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Resumen

La produccion de aguacate (Persea americana Mill.) cv. Hass en Colombia se ha incrementado
durante los ultimos afios como resultado de la exportacion del fruto a Europa, y se estima
aumentara aun mas con su reciente ingreso a Estados Unidos. No obstante, pese al
incremento sostenido en la produccién y exportacion, hoy por hoy existe un desconocimiento
sistematico de la identidad genética y la idoneidad de los portainjertos sembrados y aquellos
ofrecidos por los viveristas, con el riesgo de que el uso de portainjertos mal adaptados a las
condiciones andinas afecte la productividad en el largo plazo. Como parte de este proyecto se
caracterizaron genéticamente raices de 49 portainjertos provenientes de ocho fincas de
aguacate injertadas con el cv. Hass, localizadas en tres subregiones del departamento de
Antioquia, en el noroeste Andino de Colombia, usando 13 marcadores microsatélites (SSRs).
La identidad genética y el nivel de introgresion, calculados en Structure, revelaron escasa
estructuracion geografica y alta heterogeneidad entre fincas, en concordancia con la alta
movilidad antrépica del material usado como portainjerto desde diferentes viveros de origen.
Esta caracterizacién abre las puertas para dirigir futuras estrategias de genotipificacién para
seleccionar eficientemente portainjertos idéneos para las condiciones de los Andes
colombianos que, junto a practicas agrondmicas adecuadas, impactarian significativamente el
rendimiento y la calidad del fruto. Un portainjerto bien seleccionado puede conferir tolerancia
a enfermedades del suelo, asi como mejorar el rendimiento y las caracteristicas sensoriales y
nutricionales de la parte comestible, entre otros parametros relevantes para los frutos de
exportacion.

Palabras clave adicionales: Marcadores microsatélites (SSRs), estructura poblacional,
introgresion, Structure.

GENETIC CHARACTERIZATION OF CV. HASS AVOCADO ROOTSTOCKS IN THE
NORTHWEST ANDES OF COLOMBIA

Abstract
Avocado plantations (Persea americana Mill. cv. Hass) in Colombia have increased in the last
decade because of the raise in the exportations, which are estimated to increase even more
with the oncoming access of the avocado from Colombia to the market in the United Sates.
Yet, nowadays there is a systematic knowledge gap concerning the genetic identity and the
adaptive potential of the rootstocks that are already planted or are being offered. In this project
roots of 349 rootstocks from eight avocado cv. Hass orchards in three regions in the province
of Antioquia, in the northwest Andes of Colombia, were characterized genetically using 13
microsatellite markers (SSRs). The genetic identity of the rootstocks and the level of
introgression, calculated in Structure, showed lack of genetic structure and geographic
isolation, and high genetic heterogeneity within plantation, which is in line with high anthropic
mobility of the material coming from very different origins. This screening, coupled with robust
phenotyping, would allow designing future genotyping strategies to select rootstocks adapted
to the conditions in the Colombian Andes. A genomic selection initiative like this, together with
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proper agronomic practices, could significantly impact yield and fruit quality. A properly chosen
rootstock could ultimately confer tolerance to soil diseases, increase yield and improve
sensorial characteristics, which are key parameters in the exportation market.

Addicional keywords: Microsatellite markers (SSRs), population structure, introgression,
structure.
Introduccién

La produccion de aguacate (Persea americana Mill.) cv. Hass en Colombia se ha incrementado
durante los ultimos afios como consecuencia de la exportacion del fruto a Europa. La
produccién en 2015 llegé a ca. 58,000 t, mientras que en el 2012 fue de 29,000 t. Colombia
empezd a exportar aguacate cv. Hass a Europa en el 2010, por un valor de US$97,325, que
en el 2016 totalizd US$35 millones. En los ultimos dos afios los incrementos anuales en la
exportacion han sido de 69 y 78%, respectivamente. Se pronostica que estos valores
aumentaran aun mas con el ingreso del aguacate colombiano a Estados Unidos.

A pesar del incremento sostenido en la produccion y exportacion, hoy por hoy existe un
desconocimiento sistematico de la identidad genética y la idoneidad de los portainjertos
sembrados y aquellos ofrecidos por los viveristas, con el riesgo de que el uso de portainjertos
mal adaptados a las condiciones andinas disminuyan la productividad en el largo plazo. En
este sentido, los marcadores microsatélites (SSRs) ofrecen una valiosa alternativa para inferir
la diversidad e identidad genética de los portainjertos debido al alto polimorfismo y bajo costo

de aquellos (Ellegren, 2004).

Materiales y Métodos
Raices de un total de 349 portainjertos con aguacate cv. Hass fueron muestreadas en ocho
fincas localizadas en tres subregiones (altiplano norte, oriente y suroeste) del departamento
de Antioquia, en los Andes noroccidentales de Colombia. Se extrajo el ADN gendmico a partir
de raiz (protocolo modificado a partir de Igbal et al., 2012). La concentracion y calidad de cada
una de las extracciones se verificaron mediante espectrofotometria usando un Nandrop 2000
(ThermoScientific, U.K). Un total de 13 marcadores SSRs, previamente disefiados (Sharon et
al., 1997, Ashworth et al., 2004), fueron amplificados en tres reacciones multiplex siguiendo
las condiciones del kit GoTaq® Flexi DNA Polymerase (PROMEGA, USA), posteriormente
separados por electroforesis capilar en un ABI DNA Analyzer (Applied Biosystems, USA). Las
lecturas fueron procesadas en Peak Scanner (Thermo Fisher Scientific, USA) para la
identificacion de un maximo de 2 alelos por SSR por muestra. Los genotipos de los 349

portainjertos en estos 13 marcadores SSRs fueron insumo para la inferencia bayesiana de
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estructura poblacional, implementada en el programa Structure (Pritchard et al., 2000) con

100,000 iteraciones (burn-in de 50,000) y tres repeticiones.

Resultados y Discusion

Este estudio revel6 alta heterogeneidad genética en los portainjertos de aguacate cv. Hass en
Antioquia (Cuadro 1, Figura 1) independiente de la subregion, e incluso del material criollo
circundante (i.e. G. Canas, comunicacién personal), de acuerdo con los grupos genéticos (K)
y a probabilidad de pertenencia de los portainjertos a cada uno de estos (determinados
mediante inferencia bayesiana, i.e. Pritchard et al., 2000).

Al nivel de cada finca dos estadisticos resultaron de la inferencia bayesiana: 1) el K 6ptimo, es
decir el grupo genético al que la mayoria de portainjertos de cada finca pertenecian con una
alta probabilidad, y 2) el indice de introgresion, el cual refleja la heterogeneidad por finca. En
este sentido, en la finca ANSPEB |la mayoria de patrones pertenecen al mismo cluster (K2)
con una probabilidad muy alta (0.94 en promedio) y por ello presenta uno de los menores
valores de introgresion (0.10, Cuadro 1). Por el contrario, la finca ANEREG, con el mayor valor
de introgresion (0.30, Cuadro 1), es altamente heterogénea tanto en la asignacion de patrones
a distintos clusteres (Ks) como en la probabilidad de pertenencia a cada uno de estos Ks
(Figura 1).

Genéticamente los portainjertos analizados no sélo fueron altamente disimiles con respecto al
subgrupo genético conformado por los criollos de Antioquia, sino también al conformado por
los materiales de otros departamentos de Colombia y al material comercial conservado en el
Banco de Germoplasma Vegetal de Corpoica (G. Canas, comunicacion personal). El origen
de los porta-injertos es por ende bastante aislado e implicé probablemente un proceso de

cuello de botella.
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Cuadro 1. indice de introgresién para 349 portainjertos con aguacate cv. Hass en ocho fincas localizadas
en tres subregiones del departamento de Antioquia, Colombia. El indice estd basado en los genotipos

de estos portainjertos utilizando 13 marcadores SSRs.

Finca Subregion Introgresion
ANAMI Suroeste 0.19
ANEREC Oriente 0.23
ANEREG Oriente 0.30
ANJABV Suroeste 0.23
ANPELA Oriente 0.28
ANRILE Oriente 0.15
ANSPCS Altiplano norte 0.30
ANSPEB Altiplano norte 0.10
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Figura 1. Grafica de estructura poblacional (desde K= 2 hasta K = 8, donde K es el numero de grupos

genéticos asumidos) obtenida mediante inferencia bayesiana en Structure (Pritchard et al., 2000). Las
fincas estan separadas por lineas verticales con el nombre de la finca en el borde superior de la figura.

La sub-region de cada finca se codifica de acuerdo con el Cuadro 1.
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Esta caracterizacion genética permitira a futuro guiar estrategias de genotipificacion a gran
escala (e.g. GBS, Elshire et al., 2011 & Glaubitz et al., 2014) con el objetivo de explorar la
interaccion genética entre portainjertos e injertos, la asociacién genética (Maher 2008,
Visscher et al., 2008, Rosenberg et al., 2010) de los primeros con caracteristicasde interés
agronomico, y la posibilidad de identificar oportunamente portainjertos para aguacate cv. Hass
adaptados a las condiciones andinas (e.g. mediante seleccion gendmica, Heffner et al., 2010,
Lorenz et al., 2011, Desta y Ortiz, 2014, Pauli et al., 2016). La seleccion de portainjertos
especificamente adaptados a las condiciones de los Andes colombianos, en conjuncion con
practicas agrondmicas idéneas, podrian en ultimas impactar significativamente el crecimiento

(Alcaraz et al., 2013), rendimiento y la calidad del fruto para exportacion.
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