora Cacao 107.7 6,694 24,809

Mejora - 33x 11x

Código aislamiento Origen

CPPhZC-02 Santander

CPPhZC-03 Santander

CPPhZC-04 Santander

CPPhZC-05 Santander

CPPhZN-01 Magdalena

CPPhZN-02 Magdalena

CPPhZN-03 Magdalena

CPPhZN-05*** Magdalena

CPPhZOC-01 Nariño

CPPhZOC-02 Nariño

CPPhZOC-03 Nariño

CPPhZOC-04 Nariño

CPPhZOR-01 Meta

*** Aislamiento proveniente de palma con PC- hoja clorótica

Tabla 2. Lista de aislamientos de P. palmivora, de la Colección de Microorganismos de la

Palma de Aceite MPA, secuenciados y comparados con el genoma de referencia.
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Figura 4. Alineamiento de lecturas de 12 aislamientos de P. palmivora sobre el 

genoma de referencia ensamblado.

Conclusiones

Se cuenta con un genoma ensamblado de alta calidad para un aislamiento

de P. palmivora proveniente de palma de aceite.

En el ensamblaje se identificaron proteínas involucradas en el proceso de

virulencia.

Basado en marcadores tipo polimorfismos de un solo nucleótido se

caracterizó la diversidad genética de 13 aislamientos de P. palmivora

colombianos, los cuales generan dos grupos, es decir, se observa poca

diversidad.
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Diversidad genética
Las lecturas de todos los aislamientos fueron sobrelapadas

con el genoma de referencia CPPhZC-05 y posteriormente se

realizó el análisis de variantes alélicas. Finalmente se

construyó una matriz de distancias genéticas para inferir las

diferencias genéticas, empleando el método de agrupamiento

Neighbor-joining.

Anotación del genoma de referencia e identificación de efectores
Para el genoma ensamblado o de referencia CPPhZC-05 se anotaron

45.416 genes, para los cuales se reporta tamaño, como también el tamaño

de las proteínas. Además, a partir de la anotación se identificaron genes de

tipo efectores: 799 de tipo RxLR y 8 CRN.

Perspectivas

Estos resultados son importantes porque proporcionan información valiosa

a emplear en el Programa de Mejoramiento, con el objetivo de lograr una

resistencia durable a enfermedades como la PC, mediante el entendimiento

de la genética de P. palmivora y los mecanismos de virulencia que emplea

para infectar la palma de aceite.
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Figura 5. Anotación del genoma. A) Tamaño de los genes. B) Tamaño

de las proteínas. C) Proteínas relacionadas con procesos de infección. 

D) Efectores identificados.
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Figura 6. Topología de distancias genéticas entre

diferentes aislamientos, basada en marcadores tipo

polimorfismos de un solo nucleótido, empleando el

método Neighbor-joining.


