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La palma de aceite Elaeis guineensis es la especie vegetal que genera la mayor produccion de aceite en el o > |
mundo. Colombia es el principal productor de aceite de palma en Suramérica y el cuarto productor a nivel Panat LB,

mundial, con mas de 1°600.000 toneladas de aceite producidas en 2018 en un area aproximada de 500.000 ha. v & o e e
La enfermedad Pudricion del cogollo (PC), la cual es causada por Phytophthora palmivora, es la principal
limitacion en la produccion de aceite de palma en Colombia, causando pérdidas en la ultima 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 evasion de la respuesta de ol g A ,
defensa y manipulacion de metabolismo de la planta para su beneficio, las moléculas mas importantes son g L ) |
proteinas llamadas efectores, que poseen en su estructura dominios conservados, posibilitando su identificacion oqﬁ?ai‘“’f‘“\i\ © [
teniendo como referencia el genoma completo del patdgeno, mediante herramientas bioinformaticas. /i L '*
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Figura 1. Dlstrlbucmn de plantaciones de palma
de aceite en Colombia.

Aislamientos de P. palmivora provenientes de las cuatro zonas palmeras.
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Figura 3. Ensamblaje y anotacion del genoma de Phytophthora palmivora. Estrategia de ensamblaje usando el software CANU (OLC algortithm) y NGSEP (correccion de bases), y anotacion usando el flujo de trabajo de MAKER.
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7000 ™ Ensamblaje Cenipaima & Datos pblicos 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. Diversidad genética PerSpeCtivaS
Las lecturas de todos los aislamientos fueron sobrelapadas
Anotacion del genoma de referencia e identificacion de efectores con el genoma de referencia CPPhZC-05 y posteriormente se Estos resultados son importantes porque proporcionan informacion valiosa
Para el genoma ensamblado o de referencia CPPhZC-05 se anotaron realizo el analisis de variantes alélicas. Finalmente se a emplear en el Programa de Mejoramiento, con el objetivo de lograr una
45.416 genes, para los cuales se reporta tamafo, como también el tamafo construyo una matriz de distancias geneéticas para inferir las resistencia durable a enfermedades como la PC, mediante el entendimiento
de las proteinas. Ademas, a partir de la anotacion se identificaron genes de  diferencias geneticas, empleando el método de agrupamiento de la genética de P. palmivora y los mecanismos de virulencia que emplea
tipo efectores: 799 de tipo RXLR y 8 CRN. Neighbor-joining. para infectar la palma de aceite.
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