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Objetivos del programa de mejoramiento
genetico de arroz CIAT

* Aumento del potencial de rendimiento
* Tolerancia o resistencia al estrés biotico (Piricularia y VHB)

* Tolerancia al estrés abiotico (altas temperaturas nocturnas, baja luz,
sequia y uso eficiente de nitrogeno)

* Buena calidad molinera y culinaria
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*Caracterizacién del rasgo.

*Métodos de evaluacion
fenotipica.
*Caracterizacién de
poblaciones.
*Validacion de genes.

Método/
tecnologia

Identificacion de donantes

de:
* Tolerancia a estrés
abidtico
* Resistencia a
\ enfermedades

Resultados

/

ciat.cgiar.org

Programa de mejoramiento de arroz

Genesy
marcadores

*Mapeo de QTL

*Validacion de QTL

*Asociacion amplia del genoma
*ldentificacion de marcadores
funcionales

s

Desarrollo de :
* Poblaciones para mapeo
genético —mejoramiento.
* Marcadores moleculares.
* Software

y

Desarrollo basico

*Mejoramiento convencional
*Retro-cruzamientos asistidos
*Seleccion asistida por marcadores
*Seleccidn recurrente
*Seleccion gendmica
*Evaluacion de diversidad y
estructura en poblaciones

N /

* Lineas de introgresion
* Poblacion de seleccion

recurrente . y
* Poblacion de g
entrenamiento para g
seleccion gendmica.
* Lineas parentales \
mejoradas . \

-

Mejoramiento
élite

eLineas tropico y
templado
*FLAR,CIRAD-CIAT
* Hibridos -HIAAL;
*MET- NARS

Lineas parentales, lineas
avanzadas e hibridos:

Potencial de rendimiento
Calidad molinera-culinaria
Resistencia o tolerancia a
estrés bidtico

Tolerancia estrés abiéticoJ‘

y
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Herramientas para el mejoramiento genético

Transformacion genética

Agentes
mutageénicos

Seleccién genémica

- - CRISPR-cas9
Seleccidn asistida, SAM

. o TALENS
Marcadores moleculares Retro-cruzamientos asistidos, RAM m—

Zinc fingers

L

Estudios de diversidad

y estructura de
poblacion
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Desarrollo de
herramientas
biotecnoldgicas
en CIAT

ciat.cgiar.org

Descubrimiento de genes

Validacion de genes
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( Rendimiento potencial \

* Vigor inicial

* Tolerancia a estrés hidrico en fase vegetativa
* Tolerancia a baja Luz en fase de maduracion
Paneles de diversidad | ¢ Tolerancia a altas temperaturas nocturnas

Q MAGIC * Reservas de carbohidratos
4 e Arquitectura de panicula
Descubrimiento Camila Rebolledo « Contenido de amilosa

de genes * Virus de la hoja blanca (VHB)

& Caracteres secundarios de polinizacion cruzady

. CSSLs * Caracteres secundarios de polinizacion cruzada
Mathia Lorieux NAM * ReSiStenCia d VHB
F2 * Arquitectura de panicula

NIL-RIL

Maribel Cruz
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Asociacion amplia del genoma

Se prueban poblaciones diversas evaluando una gran cantidad de genotipos y alelos mediante el uso de modelos mixtos
lineales
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C
Marcadores SNP distribuidos en el genoma

. ., SNP con diferencia significativa
Fenotipado de la poblacion

Asociacion estadistica basada en el desequilibrio de ligamiento LD
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e Arquitectura de panicula (componentes de rendimiento)

# florecillas por panicula (17 SNP)
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Chr2

g8 SBN/NSP

H—iq-10 NSP

H-4g-11 NSP

+—ig:12 SBL

Rebolledo et al., 2016
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Mapeo de QTL’s

* Se buscan genes responsables de una caracteristica o marcadores asociados a un fenotipo determinado en una
poblacion bi-parental.

M1 M2 M3 M4 Individual | MI M2 M3 M4| | Phenotype
i — —— 1 2 2 2 1 20
M1 M2MS 4 ——— — > 2 o oll =
—— e —— *_/ 4 1 1 2 1 4
— — I — 5 1 0 0 0 14
— I
I 6 1 1 2 1 12
I
Organismal phenotype —
D DE B | > D
Threshold

aa a a —

| | | | |
12810K 12,820K 12,830 K 12,850K 12,860 K

Chromosomal position

LOD score

Chromosomal location

) ) Mackay et al., 2009
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Nuevas fuentes de Resistencia al VHB | Alexander Silva(0021) Maria Montoya (0028)

Chrd4 Chré Chr11
3575736
Reisstant parental X Susceptible parent 4772383 T T = a
6478580 N EL T E 186272 0 T 6682737 0
- WAS 208 l - Bluebonnet 50 14138581 ~flx—T% 764841 !g
_ p 16456344 “f=—1p -~ = = 10 FE 2742952 ~-—10
Badkalamkati M 17659585 1866222 - 3493021 —
- PTB 25 18996891 7 | =20 —20 4246270 ~——20
@ 5138135 —
—30 —30 7434978 T30
Genotypin 105 F2 plants 21298005 &
VpINg —yp Fo — 10552Pp 51817580 ———40 !5 —40 16604961 ———40 @ T2
@ 22864907 o 16061360 —— = i@
23555753 ———50 50 18874070 20 — - WS
Phenotyping —p F3 «— 105 F3 Families i?:i;g: 60 T 60 19887934 15 -
10420755 ~| 21514870
30393769 —— 10 —70 — 70
14306737 ——|
a0 17572748 —_gp 27073 = 45
—ap0 =00 26325124 el =0
s zo ) R
24137045~ 100
— 110
— 120
27226233 =
—130
29448938 - 140

* Tres fuentes de Resistencia

Metodologia cuantitativa —severidad e Tres familias F2 —F3
* 11 QTLencromosoma4,6yll
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Paul Chavarriaga Sandra Valdez

Validacion de genes

ciat.cgiar.org

Transformacion genética

. -

M Edicién de genes (CRISPR) |

ECIAT |een
- IEN
1 AVANZADO

Centro Internacional de Agricultura Tropical
Desde 1967 Clencia para cultivar of cambio

* Expresion sito especifica — de genes
reporteros (barnase, GFP, Gus)

\. Sobrexpresion de TDF1- barnasa

J

(' Hoja caida (prueba concepto) \
e Gino-esterilidad AE1
* Andro-esterilidad TDF1

* VHB
 NuUmero de granos (Gn1la)
( Resistencia a striga )

Forjando la sostenibilidad alimentaria futura CIﬁT




Transformacion genética

Nos LIC3' Os TDF1_TR

P4216 P4006

R Pgg94 0 \ “):0 JLCS )
aMV 355 Promoter VR A Zong Barnase CDS
o) AN ds/ LICS
" \ / {5“‘0 / MB10PR24
'\ I| i IJ .\ ~ , 70
LB Repeat Unit ‘\ ‘ pdos ‘ [.” ‘ ; \
A P874 MB10TR2
. P3754  [MBI10TF20|

Validacion del gen TDF1 de maiz en arroz

N
P3640 P4005

—Lucs -
P4115 Bsal* site —RB Repeat Un
] P3099,P42004 . V& o .
= YU2890 MB1OPF24 |
P P3998. L Res
10,777 bp P3639-" -#~-10 Region Promoter

ou5e

Promotor Gen Terminator Plantas de Plantas de

una copia copia | ~
multiple ’

Os TDF1 barnase CDS Os TDF1 3 18 ™ o o

Os EA1 barnase CDS Os TDF1 17 10

Os TDF1 Gus Os TDF1 5 18

Os EA1 Gus Os EA1 8 10

Osms 1 barnase CDS Osms 1 22 25

Os EA1 GFP Os EA1 5 16

Os_EA1l barnase CDS Os_EA1 8 4

CI HT PLATAFORMA
DE MEJORAMIENTO
1 AVANZADO
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Ediciéon de genes (CRISPR-Cas 9 )

* Conocimiento del gen a editar
* Secuencias PAM dentro del gen
* Llevar a cabo transformacion para insertar el plasmido CRISPR-CAS9

Engineered CRISPR/Cas9 System

CRISPR/Cas9 \

Expression Plasmid

b Cas9

——
s [glea[calr[c[calr[e[r[calclclr[ccalalr[ealc]r[alclclcr[aER[c[alcalalc[ca[T[c[T[c[alT] ¥  Mon-complementary strand

19-20 bp target sequence

Guide RNA

3 |{:|£:|-f|-:'+]:i-|£,|é|£:|-'r|i.|c|a|g|r|s|s|a|sia|:r|m|c|T|s|p.|r|c|c|c|A]é|é|i~|&|'r|é|ﬁ:|-i:|£;| clT[aG[alG[T[als  Complementary strand

s IGITICLkICICITICICILIAITIGIIICITIAIGIGIG[Gltliﬂlﬂlﬂlllﬂlllﬂlﬂlﬂl!ﬁ o
etraloop

|Gun:|e sequence (20 bp) | U]llllllllﬂ 3l e Glllﬂ
C EE A | GlA|A

Stem=loop 1 E
JECREEETRARREG

- Stem=loop :
@ T “ [c|ch|c|eruiu|nia|n£| "
Stem=loop 3

GG“GC iU ER
inactive Cas9 Guide RNA [ | | | | [ojofolo]

P

[saRNA

l:lﬂ.’l'

C Cleavage by an RGEN x _

+'|c|a[alc]a|r|c|ala|T|g|T|c[ac|c|T]|c|c|alalr|calc|Tal-on 3 & MGIGIGIT LIG[aI':IAIAIcIGIAITICIT]CIAITIa'

v[cc|r]a[r[als|c|T]a[c|alc|r]c]c[als|c[rr|alc|T|clA[T}@® ¥ DII-ItZICICIAIEI‘-EI'ITISITIGITITIGIEl‘l-'l1|~|GIMGITI-'!J 5

Active Cas9

Kim and Kim, nature reviews 2014
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SelielBi &2 EEnes EREE, Andro-esterilidad TDF1

gcactagttattttacactctaaacaaatgctgcgagatcatctctaccctcaatcagaaatgggagctagtttgacacatcaaca icaatttggactgagatcattgagcatgcatg
taatttctactccatccgtttcagattataagatattttaactttgatcaaagttaaactgttttaaatttgactaagtttataga i1aatatagtaatatttacattaccaaattagt
tttattaaattaataataaaatatatttttataataaatttatcttaagtcaaaaatattattattttttctatcaaattaatcaa :ttgaagcagtttaacttttatctaagtcaaa
aacatccgagggagtataaccaaagttgtgcgcgtgcatcaatcaaatgcgecgtgattggeagy

ccgcaggctgetcteggecagtal

gacgcgatcc] ctcgccgacccggcatactacgg

ttatacttaactcgtgcgtattaactcatcgatccgttctggtgtctacgagactacgattatatccgatccccatttecgatttaactacgggecttgecagttagacagtta
ctctgctctactcttggacacttcctgagctaattaattacgcgttcaatgtcatttcataaagtaatcaattcatcgtttgaaagtcgtaacattgaaatcaaatcaagcaatcgagce
aatagcatgcatggtagtgtactgttcacacccgaaaatttctttgttgtttctcaatgtgtggattgaatttgaccttaattttctgtgaaccaatagatttcaatctactctacatt
gttagttttttctataaatttttgtaatgatttatgttgaattttaaaaaagtaaacgggggaatatcacctcaagacattagaatccatttccataattaagggaaactattttgctce

AR

lllllllllllll' lllllllllllll' llllllllllllll' llllllllllllll' |;..............'
IDF1-P2  TDF1-P4 TDF1-P1 TDF1-P5 IR64

TDF1 (tapetum difereciation 1)
Para la planta P2 el 90 % del polen es estéril
Para las plantas P4, P5, P1 are 100% del polen es estéril

PLATAFORMA
DE MEJORAMIENTO
AVANZADO
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 SAM /RAM de Pi9 y Pi40

SAM / RAM * SAM/RAM genes de componentes de rendimiento Gnla
SAM/RAM QTLs de arquitectura de raiz

* Conversion asistida RAM, de lineas B a lineas A (hibridos)

Marcadores moleculares \-
. N .
* Diversidad genética progenitores de
ﬁ o Estudios de diversidad y hibridos
"’f - estructura * Estructura de poblacion de progenitores de
C. Quintero #0026 ":

2 hibridos
k .

* Estudios para variedades de LAC
* Parentales de hibridos
* Pureza de semilla hibrida

Control de calidad y
huella genética

, o * Prediccidn en poblaciones de seleccion
Seleccion genomica recurrente para altura de planta, dias a

— floracion y rendimiento
F%

Cecile Grenier
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SAM, Seleccién asistida por marcadores

. /

* Seleccidn indirecta de fenotipos de acuerdo a la presencia/ausencia o no de marcadores moleculares asociados
con el rasgo de interés .

Se pueden usar en diferentes
esquemas de seleccion y en

Gen
_ diferentes tipos de

X
l poblaciones, para introgresar
un solo gen o regiones del

G -
=/ s X _ genoma asociadas a una

Gen caracteristica o varias
caracteristicas
Gen
/ Gen
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SAM, Seleccién asistida por marcadores

104
10.5
106
10.7
153

Pi9-01 Pi9-02
Pi9_Pi40-01
Pi9-03 Pi9-04
Pi9-05 Pi9-06
Pi9-07 Pi9-08
Pi9-09

Pi9-10 Pig-11
Pi9-12 Pi9-13
Pi9-14 Pi9-15
Pi9-16
Pi9-17
Pi9_Pi40-02
Pi9-18 Pi9-19
Pi9-20

C

Tabla 3. Porcentaje de recuperacion de alelos del parental recurrente, en las

1 pig_Pi40-02

Centrémero

Area total de
Blsqueda

Cluster Pig

- Alelo funcional de Pi9

cré
10.1 = Pi40-01 Pi9_Pi40-01
25| Pid0-02 Pid0-03
1025 pig0-04
104+ |/P40-01Pi9_Pi40-01 - D405 PLE0L06
\| |f|Pid0-02 PidD-03 A |pi i40-
10.24) Apmc-oq 103 pigg-07
Pi40-05 Pi40-06 &

1031 puo-07
Il B Pi40-08 Pi40-09
104} Pi40-10 Pid0-11

Pi40-08 Pi40-09

- Pid0-10 Pid0-11
4 |Pi40-12 Pid0-13

- Pig_Pi40-02

I| VP02 Piso13
10,64 [ } Pio_Pi40-02
I Pi40-14 Pi40-15
10741 1\l pido-16
1537 |'C i
106 _'>as"<'
107

cuatro poblaciones en proceso de mejoramiento.

Pid40-14 Pi40-15
Pi40-16

Porcentaje
Generacién Tamano ID F‘l_anta de alelos del
Poblacién Seleccionada padre
recurrente

Poblacion L3_Pi9

BC1F1 120 CT25128 69

BC2F1 77 CT25130 92

BC3F1 100 K1 95
Poblacién L23_Pi9

BC1F1 84 CT25138 74

BC2F1 117 CT25737 97

BC2F2 144 J32 100
Poblacion L3_Pi40

BC1F1 118 CT25174 67

BC2F1 124 H273 91

BC3F1 140 L10 100
Poblacion L23_Pi40

BC1F1 119 CT25175 67

BC2F1 122 H176 92

BC3F1 54 L140 100

biisqueda Pi40

Introgresion de Pi 9y Pi 40 en lineas de altillanura

Parental Donante (Pi9 o Pi40) |

Parental Recurrente (L3 o L23)

| x| PRIBoL2Y) |

—) L *

— |x| PR(130123) |
BC,F, (___| BC,F, \{_'_\ BGF, | X| PR(BoL23) |

PR: Parental Recurrente

(_ ): Autofecundacién

Alexander Silva (0036)

agronomica

\_

* Marcador molecular co-dominante para Pi9 y Pi40
* 4 poblaciones, dos Pi9, dos Pi40
* Introgresion de la Resistencia con SAM y RAM, con evaluacién

Recuperacion de 95- 100% del fondo genético

J

18T
mnlecylar
Genctics
&

Mg

Tissue Cubturs
Labroratory

.‘.:‘
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- RAM —Retro-cruzamiento asistido por marcadores moleculares J

Introgresion de Gnla y RAM en lineas CIAT

* Tener SNP distribuidos a lo largo del genoma para
RAM

Plantas con Gnla Introgresado

—===/

background /
——

Limpieza de fondo genético en retro-cruzamientos para introgresar
una caracteristica particular .

background l

ciat.cgiar.org i’ e Quintero et al., 2016

Plantas sin Gnla
ELIMINADAS

Genotipo BC,F,; Genotipo BC,F; Genotipo BC;F,

%N)% 20% 40% 60% 80%  100% / 0% 20% 40% 60% 80% 1 0% 20% 40% 60% 80%  100%
[

f

£

.

f

=

=

—

[ %R
SNPs Homocigotos
CT19021-3-4-1Vi-1

—
=

%H
SNPs Heterocigotos
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Estudios de diversidad y estructura

Crom1l
. 0
CT01420595 421
CT014080706 — 4081
id1004817 — 6137
id1006871 | 9165
id1007776 ~ 10805
CT0112698035 ~ 12698
CT0114011923 — 14012
ud1000711 15534
id1011535 — 19270
id1012784 — 22543
id1015541 ~ 26700
CT0128145665 — 28146
CT0129963834 —1 29964
id1019332 - 31831
CT0134727815 — 34728
id1023892 — 37789
CT0140426419 ~ 40426
id1028304 42877
e 43271
Crom7
S~ 0
id7000157 ~| [~ 858
id7000519 ~-}-3650
wd7000465 < 4768
id7003072 ——19661
id7003748 ——22277
id7004429 ——24314
—o—29697

Arreglo para evaluacion de diversidad y caracterizacion de arroz Indica-CIAT

Distribucion de SNPs en el genoma del Arroz

Crom2
0

CT02999473 lf Y999
CT022720562~ |~2721
CT024513158 ] |,~4513
1025938707 ~[ - 5939

wd2000409+| | ~8702

192005263 [ 11232
CT0212589876 [ 1259
€T0214132308 <[ ]~ 14132
id2006621 AL 16505
142006996 17497
CT0218844451 18844
CT0221657588 | |~21658
id2009319 ~J |- 23256
id2010969 ~] L~ 25256
CT0227345116 ] |~27345
€T0229211052 | |-29211
62014034 | 31532
CT0232876743 ~]_1-32877
id2015762 :>_/‘ 34866
142015767 /c\ 34868
35937

Crom8

S~y 0
id8000240 ~T 658

id8000699 7| [\-2209
id8001477 “ 4558
id8002314 ~{- L7550
id8002662 ~1T~8679

id8005815 ———21093

LT 28443

Crom3

N
id3000111 <]

0

N-414
tos /| |\ 1271

id3002377 ][\ 4265
id3004190 ~—— 7849

id3004633 -] |- 8803
id3005817 =T~ 11117
id3006808 —~ 13224
CT0315024051 —1~ 15024

CT0317779479 —— 17779
CT0320379582 ——— 20380
CT0322544052 ——— 22544

id3014401 ———30391

id3017266 ~-— 34937

36414
Crom9
—f 0

id9001614 — 6044

id9002563 — 8713
id9003003 — 10857
id9004727 — 15749
id9006356 ~J 18341
id9007161 +{ 20655
id9007763 ~{ 22529
e 23012

Crom4
T~ 0
id4000641 ~T T~ 1053
144002562 —H— 6479
144005120 —— 17670
144005867 19932
144008430 - 25245
144009024 - 27541
144010238 ~| 130394
144011016 32139
1d4011774 —1— 33868
. - 35502
Crom10
SN0
id10000174 =T~ 879
CT103504369 —-— 3504
1410001624 —— 5488
CT107805366 ~+{—7805
CT109945599 ~_L~9946
1d10000620 /] [\ 9988
€T1012089296 | [\ 12089
1410003885 —T 1~ 14777
CT1016742656 —1 T~ 16743
id10006161 ——19524
CT1022186154 ~| |- 22186
L N-23207

Crom5

N\ 0
id5000015> \-as

id5001756 —1—3072
id5003034 ———5945
id5004297 8385

145007714 ~-- 19059
id5008572 ~T 120494

id5010661 —— 23662

id5014338 ~-}—28643

Crom6

~a0
id6001397 ~ 1~ 1868
fd13 ~TT~3082

id6004481 ——— 7003

id6007495 —+1+—12191
id6010185 ——— 19101
id6012426 —1—23917

id6015793 | |~ 27628

id6016400 ~1~ 28849

—~-29958 id6016941 ~L_L~30809
T\-31248
SNPs: Fasel; Fase 2.
Posicion fisica en Kb
Crom1l

. 0 . 0
id11000133 683 id12001224 2965
id11000858 2743 id12002490 5712
CT115138135 5138 CT128106708 8107
id11002933 7435 CT129270795 9271
id11003281 8602 CT1211361481 11361
id11004215 11918 CT1213108505 13109
CT1113965723 13966 CT1214457745 14458
id11005646 16605 id12005501 15569
CT1118061360 18061 CT1217521718 17522
CT1119887934 19888 id12006327 18881
CT1121514870 21515 CT1221236129 21236
id11008929 23173 id12007742 22883
id11009687 24983 id12008557 24088
CT1126325124 26325 CT1225966497 25966
CT1127679981 27680 CT1227298936 27299
CT1128978937 28979 . 27531

. 29021

Crom12

0.45

0.35

PIC

0.25

0.15

Capacidad informativa alta del arreglo de SNPs
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C. Quintero

Croml

Crom2 Crom3 Crom4 Crom5 Crom6 Crom7

[ T

Posicion fisica (Kb)

Crom9 Croml10 Croml1l Crom12

Aplicacién practica de informacion de marcadores SNP reportada enfocada a genotipos Indica de LAC.

e 180 marcadores SNP distribuidos en el genoma
e Alta capacidad informativa — PIC
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Estudios de diversidad y estructura G,

e Se utilizan para evaluar la diversidad de los programas de
mejoramiento y disefiar cruzamientos de acuerdo a las agrupaciones A
en cuenta estructura y distancia genética. R s
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Control de calidad y huella genética

* Seleccion de semillas

* Seleccion de marcadores polimérficos entre linea Ay linea R

e Germinacién

* Semilla 100% heterocigota para los
alelos de los parentales

|
o

e Extraccion de ADN

|—> e Evaluacion con marcadores <

2

sevvusuunuvvvoon.

LT T T

SererRRnARARAANAL

[L

Estado Hibrido Madre Padre
id1004402 id1004407 id1004479 id1004330 id1004418 id 1004342 id 1004420 id 1004376 id 1004424 id 1004433 id 1005049 id1004384 id 1004447 id 1005136 Contaminado 3 0 0
G:G T.T C.C C:C G:G T.T T.T C.C A:A G:G C.C GG T.T G:G
2] AA C:C T.T T.T A:A C.C A:A T.T G:G A:A T:T T.T G:G A:A Seg rega cion 5 0 5
G:A T:.C CT CT A:G T.C AT CT G:A G:A T.C GT GT A:G
GA TC ¢TI ¢ AG TC AT CT GA GA TC GT  GT  AG Puro 8 1 8

: T.C CT CT AG TC Al CT GA GA C:.C G T G T GG |

G:A T:.C CT CT A:G T.C AT CT G:A G:A T.C GT GT A:G

e 2017 se purificaron 5 lineas R,
parentales de hibridos en
evaluacion

Tipo
de
Linea

d10001624
d1006871
d1007776
d11009687
d12008557
d2010969
d2014034
d3000111
d3002377
d4000641
d4002562
d4005120
id4005867
d4009024
d4011774
d5000015
d5001756
d5003034
d5004297
d5007714
d5010661
d5014338
d6007495
id6012426
d6016941
d7000157
id7000519
d8000240
d8002662
do001614
ud10000620
wd7000465

fd9
i
i
i

A:A AA G:G G:G G:G G:G C:C G:G A:C C:G A:A G:G T:T A:A AA A:G G:G A/A A:A G:G A:G AC GG T:T AAG:G T:T C:C A:A AA G:G A:A AA
A:A A:A G:G G:G G:G G:G C:C G:G C:C G:G AA G:G T:T A:A AA G:G G:G A:A AA G:G A/A AA G:G T:T A:AA GG T:T C:C A:AA A/A G:G A:A AA
G:G G:G A:A A:A A:A A:A AA A:A AA C:.C G:G A'A A:A G:G C:C A/A C:.C G:G G:G AA G:G C:C A'AA AAT:T A:A A:A AA C:.C G:G AA GG G:G
G:G G:G A:A A:A A:A A:A AA A:A AA C:.C [G:G A:A A:A G:G C:C A:A C:.C G:G G:G A:A G:G C:C A:A AAAT:T A:A A:A AA C.C G:G AA G:G G:G
G:G G:G A:A A:/A A:A A:A AA A:A AA C:.C G:G A'A AA G:G C:C A/A C:.C GG G:G AA G:G C:C A'A AAAT:T A:A A:A AA C:.C G:G AA GG GG
A:G A:G A:G A:G A:G A:G A:C A:G A:C C:G A:G A:G AT A:G A:C AG C:G A:G A:G A:G A:G A:C A:G AT AT A:G AT A:C A:C A:G A:G AG AG
A:G A:G A:G A:G A:G A:G A:C A:G A:C C:G A:G A:G AT A:G A:.C A:G C:G A:G A:G A:G A:G A:C A:G AT AT A:G AT A:C A:.C A:G A:G AG AG

I T ™ X X0 W >
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Seleccidon gendmica

S /

* Permite realizar un proceso de mejoramiento de caracteres cuantitativos usando datos de
marcadores moleculares ampliamente distribuidos en el genoma, sin necesidad de identificar
QTL's para los caracteres de interés.

* Se realiza una seleccidén basandose en el valor genédmico del individuo — calculado a partir de los
marcadores moleculares
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Seleccidon gendmica

~ /

(A) TRN and TST populations in genomic selection

1. Poblacidon de entrenamiento (TRN)
* Genotipica

@

* Fenotipica
2. Poblacion de prueba (TST)

Genoty TRN
;. enotype population
* Genotipica with genome- Develop a

wide markers === prediction
equation
Uso de modelos de prediccion : Genotype TST
. with genome- "
* Modelos lineares (GBLUP, RR-BLUP) wide markers Llamaiia
* Algoritmos de aprendizaje automatico >
y redes neuronales. - -
Predict breeding
Crossa etal., 2017 values for

individuals in TST

Hace una seleccidn sin necesidad de tener un previo conocimiento de la asociacion

entre el marcador y el rasgo de interés.
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Seleccion gendmica Seleccién gendmica en un esquema de seleccién recurrente

\ 7

L£ig

-
Cecile Grenier

*.}r Recombination

Promising lines 070

0.60 -
0.50
0.40 -
0.30 abc d
0.20 77T R4 I |
. s

0.10 I 1 1
0.00

FL-k=3
a: MAF 2 0.01; b: MAF = 2.5; ¢c: MAF 2 5; d: MAF 2 7.5; e: MAF 2 10

e

Cor(Yo, Yp)

Whole
Genome
Genotyping

A4
MET Evaluations

0.70 +
0.60 -
0.50
0.40
0.30
020
0.10 -
0.00

Genomic
prediction

. ]

ImEY Rrmn
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1
nimm
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W ATy

Bl a i o ERn

Evaluations

0 2000 4000 6000 8000
Number of SNPs

E Training Population '_»» w0 w0 s J

Grenier et al., 2016

Poblacion de entrenamiento
* Prueba de cinco modelos diferentes para estimar la prediccion gendmica (tres frecuentitas, dos Bayesianos)
* Tres parametros LD

Cinco MAF
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Desarrollo de
herramientas en
CIAT

ciat.cgiar.org

Descubrimiento de genes

Validacion de genes

Forjando la sostenibilidad alimentaria futura

&CIAT



 El programa de mejoramiento de
arroz desarrolla diferentes
herramientas de la biotecnologia
estratégicas para acelerar la
ganancia genética en los
caracteres mas importantes para
la sostenibilidad del cultivo de
arroz en Ameérica Latina y el Caribe
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Cecile Grenier, Mejoramiento
Mathias Lorieux, Genética
Camila Rebolledo, Fisiologia
Michael Selvaraj, Fisiologia
Gloria Mosquera, Patologia

Paul Chavarriaga, Transformacion
Sandra Valdes, Edicion de genes
Maria F. Alvarez, Mejoramiento
Maribel Cruz, Mejoramiento

Alexander Silva, SAM

James Carabali, Mejoramiento
Jaime Borrero, Mejoramiento
Yolima Ospina, Mejoramiento
Constanza Quintero, SAM
Ishitani Manabu, genomica
Fernando Correa, Lider Arroz
Eduardo Graterol, Director FLAR
Joe Tohme, Director Agbio
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Centro Internacional de Agricultura Tropical - CIAT
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