Analisis de asociacion genética y validacion de marcadores
moleculares en cafia de azucar (Saccharum spp.) parala
acumulacion de sacarosa en ambientes humedos.
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Introduccion

CARACTERISTICA

Acumulacion de sacarosa en cana de azucar
depende del contenido de humedad del
suelo (Viveros-Valens y Cuervo, 2014).

Produccion de
sacarosa

— Sa carosa

Contenido Conversionde
humedad azucares reductores

Larrahondoy Villegas, 1995.
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CICLO DE LA CANA DE AZUCAR
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Seleccion asistida por marcadores (SAM)
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Estudios de asociacion de genoma completo (GWAS)
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Introduccion

7 cenicaiia

EIJ

SF BG VAR  GR BG VAR BG VAR
GR: S. bicolor GR: CC01-1940
Software: Gwaspoly, Plink, Tassel _ Software: Gwaspoly
BG: 19968 SNPs . GB: 137889 SNPs
Var: Sacarosa (datos histdricos) Var: Sacarosa (%Cafia) por mega-

ambiente

Trujillo-Montenegroet al., 2021
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LOCALIDAD

Sembrada en el Mega-ambiente humedo
del Valle geografico del rio Cauca, en la
hacienda Taula Mejia (Ingenio Cabaia).

Suelo con baja
capacidad de drenaje

Suerte 77

Grupo de mejoramiento. Cenicana



Datos fenotipicos
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ANALISIS DE DATOS FENOTIPICOS
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datos extremos
(Bonferroni 2%)
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OBTENCION DE DATOS GENOTIPICOS
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Flujo
Bioinformatico

Datos Genotipicos
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Calidad de secuencias

Mapeo al genoma de
referencia

Seleccion de
alineamientos unicos

Deteccion de variantes

Llamados de SNPs

» FastQC

B  Bowtie255

* Samtools v. 1.10

B NGSEPV4.10

» NGSEPV 4.1.0



: . Correccion Bonferroni 2%
Identificacion
ile it 3 Datos extremos: 10 meses.
extremos 24 Datos extremos: 13 meses.
Heterogeneidad en BIC
Amb Gen Ren(Amb) B(RepAmb) Gen*Amb varianza residual 10 meses 13 meses
13 Meses »l X X X X X S 5314.8 4300.1% |

X X X X X No 5312.5 4445.1

X X X X si 5330.1 4301
X X X X No 5327.4 44447
X X X X si 5330.1 4305.7
., X X X X No 5330.5 44592

Seleccion del ,

mo X X X No 5395.7 44776

X X X X si 5310.6 4306.8

10 Meses®|[ X X X X No 5308.4% 45256 |

X X X si 5326.1 43072

Amb: Plantilla, Socal y Soca Il X X X No 53235 4525
Rep: Repeticion X X X si 53283 4312
B: Blogue X X X No 5325 4 4533.9
Gen: Genotipo _ 401 43237
BIC: Criterio de informacién Bayesiano X X o '
X X No 5395.7 4544.7




Seleccion de modelo
Yiit: = Ci + Rjpy + Byijy + G + €jjp

Yijti = Ci + Rji) + Bygjy + G + Iy + Ejjpy

$

Generacion BLUP (Best-Linear Unbiase Predictors)



Analisis de asociacion de genoma completo (GWAS)
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Modelos: Analisis de asociacion de genoma completo (GWAS)

Aditivo
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Su efecto es diferente e incrementa al aumentar el niUmero de alelos alternativos

Simplex dominante (R>A)
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La presencia de al menos un alelo referencia, genera que se presente el
mismo efecto que el homocigoto



Modelos: Analisis de asociacion de genoma completo (GWAS)

Duplex dominante (R>A)

RRRRHRRR'A‘RRIAA RAAA| |AAAA ‘

\ J
|

La presencia de al menos dos alelos de referencia, genera que se
presente el mismo efecto que el homocigoto

Triplex dominante (R>A)

RRRRHRRR'A RRAAl [RAAA |AAAA

\ J

|

La presencia de al menos tres alelos de referencia, genera que se
presente el mismo efecto que el homocigoto



Acumulacionalos 10
meses fue 1.73% menor

a la acumulacion alos 13
meses.

INVERTASAS

Analisis fenotipico

Etiopia (Urgesa & Keyata, 2021)
Egipto (Ahmed & Awadalla, 2016)
Brasil (Marin et al., 2021)
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A mayor edad,
mayor contenido
de sacarosa
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Cambios
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Analisis de asociacion

p—

Modelo 10 meses 13 Meses

additive 0 0

general 215 137
1-dom-alt 2 5
I-dom-ref 4 24
2-dom-alt 0 1
2-dom-ref 11 8
3-dom-alt 0 0
3-dom-ref 0 4
4-dom-alt 2 1
4-dom-ref 1 2
5-dom-alt 2 1
5-dom-ref (0 )

420 marcadores
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Observed —logqo(P value)

1 2 3 4
Expected —logqo(P value)
* 1-dom-alt 2-dom-ref ° 4-dom-alt * 5-dom-ref
* 1-dom-ref * 3-dom-alt * 4-dom-ref ° general
» 2-dom-alt * 3-dom-ref * 5-dom-alt

Presencia de falsos
positivos

4

Filtros:

Evaluacion de los marcadores
de acuerdo con el valor Score.

Evaluacion de marcadores
utilizando R?



Analisis de asociacion

Caracteristica
meses_13
meses_13
meses_13
meses_13
meses_13
meses_13
meses_13
meses_13
meses_13
meses_13
meses_13
meses_13
meses_13
meses_13
meses_13
meses_13
meses_13
meses 13

Modelo
general
4-dom-alt
1-dom-ref
1-dom-ref
general
2-dom-ref
1-dom-ref
2-dom-alt
2-dom-ref
general
1-dom-ref
general
general
general
general
general
general
4-dom-ref

Marcador
contig_36908 12883
3 57539943
4 55115204
contig 50499 5072
contig_44982 8900
2 28319736
8 13879677
6 38041421
contig 40813 18644
1 86961880
3 1957031
9 33845426
contig 36570 19433
1 112769
8 13879675
1 61256982
4 55115204
contig 39315 31775

Cromosoma

contig_36908

3

4
contig 50499
contig_44982

2

8

6
contig_40813

1

3

9
contig_36570

1
8
1
4

contig 39315

Posicion
12883
57539943
55115204
5072
8900
28319736
13879677
38041421
18644
86961880
1957031
33845426
19433
112769
13879675
61256982
55115204
31775

Ref Alt
C T
A G
C G
C T
C T
C T
A G
C T
A G
A G
A G
C T
C T
C G
C T
C T
C G
A G
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Marcadores asociados: Modelo general
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Marcadores asociados: Modelo general
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Analisis de asociacion

- Marcadores filtrado
Modelo 10 meses 13 Meses R2 2 1%
additive 0 0
general 23 10 meses 13 meses
1-dom-alt 2
1-dom-ref 4
2-dom-alt 0
f}” —_— 2-dom-ref 6
4 3-dom-alt 0
3-dom-ref 0 16
4-dom-alt 2
4-dom-ref 1
2
()

i o oAl Filtrados por QQpIot 61 marcadores



Genes candidatos
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* MST2: Sugar transport protein MST2
e PLT5: Polyoltransporter 5 (A. (Oryza sativa subsp. japonica)
MST1: Sugar transport protein MST1
(Oryza sativa subsp. japonica)
CIN3: Beta-fructofuranosidase 2C
insoluble isoenzyme 3

* Probable plastidic glucose transporter 1

(A. thaliana)
*  CSTLP2:CMP-sialic acid transporter 2

(Oryza sativa subsp. japonica)

s_
o

*  HXK3: Hexokinase-3 (Oryza :
sativa subsp. japonica) , 3
35

e
S n - 2 W

* Transportadorde azucar

LS - U4V‘
* Invertasa \/\/:/IVISSPZ: Monosaccharide-sensing protein 2 (A. thaliana)

* Hexoquinasa e SUTA4: Sucrosetransport protein SUT4 (Oryza sativa subsp. japonica)
*  SUSG6: Sucrose synthase 6 (Oryza sativa subsp. Japonica)



P.J. Mason et al.

Celluiose synthase

Current Research in Biotechnology 4 (2022) 167-178
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Genes candidatos
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Validacion de marcadores

Evaluar que tan
reproducibles son
los marcadores

g—

» Targeted resequencing

» ddPCR
» KASP

@

S

Determinaciéon de la
capacidad predictiva

de cada SNP en una
@poblacién distinta

ﬁ

Poblacion de
validacion
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Densidad

POBLACION DE VALIDACION

Baja
Sacarosa

Alta
Sacarosa

125 [ 150
Sacarosa (%Cafia)

Semillero Estado 1l 2021

Wale ware SV

e R e
Siembra: 13 Octubre 2021
150 genotipos de alta y baja sacarosa.




Evaluacion de sacarosa

NIR portable
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3 tercios I disco MuestraCeniAD
tallo tercio 33 discos

Fuente: Tomado de Amaya, Larrahondo, Rangel, Moreno, & Viveros (2001)



Evaluacion de sacarosa
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