Ensamblaje del genoma de la variedad CC 01-1940, un hibrido de cafia de azicar de gran
productividad en la industria Colombiana.
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La cafia de azucar es uno de los cultivos econdmicos mas importantes del mundo, sin embargo,
debido a la complejidad en su genoma se habia limitado la investigacion genética en este cultivo.
Las principales dificultades radican en un alto nivel de ploidia, la presencia aneuploidias (x =
10-13, 2n = 100-130), altos niveles de heterocigosidad, alto contenido repetitivo y un tamafo
del genoma cerca de 10 Gbp. No obstante, gracias a los avances en las tecnologias de
secuenciacion es posible llevar a cabo el ensamblaje de este tipo de genomas. Contar con un
genoma de referencia permitira al centro de Investigacion de la Cafia de Aztcar de Colombia,
CENICANA, avanzar en la implementacion de mejores estrategias de mejoramiento genético
apoyadas en el uso de marcadores moleculares. Para lograr esto, CENICANA ha generado el
primer ensamblaje del genoma completo monoploide a partir de un hibrido colombiano de cana
de azlicar perteneciente a la variedad CC 01-1940. Para este ensamblaje se empled un total de
100.5 Gbp de lecturas largas PacBio, 107.2 Gbp de lecturas cortas pareadas de Illumina, y
102.87 Gbp de lecturas Hi-C. Inicialmente, se gener6é un ensamblaje base en términos de contigs
utilizando las lecturas PacBio y la herramienta Flye-Assembler. Posteriormente, este ensamblaje
fue mejorado utilizando los datos HI-C y la herramienta ALLHIC, para generar un ensamblaje en
términos de pseudo-cromosomas. Las lecturas cortas de Illumina fueron empleadas para corregir
errores de ensamblaje por medio de la herramienta NGSEP. La caracterizacion del contenido
genético se llevdo a cabo utilizando las metodologias MAKER y Tuxedo, mientras que la
caracterizacion del contenido repetitivo se realizé utilizando la herramienta RepeatMasker
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v4.1.1. Siguiendo esta metodologia, se gener6 un ensamblaje monoploide de la variedad CC
01-1940 que se caracteriza por tener un total de 10 pseudo-cromosomas, 44 scaffolds, 35,035
contigs, un total de 903.1 Mbp ensamblado y un N50 de 34.94 Mbp. Considerando iinicamente
los 10 pseudo-cromosomas, el N50 alcanza a 55.79 Mbp y la longitud de ensamblaje resuelto se
reduce a 498,3 Mbp. En cuanto a su caracterizacion genética se identificaron un total de 63,724
modelos de genes y un total de 1,442,953 de secuencias repetitivas. Este trabajo describe los
esfuerzos desarrollados por CENICANA hacia un ensamblaje a nivel cromosomico del genoma
altamente complejo de la cafia de azicar. Mejoramos el genoma mas reciente disponible para el
hibrido R570, el cual solo incluye las regiones ricas en genes. Igualmente, se logr6 utilizar este
ensamblaje como genoma de referencia logrando una tasa de mapeo dos veces mayor que con
otros genomas de referencias de cafia de azucar, lo cual se traduce en mejoras para los andlisis de
poblacion y mapeo de diferentes caracteristicas de inter¢s.



