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RESUMEN
El género Coffea es uno de los grupos botanicos mas importantes en el mundo, pues
de este género se derivan plantas de gran impacto econdémico como lo son: Coffea
canephora, Coffea eugeniodes, Coffea arabica. Sin embargo, no todas estas especies
son aprovechadas por igual o consideradas para produccion de café dado que, los
procesos evolutivos han generado en sus genomas ciertos cambios, confiriéndoles
diferentes caracteristicas como, por ejemplo: resistencia a enfermedades o niveles de
cafeina. En dicho contexto, recientes estudios han generado notoriedad en una nueva
especie de café, cuya carencia del gen DXMT la ha convertido en una especie de Coffea
naturalmente descafeinado; por otra parte, el SH3 que confiere resistencia a la roya de
café, presenta variaciones en su estructura lo que ha hecho a algunas especies mas
propensas a padecer la enfermedad. Es asi que, al comparar sus genomas, se evidencia
que aunque pertenecen a la misma familia existen eventos evolutivos como las
inversiones, transversiones o las translocaciones las cuales, han generado nuevas

variantes en sus genes o modificaciones completas.



INTRODUCCION

El género Coffea es un grupo botanico perteneciente a la familia Rubiaceae, el
cual esta conformado por 125 especies que estan distribuidas mayoritariamente en
Africa, en donde se puede encontrar incluso individuos silvestres (Mishra et al., 2012).
Anivel genético, todas las especies de Coffea son diploides (2n = 2x = 22) y autoestériles
con contadas excepciones, como la de C. arabica la cual, es una especie tetraploide (2n
=4x = 44)y cuyo origen proviene de una hibridacion natural que involucra a las especies
C. canephoray C. eugenioides. Siendo C. eugenioides el parental femenino, de acuerdo
con estudios del genoma del cloroplasto lo que ha generado interés por indagar, a partir
de esta especie, cual es el verdadero origen de C. arabica. (Cenci etal.,, 2012;
Lashermes et al., 1999; Pearl et al., 2004).

El café, nombre comun de estas especies, es utilizado preferentemente como
bebida, la cual posee mayor demanda en el mundo y que, histéricamente, ha sido el
pilar de una industria multimillonaria, que posee una cadena de valor que va desde el
agricultor hasta el consumidor (International Coffe Organization (ICO), 2018). Su
obtencion, se da a partir de los frutos de las especies C. arabica o C. canephora las
cuales, son cultivadas en un 70% y 30% respectivamente (Davis, 2011; Davis et al.,
2019). Cabe destacar, que estas especies son conocidas como café Arabica y café
Robusta (Merot-L'anthoene et al., 2019).

Sin embargo, la industria cafetalera se ha expandido a otras industrias como:
médica, farmacoldgica, cosmética y alimenticia pues, los metabolitos secundarios que
poseen estas especies han aportado a la creacion de nuevos productos (Villamar et al.,
2022). Entre los principales metabolitos encontramos a la cafeina, la cual es usada en
el campo de salud humana dado que, desempefia un papel importante en
medicamentos y tratamientos contra enfermedades; llegando a mitigar el estrés

actuando como antioxidante y antinflamatorio (Baroni et al., 2021).

Sin embargo, estudios previos, como el realizado por Perrois etal., 2015 han
demostrado que existe una variacion en la produccion de la cafeina entre las especies
de Coffea; ya sea por una combinacién de la regulacion transcripcional o por la evoluciéon
del genoma (Perrois et al., 2015). Un ejemplo de este fendmeno es la especie Coffea
hublotiana Baill. la cual carece del gen DXMT, responsable de la sintesis de cafeina,
debido a procesos evolutivos del genoma orquestados por elementos moviles. Sin
embargo, este fendmeno no esta investigado para otras especies de Coffea o no se ha
realizado comparaciones genomicas con las especies mas representativas de este

género, a excepcion de C. canephora (Raharimalala et al., 2021). En el mismo contexto,
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el gen SH3, responsable de resistencia a la roya en café, ha sido evaluado unicamente
de forma individual entre las especies de Coffea, mas no se conoce como ha
evolucionado este gen al comparar las especies ya mencionadas mediante una

microsintenia (Cenci et al., 2012; Raharimalala et al., 2021).

En este contexto, surge la necesidad de realizar una comparacién de genomas pues,
los estudios enmarcados en la comparativa de genomas han ayudado a desvelar
similitudes, diferencias y variaciones genéticas entre diferentes especies generalmente
relacionadas. Ademas, se puede estudiar su evolucion y determinar caracteristicas
particulares de los genomas, como el reordenamiento de secuencias y elementos
transponibles (Cenci et al., 2012). Es asi como, la comparativa de genomas en plantas
ha aportado con informacion que ha servido en programas de seleccion y mejoramiento.
Cabe destacar que, las plantas cuyos datos gendmicos son similares, predicen
caracteres compartidos como la producciéon de los mismos metabolitos o similares,
tolerancia a estrés hidrico y distribucion ecolégica (Mawalagedera et al., 2019; Polturak
et al., 2022).

Bajo estos antecedentes, el presente proyecto se plantea como objetivo general:

e Comparar genomas completos de Coffea arabica L. y Coffea canephora Pierre.
publicados en NCBI

Y como objetivos especificos:

o Identificar diferencias y similitudes entre los genomas de C. arabica y C.
canephora.

e Analizar inserciones, deleciones y repeticiones de los genes DXMT el cual
interviene en la sintesis de la cafeina y el gen SH3 el cual confiere resistencia a

la enfermedad de la roya en el café
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MARCO TEORICO
1.1. El Café

El café es el producto con mayor comercializacion a nivel mundial pues, se ha llegado
a cultivar en mas de 50 paises, debido a su demanda al generar la bebida denominada
café. La especie de Coffea con mayor preferencia de cultivo es Coffea arabica la cual,
representa un aproximado del 60% de la produccion mundial (Pilozo, 2021). Su origen
se remonta al suroeste de Etiopia a los bosques tropicales de Africa, pudiendo encontrar
especies silvestres nativas de esta region. Incluso, nuevas investigaciones han
reportado nuevas especies diploides de Coffea provenientes de la India, tales como: C.
bengalensis, C. jenkinsii, C. wightiana, C. khasiana y C. travancorensis. (Mishra et al.,
2020).

En Ecuador, gracias a la ubicacion geografica privilegiada y la extensa variedad de
microclimas, han aportado al desarrollo de la biodiversidad del cultivo de café. Pues, el
pais produce aproximadamente 700.000 sacos anuales de 60 kg (Rivas & Herrera,
2000). Entre las principales provincias cafetaleras encontramos a Manabi, Galapagos,
El Oro, Loja y Zamora Chinchipe, siendo Manabi la principal productora de café robusta
(C. canephora) y Loja de café arabico (C. arabica) (International Coffee Asociation,
2016).

La practica cafetalera en el pais es una actividad tradicionalmente familiar, lo que ha
fomentado el desconocimiento de material cultivado, la mezcla de variedades, la
diferente tecnificacion (mal uso del agua, fertilizantes, manejo y control de plagas, podas
sanitarias y de formacion) y la renovacion de cafetales (Alarcé Lopez, 2011). Por lo que,
subsanar estos desconocimientos es de vital importancia pues, la conservacion de
recursos fitogenéticos es necesaria para la seguridad alimentaria e implica que se hagan
manejos tanto in situ o ex situ (Cardenas, 2007). Se debe mencionar que, el
desconocimiento de la variabilidad genética del café y las caracteristicas agronémicas
de poblaciones es limitante para su conservacién por lo que, estudios gendmicos
permitira mejorar el manejo de los recursos genéticos locales y su produccion (Espinosa
Guzman, 2009).

1.2. Gendémica del café

En la familia Rubiaceae, la familia a la que pertenece el género Coffea, el numero
estandar de cromosomas es x=11, y muchas de las especies lefiosas son diploides.

Cabe destacar, que estas caracteristicas estan presentes en el género Coffea, siendo
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todas sus especies diploides 2n=2x=22 cromosomas, con la excepcién de C. arabica la

cual presenta una tetraploidia 2n=4x=44 cromosomas (Clarindo & Carvalho, 2009).

La gendmica del café ha nacido como un campo de estudio trascendental para
comprender y mejorar una de las bebidas mas consumidas en el mundo. Entre las
especies mas cultivadas se encuentra Coffea canephora, la cual, posee un genoma
diploide y ademas cuenta con dos variedades, las cuales son: Robusta y Canilon
(Maurin etal,, 2007). Estas variedades, presentan rasgos diferentes pero
complementarias entre si, por ejemplo: Robusta posee crecimiento vertical, hojas
largas, maduracion tardia pero una gran resistencia a las pestes y enfermedades; por
otro lado, Canilon presenta un crecimiento desordenado, hojas largas, rapida
maduracion y resistencia a la sequia, pero es mayormente propensa a las pestes y

enfermedades (Oliveira et al., 2018).

El genoma de C. canephora fue publicado por Denoeud et al., (2014) mostrando en esta,
que el 80% de 700 Mb de C. canephora ha sido secuenciado y publicado. Sin embargo,
actualmente se cuenta con una secuencia mas completa y refinada de este genoma
publicado por Salojarvi et al., (2024) en donde se indica que el nuevo genoma tiene un
total de 672 Mb. Este genoma, esta comprendido por 25.570 genes que codifican para
proteinas y una alta proporcién de secuencias repetitivas, denominadas elementos
transponibles; estas secuencias representan aproximadamente el 50% del genoma
secuenciado y son denominadas como: Long Terminal Repeat retrotransposones (LTR-
RT) (Chaparro et al., 2015). Desde su publicacién este genoma se ha convertido en una
herramienta de gran apoyo y referencia para comprender la composicién del genoma
del café, ayudando a mejoradores genéticos a la creacion de nuevas variedades

resistentes a pestes y adaptadas al cambio climatico (Denoeud et al., 2014).

La especie Coffea eugenioides, es el parental de mayor importancia dada su implicacion
en la evolucion de C. arabica. La publicacion del genoma de esta especie ha revelado
gue posee un genoma de menor tamafio pero complejo. Su genoma fue publicado en el
2018, y posee un tamafio de 665 Mbp (Hamon et al., 2015). Al igual que C. canephora,
su genoma es altamente repetitivo pues, de acuerdo con Salojarvi et al., (2024), este
genoma esta representado por un 59.7% de Elementos Transponibles. Se debe
mencionar que, esta especie no es comercialmente producida debido a que posee una
baja producciéon natural de granos de café pero ha sido incluida en programas de
mejoramiento donde se busca reducir los niveles de cafeina y mejorar la calidad de la
taza pues los granos de esta especie son pequenos con baja cantidad de cafeina en

comparacion con otras especies de Coffea (Mazzafera & Carvalho, 1991).
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Un estudio desarrollado por Villamar et al. (2022), determind, al comparar genomas de
café y cacao que: la contribucion genética de C. eugenioides y C. canephora en C.
arabica no es igual. Se asume que, probablemente en el proceso de especiacién se
presentaron eventos evolutivos como: duplicaciones y deleciones, lo que pudo haber
causado un cambio en la proporcién génica de los dos ancestros de C. arabica. Sin
embargo, dada la cantidad de proteinas compartidas con C. eugenioides y C. arabica,
se sugiere que este puede desempefar un papel importante en la seleccién de café y
programas de mejoras, pero, se necesitan mayores estudios entre C. arabica y C.

canephora para determinar la influencia de este parental en la formacion del hibrido.
1.3. Comparaciéon de genomas en plantas

La comparativa de genomas es la determinacion y estudio de las similitudes y
diferencias en la estructura y funcién de genes entre diferentes taxa. Se vale del uso de
herramientas moleculares para investigar muchos eventos evolutivos que precedieron
durante mucho tiempo a la identificacion del ADN como molécula hereditaria. (Zewdu &
Mastewal, 2022). La ley de variacion de series homaologas de Vavilov fue una sugerencia
temprana de las similitudes en los modelos genéticos de muchas especies de plantas
(Bulatova, 2020).

Durante las ultimas dos décadas, multiples investigaciones de muchos taxa vegetales
han arrojado evidencia de que en la mayoria de las plantas, la evolucién de una pequena
pero vital porcion del genoma, que codifica proteinas esenciales del organismo, ha
avanzado relativamente lento; dando como resultado que los taxa que han estado
aislados reproductivamente durante millones de afios hayan conservado secuencias de
ADN, asi como disposiciones similares de genes a lo largo de cromosomas (Meyers
etal.,, 2004). Ademas, un gran compendio de sucesos, como duplicaciones
cromosomicas o segmentarias antiguas, movilidad de secuencias de ADN, delecion de
genes y reordenamientos localizados, se han superpuesto al ritmo lento de evolucion

cromosomica y causan muchas desviaciones de la colinealidad (Paterson et al., 2000).

De modo que, la comparacion de secuencias completas del genoma revela
macroeventos evolutivos como poliploidia o re-arreglos cromosémicos entre diferentes
linajes, permitiendo asi la reconstruccion de la evolucién del genoma de grandes grupos
de especies (Salse et al., 2008). Sin embargo, la disponibilidad de secuencias completas
del genoma esta disponible unicamente para un limitado numero de especies. Por otro
lado, es necesario establecer que es posible realizar analisis comparativos a escalas
mas pequenas en largos tramos de secuencias gendmicas, lo que también nos permitira

inferir la historia evolutiva de un genoma (Cenci et al., 2010).
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A pesar de la importancia mundial del café, hasta la actualidad se han desarrollado
pocos esfuerzos para entender la genética y genodmica del C. arabica'y C. canephora
(Anthony et al., 2010). Pues, sabiendo que C. arabica tiene un genoma tetraploide;
Wolfe (2001) determind que, luego del establecimiento de un genoma poliploide, estos
tienen a evolucionar hacia una estructura diploide mediante reordenamientos
cromosomicos y pérdida de genes redundantes en regiones homoélogas. Este fenémeno,
puede ser observado mediante analisis completos de secuencias de genoma, esto se
demostré analizando poliploides antiguos como las uvas quienes conservan un numero
muy reducido de genes duplicados (The French—lItalian Public Consortium for Grapevine

Genome Characterization, 2007).
1.4. Gen SH3

El gen SH3 se cree que puede ayudar a combatir la roya del café, una enfermedad
mortal causada por el hongo Hemileia vastatrix. Este gen se encontrd en Coffea liberica
y se transfirié a Coffe arabica a través de programas de mejoramiento genético para que
sea mas resistente a la roya. Su capacidad para provocar respuestas defensivas en la
planta huésped es lo que lo hace efectivo (Lashermes et al., 2008). El SH3 produce una
serie de sefales de tipo defensiva cuando el patégeno invade la planta. Esta cascada
de sefiales conduce a la produccién de proteinas de defensay a la creacion de barreras
fisicas que impiden que el hongo se propague. La activacién de la ruta de acido salicilico,

esencial para la resistencia, es parte de esta respuesta (Prakash et al., 2004).

La introduccion y expresion del gen SH3 en Coffea arabica mejoran la resistencia a la
roya y mejoran el rendimiento en una variedad de condiciones ambientales. Se ha
demostrado que el locus del SH3 esta estrechamente vinculado a una variedad de
marcadores utilizados en procesos de seleccién asistida (Mahé et al., 2007). Estos
marcadores acortan el tiempo y los recursos necesarios para desarrollar nuevas
variedades resistentes al permitir a los mejoradores identificar y seleccionar plantas que
proporcionen el gen de resistencia de manera mas eficiente. Es importante destacar
gue, los mapeos genéticos Yy fisicos del gen SH3 han proporcionado una descripcion

detallada de su organizacion y funcion (Noirot et al., 2002).
1.5. Cafeina

La cafeina es un alcaloide sintetizado por varias plantas del grupo eudicotiledéneas,
estas son café, el cacao (Theobroma cacao) y el té (Camellia sinensis). En el café, este
alcaloide es sintetizado en varias partes de su estructura vegetal como en las hojas, en
donde actua como insecticida, y en los frutos y semillas en donde actia como inhibidor

de la germinaciéon de semillas de otras especies (Nathanson, 1984; Pacheco et al.,
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2008). Cabe destacar, que C. canephora es la especies de Coffea que presenta

mayores niveles de cafeina (Campa et al., 2005).

La ruta metabdlica que sintetiza la cafeina involucra tres pasos de metilacion catalizada
por diferentes genes N-metiltranferasa (NMT) estos son: el gen XMT (xanthosine 7 N-
methyltransferase), el gen MXMT (7-methylxanthine methyltransferase) y el gen DXMT
(3,7-dimethylxanthine methyltransferase or caffeine synthase) (Raharimalala et al.,
2021). Estos tres genes, estan localizados en dos distintas regiones en C. canephora;
en el cromosoma 1 para DXMT y en el cromosoma 9 para XMT y MXMT. En el contexto
industrial, es vital conocer como se forma este compuesto pues, en el ser humano,
participa en la formacion de metabolitos los cuales, son capaces de activar los cinco
receptores de sabor, ademas juega rol destacable en la calidad final de la taza de café
(Denoeud et al., 2014).

Es asi como, para limitar la cantidad de cafeina en algunas bebidas, se ha realizado
diferentes enfoques investigativos, tales como: interferencia de RNA o cruzas
interespecificas; sin embargo, no ha habido éxito. Por otro lado, investigaciones
basadas en conocer la razén de la variacion en el contenido de cafeina de algunas
especies lograron determinar la existencia de variedades de C. arabica que casi no
contenian cafeina; y se determind, ademas, que esto se debia a una combinacién de

regulacion transcripcional y a una mutacién en el gen DXMT (Maluf et al., 2009).

METODOLOGIA
2.1. Obtencion de datos

Los genomas completos de C. canephora, C. eugenioidesy C. arabica, fueron obtenidos
de la base de datos Comparative Genomic (COGE) (http:

https://genomevolution.org/coge/ ), los cuales, fueron identificados y luego

descargados de acuerdo con su Genome ID: C. canephora: 50947; C.
eugenioides BUA: 67315; y C. arabica ET39: 66663. Mientras que, el genoma de
C. humblotiana fue obtenido de Ila base de datos ORCAE

(https://bicinformatics.psb.ugent.be/orcae/) buscandolo y  posteriormente

descargandolo, usando el nombre cientifico de la especie. EI genoma de C.
arabica var. Geisha se obtuvo del repositorio de NCBI bajo el numero de
accesion PRJNA1032043. El genoma de C. arabica var Bourbon se obtuvo del
repositorio de NCBI mediante el numero de accesiéon PRINA94414. Mientras
que, el genoma de C. arabica var. Caturra, se obtuvo del repositorio del NCBI
bajo el numero de accesion PRIJNA1001613.
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2.2. Andlisis de calidad del ensamblado

Para el analisis de calidad del ensamblado, se utilizaron los softwares Quast y BUSCO

dentro de la plataforma Google Colab. Los scripts utilizados fueron los siguientes:
2.2.1. Quast

Para el analisis por QUAST, se uso el software en Google Colab, mediante el siguiente

script:

Ipython quast.py /Directorio con archivos en formato fasta

2.2.2. Busco
El software BUSCO fue ejecutado en Google Colab, mediante el siguiente script

Ibusco -i /content/archivo en formato fasta -0 nombre del archivo de salida -l

eudicod_odb10 -m genome -c 2 -f
Para generar el plot de BUSCO, se utiliz6 el siguiente script
Ipython3 generate_plot.py -wd /content/drive/MyDrive/Tesis/Busco_summaries

2.2. Alineamiento de genomas

Los genomas fueron alineados usando la herramienta NGSEP, mediante el siguiente
script de LINUX

java -jar NGSEPcore.jar GenomesAligner <OPTIONS> <GENOME1>
<TRANSCRIPTOME1> <GENOME2> <TRANSCRIPTOME2>

2.3. \Visualizacion de bloques de sintenia

Para la visualizacion de los archivos de salida del software NGSEP, se uso el software

SynVisio, siguiendo los siguientes parametros:

1. Dentro de la seccion UPLOAD OWN DATA TO DASHBOARD, cargaremos
los archivos de salida de NGSEP.
1.1. En MCScanX Collinearity File se cargd el archivo
_SynvisioCollinearity
1.2. En GFF File se cargd el archivo _SynvisioAnnot
2. Una vez cargados los archivos, se cambié a la seccién Synteny Dashboard
donde de acuerdo con los filtros, se selecciond los cromosomas de los

distintos genomas cargados para observar los bloques de sintenia.
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24. Comparacion de genomas

Para conocer los eventos evolutivos suscitados en los genomas, las sintenias fueron
realizadas agrupando los genomas basandonos en que C. arabica es un hibrido natural

por lo tanto se analizaron sus subgenomas por separado.

Para el analisis de los genes de la cafeina, se considerd, de acuerdo con la teoria, a C.

canephora, y C. eugenioides versus C. humblotiana.

Tabla 1. Listado de genomas y subgenomas evaluados.

Especie Genoma Cddigo SynVisio
Coffea canephora C.C1.8 V2 CC1.8

Coffea arabica | sgCC_ET39 CARA_EC
subgenoma Canephora

Coffea arabica var. | sgCC_boubon CARA_BC
bourbon

Coffea arabica var. | sgCC_catura CARA _CC
caturra

Coffea arabica var. | sgCC_geisha CARA_GC
geisha

Especie Genoma Cdédigo SynVisio

Coffea canephora C.C1.8 V2 CC1.8
Coffea eugenioides C.eugenioides BUA CEUG_B
Coffea humblotiana C.humblotiana CHUM
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RESULTADOS
3.1. Quast

Se elaboré un analisis de la calidad del ensamblado de todos los genomas y
subgenomas bajo estudio usando diferentes métricas (Tabla 2). El analisis revelé que
todos los ensamblados presentaron 11 cromosomas en todas las categorias; sefialando
que el ensamblado esta constituido por un nimero limitado de fragmentos pero que son
de gran tamafo; lo que indica que el genoma no esta fragmentado pudiendo encontrar

una gran cantidad de genes completos (Figura 1).

Por otro lado, el contenido de GC, entre los diferentes genomas y subgenomas, estan
entre 37.77% (Coffea arabica sgEE_ET39) y 35.79% (Coffea humblotiana). Estos
valores estan enmarcados en rangos normales para el tipo de genoma vegetal (Figura
2)

También se consideraron las meétricas de calidad como el N50, estos valores se
encuentran entré 61.286.361 (C_eugenioides BUA) y 29.861.901 (C_humblotiana). Por
tanto, considerando que el numero de cromosomas es 11 y de acuerdo con el rango de
tamafio de N50 se puede establecer nuevamente que los contigs de gran tamano

representan los cromosomas completos (Figura 3).

La tabla con la informacion completa de estadisticos QUAST esta en el Anexo 6.3
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Figura 1. Tamario total de los genomas ensamblado
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Figura 3. Valores de N50 para cada genoma ensamblado.

3.2. BUSCO

Los resultados obtenidos mediante BUSCO (Figura 4) muestran que en los genomas y
subgenomas existe una mayor cantidad de genes ortélogos completos (color azul claro)

en comparacion con la cantidad de genes fragmentados (amarillo) o ausentes (rojos).
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La gréfica (Figura 4) muestra que los sugenomas sgEE y sgCC de Bourbon son los
genomas con mayor cantidad de genes ortélogos completos y de copia unica denotando
asi, una alta calidad de ensamblado. Por el contrario, los subgenomas sgCC y sgEE de
caturra, en comparacion con el resto de genomas, presentan una mayor proporcion de

genes ortélogos duplicados ausentes.

BUSCO Assessment Results
. complete (C) and single-copy (S) . Ccomplete (C) and duplicated
Fragmented (F) . Missing (M)

C_canephora_busco
C_eugenioides_BUA_busco
C_eugenliolides_CCC68_busco
C humblotiana busco
sgCC_bourbon_busco
sgCC_catura_busco
sgCC_ET39_busco
sgCC_geisha_busco
sgEE_bourbon_busco
sgEE_catura_busco
SQEE_ET39_busco

SgEE_geisha_busco

%BUSCOs

Figura 4. Resultado de la evaluacion del ensamblado de genomas y subgenomas de Coffea
mediante BUSCO.

3.3. Comparacion genémica de C. canephora, subgenoma de C. arabica
(sgCC) y tres subgenomas CC de C.arabica .

Al comparar los genomas y subgenomas y variedades de C. arabica, C. canephora, se
pudo observar bloques de genes muy conservados a lo largo de todos los genomas
evaluados (Figura 1), los cuales pueden ser distinguidos por las cintas azules que se
conectan entre cromosomas. Estas similitudes indican que dichos genes se conservaron
relativamente durante la evolucion. Un ejemplo de esto se encuentra en los cromosomas
4 (Chr04) del genoma C. canephora (CC1.8) versus el subgenoma sgCC de C. arabica
(CARA_EC) o el cromosoma 11 de todos los genomas, observando que escasamente

se han suscitado eventos evolutivos.
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Sin embargo, existen bloques de genes que si se han sometido a eventos evolutivos de
reversion y traslocaciéon. En total se observaron en esta sintenia: 2526 eventos de
traslocacion y 320 eventos de inversion de genes. Estos eventos son evidentes en las
cintas que conectan un bloque de genes de un cromosoma con un bloque de genes de
otro cromosoma, como es el caso de un bloque genes pertenecientes al cromosoma 7
del genoma de CC1.8 que estan presentes en el cromosoma 5 del subgenoma
CARA _EC. Por otro lado, las cintas de color rojo mostraron la existencia de fenémenos
de inversion de genes entre cromosomas ortélogos o en el mismo cromosoma. Dentro
de este fendmeno, es notable que ha sucedido con mayor frecuencia entre los
subgenomas de las variedades de C. arabica (CARA_BC, CARA CC, CARA _GC) en
donde es remarcable lo sucedido el cromosoma 3 del subgenoma Coffea arabica var.
geisha (CARA_GC) pues, la gran mayoria de sus genes se encuentran invertidos si
tomamos como referencia su ortélogo, el cromosoma 3 del subgenoma de C. arabica
var caturra (CARA_CC).
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Figura 5. . Sintenia entre el genoma de C. canephora (CC1.8) y sus genomas Canephora de C. arabica y sus

variedades: C. arabica ((CARA_EC), C. arabica var bourbon (CARA_BC), C. arabica var caturra (CARA_CC), C.
arabica var geisha (CARA_GC)

3.4. Comparacion genémica entre C. eugenioides y subgenomas de C. arabica

y tres variedades.

Por otro lado, la sintenia obtenida al comparar genomas de C. eugenioides de dos
individuos diferentes y subgenomas sgEE de C. arabica, nos muestra que ha existido
un total de 4136 translocaciones y 998 inversiones. Se destaca, que entre los dos
individuos de C. eugenioides (CEUG_B, CEUG_C) han existido 147 eventos de

inversion de genes y 304 eventos de traslocacion. Se debe sefialar que los bloques

22



sinténicos en el cromosoma 1 de CEUG_B son muy pequefios si comparamos con otros
blogues sinténicos del mismo cromosoma 1. Por el contrario, los bloques de sintenia de
los subgenomas sgEE de las variedades de C. arabica se muestran mayormente
conservados evolutivamente presentando escasamente eventos de traslocacién o

inversion.

Es necesario mencionar, que en ambas sintenias es notorio que los bloques en cada
cromosoma se muestran separados, distribuyéndose en ambos extremos del

cromosoma y siendo los de un extremo mas grandes que los del otro extremo.
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Figura 6 Sintenia construida entre dos genomas de C. eugenioides (CEUG B, CEUG C) y
subgenomas sgEE de C. arabica (CARA_EE), C. arabica var. caturra (CARA_CE), C. arabica
var. bourbon (CARA_BE), C. arabica var. geisha (CARA_GE).

3.3.  Gen DXMT

El gen DXMT, se encuentra ubicado entre 1.1 y 1.3 Mb del cromosoma 1 en Coffea. En

dicho sentido, de acuerdo con la sintenia elaborada entre C. canephora (CC1.8), C.
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eugenioides (CEUG_B) y C. humblotiana (CHUM), se evidencié la ausencia del gen
DXMT en C. humblotiana.

Figura 7 Microsintenia de cromosoma 1 de C. canephora, C. eugenioides y C humblotiana
donde se evidencia la ausencia del gen DXMT en C. humblotiana.

3.4. Gen SH3
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Figura 8. Microsintenia del gen SH3

De acuerdo con las micro-sintenias obtenidas (Figura 8) para analizar el gen SH3, se
pudo observar que el gen no ha sido eliminado por completo en ningin genoma ni
subgenoma pero si ha sufrido cambios en su tamafo y posicion en el mismo
cromosoma. El caso de CARA_BE se muestra como un bloque de mayor tamano al
igual que CARA_GE. Por el contrario, en el subgenoma CARA_CE evidente una
reduccién drastica del tamafio del gen si comparamos con el resto de los genomas
evaluados. Otro evento suscitado en este gen, es la inversion completa en la regién en
el genoma CEUG_C.
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3.5. Presencia/Ausencia de familia de genes.
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Figura 9 Heatmap de presencia/ausencia de familia de genes multicopia >20

De acuerdo con la figura 9, el dendograma jerarquico muestra que CCAN muestra un
patrén de abundancia de genes distinto lo que lo coloca en un clado aislado. Por otro
lado, los genomas CARA_GEIC Y CARA_GEIE tiene un patrén de abundancia de genes
similar. Cabe sefialar que las familias de genes con mayor abundancia en todos los
genomas son las familias 5,3,1,2,4; siendo la familia 5 mayormente abundante en
CARA_GEIC y CARA_GEIE.

Los genes pertenecientes a estas familias y su respectiva descripcion se encuentran en
la tabla del Anexo 6.5.
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3.6. Familias de genes Core y Accesory

20000

18096

15000

10000

Intersection Size

6100
4481

5000

01

_ Exact Core

_ Soft Core
I soft Accesory
I Ect Accesory

20000 15000 10000 5000 0
Set Size

Figura 10. UpSet de las familias de genes catalogadas como Exact core, Soft Core, Soft Accesory y Exact
Accesory

Al analizar las diferentes familias de genes existentes en los distintos genomas bajo
estudio (Figura 10) se encontro, que 22.577 (78.75%) elementos forman parte de la
catergoria Exact Accesory es decir que, gran parte de las familias genéticas solo estan
presentes en algunos genomas. Por otro lado, 6.100 (21.24%) elementos pertenecen a
la categoria Exact Core indicando, que 6.100 familias de genes estan presentes en
todos los genomas. En cuanto a las relaciones existentes entre las categorias Exact
Accesory y Soft Accesory representan ser el grupo de familias de genes mas grande
con 18.906 familias lo que nos informa que, aunque estas familias de genes no estan
conservadas entre todos los genomas, representan adaptaciones o especializaciones
en ciertos genomas. Mientras que la interaccion de Exact Core y Soft Core muestra que
hay familias de genes, los cuales son fundamentales, y que estan en la mayoria o todos

los genomas; se encuentran en una cantidad de 6.100 familias.

DISCUSION

En el presente trabajo, se evidenciaron las similitudes y diferencias existentes entre
cuatro especies de café y sus variedades, notandose que en los genomas han existido
eventos evolutivos notables como son las deleciones, translocaciones e incluso
inversiones de regiones del genoma. Esto fue posible gracias a herramientas
bioinformaticas de genémica comparativa para el analisis de sintenia. En dicho contexto,

se puede concordar con Gordon et al., (2016) y Cotton et al., (2016) quienes establecen,
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que la parte central de la genémica comparativa estd enmarcada en como comparamos
los genomas, pues esto nos permitira develar las relaciones evolutivas que existen entre

las especies.

Por otro lado, el alineamiento de tan solo dos genomas puede resultar en un reto, pues
a nivel de pares de bases existen millones o billones de diferencias incluso entre
especies estrechamente cercanas. Por lo que, resulta computacionalmente demandante
si se trata de genomas de plantas dado el gran contenido de multiples copias idénticas
de ADN , especialmente los elementos transponibles (X. Chen & Tompa, 2010; Uricaru
et al., 2015). Por lo tanto, la aplicacién de bloques de sintenia es una alternativa mas
usada y confiable considerando que son definidos como la comparacion entre regiones
cromosomicas de genomas evaluados que comparten un orden de genes ortdlgos que

provienen de un ancestro en comun (Vergara & Chen, 2010).

Como paso previo a la elaboracion de bloques de sintenia, se evalué la calidad del
ensamblaje de los genomas utilizados mediante métricas como: el numero de contigs,
el N50 y el largo total del ensamblaje. Es importante determinar la calidad del
ensamblado segun lo determinado por Liu etal., (2018) quienes establecieron la
importancia de verificar la calidad del ensamblado previo a la elaboracion de un analisis
de sintenia, pues un genoma fragmentado puede guiar a descubrimientos erréneos y
pérdida de informacion valiosa como la presencia de genes. Nuestro analisis de calidad
mostré un nimero de contigs pequeno (11) que corresponde a los cromosomas del café,
valores de N50 altos (entré 61.286.361 y 29.861.901 y valores del largo del ensamblado
grandes (entre 655.786.469 y 374.304.561) lo que permite establecer que el ensamblaje
realizado en los genomas evaluados es de buena calidad. Estudios realizados por
Purayil etal., (2024) y Wang & Xu, (2024), obtuvieron métricas cuyos valores se
asemejan a las del presente estudio, determinando que obtener una pequefia cantidad
de contigs de gran tamafio, ayudan a generar una versiéon completa y continua de un
genoma, lo cual es la base para pasos posteriores de analisis como lo es la prediccion

de genes y un analisis funcional de los mismos.

Bajo el mismo contexto, se realizd un analisis con el software BUSCO con la finalidad
de conocer la cantidad de genes ortdlogos presentes en los genomas evaluados, pues
las medidas propuestas anteriormente no reportan informacion complementaria del
ensamblado como el contenido de genes, lo cual es importante pues afecta a la
interpretacion de los resultados y ayuda a mejorar las estrategias de ensamblado y
anotacion (Mende et al., 2013). El resultado de este analisis determiné la presencia de

un >90% de genes ortélogos presentes en los genomas a excepcion de los subgenomas
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de C. arabica var. caturra el cual presenta 80 % de genes identificados. Nuestros
resultados coinciden con los obtenidos por Salojarvi et al., (2024), quienes analizando
los mismos genomas lograron obtener valores mayores a 95% de genes ortélogos

encontrados con BUSCO.

Las sintenias generadas al comparar, por un lado C. canephora con los subgenomas de
sgCC de C. arabica, sgCC de C. arabica var. bourbon, sgCC de C. arabica var. caturra,
sgCC C. arabica var geisha y por otro C. eugenioides con los subgenomas de sgEE de
C. arabica, sgEE de C arabica var. bourbon, sgEE de C. arabica var caturra, sgEE de
C. arabica var geisha; han mostrado la conservacion de bloques sinténicos entre todos
los genomas, concentrandose mas en los brazos de los cromosomas. La conservacion
de estos bloques de genes es esencial en la especie pues tienen una importancia
funcional critica debiendo ser conservadas para poder mantener la estabilidad genética
(Y.-L. Chen et al., 2013). Ademas, Guyot et al., (2012) en su comparacién genémica de
especies pertenecientes a los clados Asterids y Rosids demostrd, que existen genes
que se conservan a lo largo de la historia evolutiva entre individuos pertenecientes a la

misma familia botanica.

Por otro lado, también se evidenci6 la presencia de traslocaciones e inversiones entre
los cromosomas de los genomas analizados. En la sintenia que abarca C. canephora 'y
sgCC de var. de C. arabica; estos fendmenos son mas notorios entre los subgenomas
de las variedades de C. arabica; mientras que en la sintenia que abarca C. eugenioides
y sgEE de var. de C arabica estos eventos son en extremo evidentes entre los genomas
de los dos individuos de la especie C. eugenioides. Cenci etal., (2010). Estos
fendmenos ocurren desde que un especie o antepasado diverge en dos nuevas
especies, por lo tanto, son fendmenos implicados en eventos evolutivos. Es necesario
sefalar que dentro del genoma de especies de plantas, las estructuras mas abundantes
son los elementos moviles, los cuales son entidades genéticas con la potencialidad de
insertarse de una region a otra (Kleckner, 1977). Su actividad se ve enmarcada en
alterar genes, mediar reordenamientos genomicos que producen translocaciones,
duplicaciones o eliminaciones del material genético; incluso puede llegar a influir en la
expresion genética, por lo tanto, llegan a tener un impacto sustancial en la estructura y

funcion del genoma (Feschotte & Pritham, 2007).

En cuanto a los eventos relevantes observados en las sintenias, como lo ocurrido en el
cromosoma 3 de sgCC C. arabica var. geisha, en donde se evidencia una inversién
completa (Anexo 6.4.5), se puede establecer este resultado como un mal ensamblado

de dicho cromosoma, pues si comparamos con los otros genomas dentro de la misma
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sintenia, los bloques sinténicos se conservan, dado que son taxas cercanas
filogenéticamente. Guyot et al., (2012) recalca que las relaciones de sintenia son
mayormente conservadas entre especies estrechamente relacionadas, y llegan a
perderse cuando incrementa la distancia filogenética. Por otro lado, Catacchio et al.,
(2018), en su estudio comparativo de primates y humano, encontré que muchos de los
genomas poseian inversiones erroneas, lo cual era asociado con la tecnologia de
secuenciacion, cantidad de gaps existentes y el genoma de referencia usado para lograr

ensamblar los genomas.

La microsintenia realizada para analizar el gen DXMT, develd que entre una distancia
de entre 1.1 y 1.3 Mb del cromosoma 1, C. humblotiana carece del gen DXMT
responsable de transformar la teobromina en cafeina. De acuerdo con Raharimalala
etal.,, (2021) este gen esta flanqueado por una duplicacion genética de
aproximadamente 10 kb en C. canephora, pero en C. humblotiana esta solo presente
una sola copia. Por lo tanto, se establece que la ausencia del gen DXMT puedo haberse
originado por un proceso de delecion en C. humblotiana 0 una insercion de tamafio
considerable en C. canephora. De ese modo, Coffea humblotiana es considerada una

especie naturalmente descafeinada.

En dicho contexto, la microsintenia realizada para analizar el gen SH3 en todos los
genomas, nos mostré que el gen si esta presente, pero se presenta diferente en cada
uno de ellos, como es el caso de C. eugenioides (CEUG_C) donde esa regién génica
presenta una inversion o como sgEE C. arabica var. caturra (Cara_CE) que en
comparacion con el genoma de C. arabica, es notorio que el gen SH3 ha sufrido un
proceso de delecion. Noél et al., (1999) y Parniske & Jones, (1999) establecen en sus
investigaciones comparando genes de resistencia de diferentes especies, que dichos
genes estan sometidos a un proceso dinamico que involucra duplicaciones, deleciones,
intercambio de secuencias, puntos de mutacion, recombinacion, conversion de genes e
insercion de elementos transponibles. Es asi como, al ser este gen un punto de
diversidad genética puede llegar a considerarse un recurso de variacion genética que
permita la creacion de nuevas especificidades de resistencia, a través de conversion

genética o entrecruzamiento (Hulbert et al., 2001).

Para analizar la presencia/ausencia de las familias de genes presentes en los genomas
evaluados se elaboré un heatmap, que nos mostré que las familias 1,2,3,4,5 son las
mas abundantes especialmente en los genomas de C. canephora y C. arabica var
geisha (2 subgenomas). En este contexto la familia 5 tiene mayor presencia en los

subgenomas de C. arabica var. geisha, de acuerdo con el anexo 6.5 los genes que
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conforman esta familia son: Ccan0089g019490, Ccan008g019630, Ccan008g019540 y
Ccan008g019570. Sin embargo, la anotacion de estos genes los reporta como
“‘unnamed product”; esta determinacion estd ligada a que, a pesar de los avances en
secuenciacién, mucha informacion genética se mantiene anotados con denominaciones
no especificas. Esto se debe a que se realizan identificaciones iniciales de secuencias
genéticas en ausencia de suficiente informacion, que permita determinar una funcion
biolégica especifica (Leale et al., 2018). Por otro lado, la abundancia de esta familia se
debe también a la duplicacion de su genoma. Medrano et al., (2024) determiné que el
contenido repetitivo de la variedad Geisha abarca un 60.6% de su genoma, resultados
gue son consistentes con otros genomas de Coffea como: C. eugenioides 61.5%, C.

arabica var. caturra 62.5%, C. arabica var. red bourbon 59.2%.

Por otro lado, C. canephora también presenta una incidencia alta de genes
pertenecientes a la familia 5 y 4. Los genes que conforman esta familia (4) son
Ccan008g019870 y Ccan008g019710, cuya descripcion menciona gue son genes que
codifican para “Leucine-rich repeat domain superfamily” y para “Serine/threonine-protein
kinase”, active site respectivamente (Anexo 6.5). Por un lado, “Leucine-rich repeat” es
uno de los mayores receptores de inmunidad reportados en plantas, conocidos también
como LRR, poseen una amplia superficie de interaccion con la capacidad de soportar
altos niveles de variabilidad o estresores (Padmanabhan et al., 2009). Ademas, actian
dentro de una linea de defensa basal que se activa cuando falla la primera linea
defensiva PRR-mediated por lo que, su alta presencia representa un rasgo evolutivo de
adaptacion y buena respuesta a ataques de patdgenos (Jones & Dangl, 2006). Por otro
lado, “Serine/threonine-protein kinase” en plantas, es considerada como una red de
proteinas que actla de manera similar a una unidad de procesador central (CPU), pues
recibe todas las sefiales captadas por los receptores con respecto a las condiciones
ambientales, fitohormonas y otros factores externos y los transforma en una respuesta
adecuada como, por ejemplo: cambios en el metabolismo, expresion genética e incluso

en el crecimiento y division celular (Hardie, 1999).

Adicionalmente, se analizé el pangenoma a partir de los genomas evaluados. Un
pangenoma clasifica los genes de una especie en las categorias de core y accesory,
por un lado, los core genes (exact core) son los genes que estan presentes en todos los
genomas, mientras que los genes accesory (exact accesory) son genes que estan
presentes solo en ciertos genomas (Morgante et al., 2007). En dicho contexto, nuestro
andlisis arrojo que un 70.75% de las familias de genes son consideradas exact accesory
mientras que un 24.25% son consideradas exact core. Estos valores discrepan del

pagenoma publicado por Salojarvi et al., (2024) pues, en esta publicacién Unicamente
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se usa un genoma para establecer dicha afirmacién. La presente investigacion abarca
el analisis de cuatro especies de Coffea y tres variedades de C. arabica por lo tanto, se
realiza un analisis de un mayor nimero de familias genéticas. De ese modo, se ha tenido
concordancia con lo manifestado por Tettelin et al., (2005) quienes establecen el

concepto de pangenoma al comparar 8 sepas de Strepfococcus agalactiae.

La gran cantidad de exact accesory, esta ligada a la existencia de los elementos
transponibles (TE) del tipo LTR-retrotransposones. Los resultados obtenidos por
Salojarvi et al., (2024) en cuanto a la cantidad de TEs existentes en los genomas
muestran que, el contenido de estos elementos en C. canephoray C. eugenioides es de
67.5% y 59.7% respectivamente y en C arabica sgCC 63.1% y en sgEE 63.8%.
Morgante et al., (2007), menciona que el movimiento de los TEs es por mucho
responsable de la variacion, tanto en las regiones intergénicas como en el contenido del
gen. Ademas, sus resultados obtenidos, se asemejan a los obtenidos en este ensayo
pues, al comparar 8 especies de maiz se evidencio que, aunque el core genoma no se
redujo drasticamente, la cantidad de exact accesories incrementaba dibujando nuevas
lineas en las sintenias realizadas, demostrando inserciones de secuencias en otras

regiones intergénicas.

CONCLUSIONES

e La comparacion de genomas es una herramienta informativa, cuando se cuenta
con varios genomas completos, y correctamente ensamblados de especies
similares pues, nos permite debelar informacion evolutiva como: inversiones o
traslocaciones, que han suscitado en las especies a lo largo de su historia
evolutiva.

e Contar con una buena calidad de ensamblado de los datos, es crucial para
analisis posteriores pues, de esto depende que no se asuman por correctos
eventos de inversion que son producto de un mal ensamblado gendémico.

o Se debe evaluar la calidad del ensamblaje de los genomas usando mas de una
herramienta ya que, dependiendo del algoritmo del software, los estadisticos del
ensamblado pueden variar. Hay que considerar también que, el usar
herramientas graficas para conocer la existencia de genes funcionales es una
opcion correcta

e Aunque la literatura disponible mencione que la Coffea ha vivido eventos de
cuellos de botella en su diversidad genética, no se puede dejar de lado el papel

crucial que juegan los elementos moviles para generar diversidad genética en
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esta especie, permitiendo en algunos casos su supervivencia en otros

ecosistemas, asi como también volviéndolo mas vulnerable.

ANEXOS

6.1. Script para instalaciéon y corrida de QUAST

## Quast

1. Clonamos en este ropositorio a QUAST que se encuentra en GitHub

Igit clone https://github.com/ablab/quast #EI comando git clone sirve para clonar el
respositorio, sintasis: !git clone [url del sitio donde se desea clonar]

Ipip install matplotlib numpy scipy pysam reportlab #Instalamos dependencias que
sirven a quast para realizar su analisis

2. Ingresamos a la carpeta quast
pwd

# Commented out IPython magic to ensure Python compatibility.
# %cd quast

Is
3. Vinculamos a nuestra cuenta drive

from google.colab import drive
drive.mount('/content/drive')

Ipython quast.py
Is

Ipython quast.py /content/drive/MyDrive/Tesis/Datos/CC1.8_v2.fasta\
/content/drive/MyDrive/Tesis/Datos/C_eugenioides BUA.renamed.fasta\
/content/drive/MyDrive/Tesis/Datos/C_eugenioidesCCC68.renamed.fasta\
/content/drive/MyDrive/Tesis/Datos/C_humblotiana.renamed.fasta\
/content/drive/MyDrive/Tesis/Datos/sgCC_ET39.renamed.fasta\
/content/drive/MyDrive/Tesis/Datos/sgCC_bourbon.renamed.fasta\
/content/drive/MyDrive/Tesis/Datos/sgCC_catura.renamed.fasta\
/content/drive/MyDrive/Tesis/Datos/sgCC_geisha.renamed.fasta\
/content/drive/MyDrive/Tesis/Datos/sgEE_ET39.renamed.fasta\
/content/drive/MyDrive/Tesis/Datos/sgEE_bourbon.renamed.fasta\
/content/drive/MyDrive/Tesis/Datos/sgEE_catura.renamed.fasta\
/content/drive/MyDrive/Tesis/Datos/sgEE_geisha.renamed.fasta
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6.2. Script para instalacién y corrida de BUSCO
"""## BUSCO

1. Clonamos el repositorio desde ezlab

pwd

# Commented out IPython magic to ensure Python compatibility.
# %cd /content

# Commented out IPython magic to ensure Python compatibility.
Igit clone https://gitlab.com/ezlab/busco.git
# %cd busco/

pwd

""Instalamos BUSCO""

Ipython -m pip install .

"""Instalamos las dependencias de BUSCO"""

# Instalar dependencias

lapt-get update

lapt-get install -y git cmake build-essential python3-dev zlib1g-dev libbz2-dev liblzma-
dev libcurl4-gnutls-dev wget

# Descargar e instalar Miniprot Index desde el repositorio de GitHub
Igit clone https://github.com/valv/Miniprot_index.git
lcd Miniprot_index && make

# Install BBTools

lwget https://sourceforge.net/projects/bbmap/files/latest/download -O bbmap.tar.gz
Itar -xvzf bbmap.tar.gz

Imv bbmap /ustr/local/bbmap

lIn -s /usr/local/bbmap/*.sh /usr/local/bin/

lIn -s /usr/local/bbmap/*.pl /usr/local/bin/

# Verify BBTools installation
Ibbmap.sh --version

# Install HMMER

lwget http://eddylab.org/ware/hmmer/hmmer-3.3.2.tar.gz
Itar -xvzf hmmer-3.3.2.tar.gz

lcd hmmer-3.3.2 && ./configure && make && make install

# Install AUGUSTUS
lapt-get install -y augustus

# Install BUSCO
Ipip install busco

# Install additional python packages
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Ipip install biopython

# Commented out IPython magic to ensure Python compatibility.
# Clone the Miniprot repository from GitHub

Igit clone https://github.com/Ih3/miniprot.qgit

# Navigate to the Miniprot directory
# %cd miniprot

# Compile Miniprot
Imake

# Move the Miniprot executable to a directory in the PATH
Imv miniprot /usr/local/bin/

# Verify the installation by checking the Miniprot version
Iminiprot --version

pwd

# Commented out IPython magic to ensure Python compatibility.
# %cd ../

"""Corremos BUSCO"™"

Ibusco -i /content/Coffea_arabica.faa -o BUSCO_C.arabica -l eudicots_odb10 -m
genome -c 2 -f

pwd
"""GRAFICO DE RESULTADOS BUSCO

###### CONOCEMOS LA FUNCION GENERATE_PLOT

Ipython3 scripts/generate_plot.py -h

# Commented out IPython magic to ensure Python compatibility.
# %cd scripts

Is

Ipython3 generate_plot.py -wd /content/drive/MyDrive/Tesis/Busco_summaries2
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6.3.

obtenida por QUAST

Tabla de informacion de la calidad del ensamblado de los genomas

Report

£CL.0v3d C_eugenioides_BUA renamed ©_eugenind es_CT0M. rensmed C_humbiotiona.renamed | 3gCE_ETI%.renomed | 590G toursonsenamed | sgCC_cotum.renamed | sgCC_gesha.enamed | sgPE ETrenamed | sgEE_bourbon.renamed | sgEE_coturs. renamed 3gEE_geisha. rensmed
* contigs (= 0 bpd 11 11 1 11 11 11 11 11 11 11 i 11
# conigs (>= 1000 bal 11 11 11 11 11 11 11 11 11 11 i 11
 conigs (>= 3000 bl 11 11 1 11 11 11 11 11 11 11 i 11
 conigs (>= 10000 bl 11 11 1 11 11 11 11 11 11 11 0 11
 conigs (>= TH000 bl 11 11 1 11 1 1 11 1 11 11 0 11
 conigs (>= 30000 bl 11 11 [ 11 1 i 11 i 11 11 0 11
otal length |== 0 b SASH48T aaaTREARE S5IL037T2 174304501 STTILANRA 576834504 auKTaTnL SO14167I4 &3m0 341154740 4RI AG0ETFHI
Total length == 1000 bp) | 83604837 assTEeAnD ssEil0Ta 374304581 STTILANEA FOETEIT auEmTIRl SO1416734 e15aminn 341154740 431173890 AB0ETEN
Total kngth == 5000 bp| | S8SBOAET assTEeAnD sLEIl08T2 FTasoAsn1 STTIL36EY FOETTITY) auEmRTIRl SO1416TI4 e154m1188 saL1san AR11zEE AR0uTEan
Total kngth == 10000 bp | S83604637 asaTEEAnD SEEI108T2 ITaBoAsE1 STTIL36E4 SET83504 auETRTIRl SO1416TI4 e154m1188 saL1san B11zEEa AR0uTEan
Total ngth |== 25000 bp) | 83604637 B55TEEAHD 558110572 374504561 STT1L36E4 57634504 AuETATIRL SO1416724 £154B1188 341154740 ARLZ3EY AR
Total Wngth |== 50000 bp) | 85604637 B55TEEAGD 558110572 374504561 STT1136E4 557634504 AuETATURL SO1416724 £154B11868 341154740 AR AR
 contigs 11 11 [ 11 1 1 11 1 11 11 [ 11
Largust contig TU361681 B3461375 TE0LE STEI2A13 T G T4T16367 6155350 4315166 77301657 73 MENTT [ITEEET] 6AUITIS0
Tetal ingth SASHI4EIT E5ETEEAHD 558110372 374304561 STT1136E4 557634504 AUETT001 01416724 &154B1186 541154740 AD1L2EEN AD00FMEI
G () .87 3654 36.52 35.70 3718 3625 36,65 3678 3137 .75 3635 T
[0 50046705 BLEEEAEL 53500270 20BEL001 51323663 SIELL3E4 AL420025 4102043 55030746 ABEMATE A2507420 43218077
Wi 42304562 26417428 ADEIGAIE 20010604 44254144 FHGEE JE0EARE L 437611 48754064 3073040 ETE 37237601
o 500872 E21LENLE SENI20727 3EEMETLD 54415653 CHETEA0ES AGOEESALE ATHITEIZE 5171054, 7 EL115332.1 468357627 AEELETH.T
150 5 5 B 5 B 5 5 5 5 5 5 5
L0 10 10 10 10 [ ) 10 [ 10 10 [T 10
& W por 100 kb 10.62 25.00 220963 11.06 285 565 22732 2048 593 232 164.54 19,00

13120 1987M  2623M  3279M  3935M 4501 M 5246M  5902M
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6.4.

6.4.1.

Dotplots de genomas y subgenomas

C. canephora (CC1.8_V2) vs C. eugenioides_BUA (CEUG_B)

CC1.8.v2
CC18ChO1 | CC18CNG2 [CCH8..[CCLAC... | CCIBC... | CCIL8CHDE (CC18...|CCI8G...(CCT8... | CC18.C... CC18...
@
- . [=}
- i E
: &
/ =
. (==
g
' 2
: 5
. ‘Fu
=
. i
g
: ) I'a . an
: g
- - ‘mg
i g
/ © Be
. o=
P = 2
- [
. ‘G’
e
? 5
e . ‘%
. w
- (=]
. . o
‘D
‘ED
=]
i s
(=]
: : i
‘G)
‘r.u
< : e

| [
586M MIAM  1757M 2342M 2928M  3514M 4099M  4685M

|
527 M

Figura 10 . Dotplot que compara los genomas de C. canephora y C.
eugenioides

<25 %:
<50%
=75 %:
=75 %:

" @@ 00

No match: 42.53 %

8.03%
30.82 %
18.38 %
0.24 %

36




6.4.2. C. canephora (CC1.8_V2) vs C. eugenioides (CEUG_C)
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Figura 11 Dotplot que compara los genomas de C. canephora y C.
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6.4.3. C. canephora (CC1.8_V) vs C. arabica var bourbon (sgCC_bourbon)
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6.4.4. C. canephora (CC1.8_V) vs C. arabica var caturra (sgCC_caturra)
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6.4.5. C. canephora (CC1.8_V) vs C. arabica var geisha (sgCC_geisha)
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6.4.6. C. eugenioides (C. eugenioides_BUA) vs sgEE C. arabica var. bourbon
(sgEE_bourbon)
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Figura 15. Dotplot C. eugenioides_BUA y sgEE_bourbon

6.4.7. C. eugenioides (C. eugenioides_BUA) vs sgEE C. arabica var. caturra
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6.4.8. C. eugenioides (C. eugenioides_BUA) vs sgEE C. arabica var. geisha
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6.5. Genes pertenecientes a las familias con mayor numero de repeticiones en
los genomas evaluados.
Genes Filtered Genes description
Family

Ccan005g011590 | Geminivirus AL1 replication-associated protein, catalytic
domain

Ccan007g027000 | Geminivirus AL1 replication-associated protein, catalytic

1 domain

Ccan003g021050 | Geminivirus AL1 replication-associated protein, central
domain

Ccan003g021060 | Geminivirus AL1 replication-associated protein, catalytic
domain

Ccan009g013650 | Ribonuclease H superfamily

Ccan005g012060 | Ribonuclease H superfamily

Ccan002g035300 | Ribonuclease H-like superfamily

Ccan005g013680 | Ribonuclease H superfamily

2 Ccan011g014480 | Ribonuclease H superfamily

Ccan001g013230 | Ribonuclease H-like superfamily

Ccan003g023210 | Ribonuclease H superfamily

Ccan011g008030 | Ribonuclease H superfamily

Ccan009g011340 | Ribonuclease H superfamily
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Ccan008g017530

Ribonuclease H superfamily

Ccan006g033580

Reverse transcriptase zinc-binding domain

Ccan006g027380

Reverse transcriptase zinc-binding domain

Ccan001g016900

Ribonuclease H superfamily

Ccan005g010850

Ribonuclease H superfamily

Ccan002g035810

Ribonuclease H superfamily

Ccan002g038430

Ribonuclease H superfamily

Ccan008g011470

Reverse transcriptase zinc-binding domain

Ccan001g011600

Ribonuclease H superfamily

Ccan008g013310

Ribonuclease H superfamily

Ccan007g027920

Ribonuclease H-like superfamily

Ccan006g025980

Ribonuclease H superfamily

Ccan011g009780

Reverse transcriptase zinc-binding domain

Ccan011g006080

Reverse transcriptase zinc-binding domain

Ccan008g007350

Ribonuclease H-like superfamily

Ccan004g018450

unnamed product

Ccan002g039650

unnamed product

Ccan008g016570

Ribonuclease H superfamily

Ccan011g014490

Domain of unknown function DUF4283

Ccan003g023200

Domain of unknown function DUF4283

Ccan009g013640

Domain of unknown function DUF4283

Ccan005g010840

Domain of unknown function DUF4283

Ccan009g017980

Domain of unknown function DUF4283

Ccan008g017520

Domain of unknown function DUF4283

Ccan004g020460

Domain of unknown function DUF4283

Ccan007g023780

Protein of unknown function DUF829, TMEMS53

Ccan007g014240

Protein of unknown function DUF829, TMEMS53

Ccan011g009080

Protein of unknown function DUF829, TMEMS53

Ccan001g012810

Ribonuclease H domain

Ccan001g019250

Ribonuclease H-like superfamily

Ccan009g013500

Domain of unknown function DUF4283

Ccan001g015600

Uncharacterized protein At4g02000-like

Ccan004g018860

Domain of unknown function DUF4283

Ccan002g039380

Domain of unknown function DUF4283

Ccan001g015650

Domain of unknown function DUF4283

Ccan002g042210

Domain of unknown function DUF4283

Ccan002g037060

Domain of unknown function DUF4283

Ccan002g042680

Domain of unknown function DUF4283

Ccan006g035020

Domain of unknown function DUF4283

Ccan006g030600

unnamed product

Ccan008g012300

SWIB/MDM2 domain superfamily

Ccan008g020310

unnamed product

Ccan006g028840

Ribonuclease H-like superfamily

Ccan001g017560

unnamed product

Ccan001g017570

Ribonuclease H superfamily

Ccan006g028530

Domain of unknown function DUF4283
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Ccan002g038850

Domain of unknown function DUF4283

Ccan010g018040

Domain of unknown function DUF4283

Ccan001g016220

Domain of unknown function DUF4283

Ccan002g038310

Domain of unknown function DUF4283

Ccan002g007350

40S Ribosomal protein S10

Ccan010g018390

40S Ribosomal protein S10

Ccan011g007540

Serine/threonine-protein kinase, active site

Ccan008g013450

40S Ribosomal protein S10

Ccan007g022310

40S Ribosomal protein S10

Ccan004g022590

40S Ribosomal protein S10

Ccan006g026970

Serine/threonine-protein kinase, active site

Ccan009g013440

40S Ribosomal protein S10

Ccan008g015420

Domain of unknown function DUF4283

Ccan010g018920

Domain of unknown function DUF4283

Ccan005g015050

Uncharacterized protein At4g02000-like

Ccan001g012800

Domain of unknown function DUF4283

Ccan003g019490

Domain of unknown function DUF4283

Ccan005g009390

unnamed product

Ccan003g015040

Domain of unknown function DUF4283

Ccan006g025330

Ribonuclease H-like superfamily

Ccan009g014510

Domain of unknown function DUF4283

Ccan005g014620

Domain of unknown function DUF4283

Ccan009g016050

F-box-like domain superfamily

Ccan010g018380

Serine/threonine-protein kinase, active site

Ccan002g006990

Tetratricopeptide-like helical domain superfamily

Ccan008g022750

Serine/threonine-protein kinase, active site

Ccan002g038710

Nucleoside phosphatase GDA1/CD39

Ccan006g028950

Armadillo-like helical

Ccan005g007380

Armadillo-like helical

Ccan001g016540

Domain of unknown function DUF4283

Ccan007g029720

Domain of unknown function DUF4283

Ccan010g020500

Domain of unknown function DUF4283

Ccan009g011480

Domain of unknown function DUF4283

Ccan003g014370

Domain of unknown function DUF4283

Ccan010g016750

Domain of unknown function DUF4283

Ccan006g031650

Domain of unknown function DUF4283

Ccan005g014310

Domain of unknown function DUF4283

Ccan011g010600

unnamed product

Ccan005g007710

Leucine-rich repeat domain superfamily

Ccan001g016620

Ribonuclease H superfamily

Ccan007g029780

Ribonuclease H superfamily

Ccan010g015970

Ribonuclease H superfamily

Ccan006g033120

Domain of unknown function DUF4283

Ccan007g027380

TB2/DP1/HVA22-related protein

Ccan008g010820

Exportin-1, repeat 3

Ccan003g022140

Serine/threonine-protein kinase, active site
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Ccan002g023500

Serine/threonine-protein kinase, active site

Ccan007g010420

Serine/threonine-protein kinase, active site

Ccan002g027540

Serine/threonine-protein kinase, active site

Ccan010g011500

Serine/threonine-protein kinase, active site

Ccan007g027020 | Serine/threonine-protein kinase, active site

Ccan007g019150 | Serine/threonine-protein kinase, active site

Ccan006g022400 | Exportin-1, repeat 3

Ccan001g015130 | Exportin-1, repeat 3

Ccan002g042150 | Armadillo-like helical

Ccan011g005590 | Ribosomal protein L4 domain superfamily

Ccan006g028960 | Ribosomal protein L4 domain superfamily

Ccan007g028910 | Ribosomal protein L4 domain superfamily

Ccan009g014960 | Ribosomal protein L4 domain superfamily

Ccan009g016980 | Ribosomal protein L4/L1e, eukaryotic/archaeal, conserved site
Ccan007g024290 | Ribosomal protein L4/L1e, eukaryotic/archaeal, conserved site

Ccan011g021790 | Nucleoside phosphatase GDA1/CD39
Ccan003g023240 | Domain of unknown function DUF4283
Ccan008g012740 | Endonuclease/exonuclease/phosphatase superfamily
Ccan010g019890 | Endonuclease/exonuclease/phosphatase superfamily
Ccan011g009240 | Endonuclease/exonuclease/phosphatase superfamily
Ccan010g017150 | Ribonuclease H superfamily

Ccan002g041090 | Ribonuclease H superfamily

Ccan004g018830 | Ribonuclease H superfamily

Ccan004g020160 | Reverse transcriptase zinc-binding domain
Ccan010g019400 | Ribonuclease H-like superfamily

Ccan009g013470 | TB2/DP1/HVA22-related protein

Ccan010g023530 | Ribonuclease H superfamily

Ccan004g022900 | Ribonuclease H superfamily

Ccan005g013080 | Ribonuclease H-like superfamily
Ccan002g036130 | Ribonuclease H-like superfamily
Ccan006g025350 | Ribonuclease H superfamily
Ccan001g009430 | Ribonuclease H superfamily
Ccan007g025690 | Ribonuclease H superfamily
Ccan011g011180 | Ribonuclease H-like superfamily
Ccan004g019260 | Ribonuclease H-like superfamily
Ccan011g008760 | unnamed product

Ccan006g025860 | Ribonuclease H superfamily
Ccan009g011200 | unnamed product

Ccan004g021330 | Reverse transcriptase zinc-binding domain
Ccan005g005410 | Ribonuclease H-like superfamily
Ccan005g014610 | Ribonuclease H superfamily
Ccan005g011510 | Ribonuclease H-like superfamily
Ccan001g017040 | Ribonuclease H-like superfamily
Ccan008g017380 | Ribonuclease H superfamily
Ccan010g010620 | Membrane-anchored ubiquitin-fold protein

Ccan004g025460

unnamed product
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Ccan006g028910

Ribosomal protein L4 domain superfamily

Ccan011g009060

Small auxin-up RNA

Ccan002g038400

Endonuclease/exonuclease/phosphatase superfamily

Ccan002g039520

Endonuclease/exonuclease/phosphatase superfamily

Ccan006g028340

Reverse transcriptase zinc-binding domain

Ccan003g022480

Ribonuclease H superfamily

Ccan005g014820

Ribonuclease H superfamily

Ccan009g014050

TB2/DP1/HVA22-related protein

Ccan001g017300

TB2/DP1/HVA22-related protein

Ccan009g017940

unnamed product

Ccan006g030410

TB2/DP1/HVA22-related protein

Ccan004g020660

Ribonuclease H-like superfamily

Ccan005g015060

TB2/DP1/HVA22-related protein

Ccan010g017820

Ribonuclease H superfamily

Ccan010g019710

Ribonuclease H superfamily

Ccan008g013470

unnamed product

Ccan005g009290

Reverse transcriptase zinc-binding domain

Ccan003g021680

Reverse transcriptase zinc-binding domain

Ccan003g020720

unnamed product

Ccan003g021120

Ribonuclease H superfamily

Ccan009g015820

Reverse transcriptase zinc-binding domain

Ccan008g009410

Ribonuclease H-like superfamily

Ccan011g008870

unnamed product

Ccan003g022800

unnamed product

Ccan002g021790

Small auxin-up RNA

Ccan011g009020

Small auxin-up RNA

Ccan008g019250

Small auxin-up RNA

Ccan008g019260

Small auxin-up RNA

Ccan002g021780

Small auxin-up RNA

Ccan007g026520

Endonuclease/exonuclease/phosphatase superfamily

Ccan010g017670

Endonuclease/exonuclease/phosphatase superfamily

Ccan004g022580

Reverse transcriptase zinc-binding domain

Ccan004g018950

Endonuclease/exonuclease/phosphatase superfamily

Ccan006g032830

Ribonuclease H superfamily

Ccan006g032950

Ribonuclease H-like superfamily

Ccan002g037030

Ribonuclease H superfamily

Ccan002g032500

Ribonuclease H superfamily

Ccan007g025700

Ribonuclease H superfamily

Ccan007g025270

Ribonuclease H superfamily

Ccan004g018400

Ribonuclease H-like superfamily

Ccan008g013950

Ribonuclease H superfamily

Ccan001g012020

Ribonuclease H-like superfamily

Ccan006g030970

Ribonuclease H superfamily

Ccan007g026400

Ribonuclease H superfamily

Ccan009g018210

Ribonuclease H superfamily

Ccan001g015670

Ribonuclease H superfamily
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Ccan004g017690 | Ribonuclease H superfamily

Ccan008g021790 | Ribonuclease H superfamily

Ccan002g041210 | Ribonuclease H superfamily

Ccan006g032970 | Ribonuclease H-like superfamily

Ccan011g006090 | Ribonuclease H superfamily

Ccan003g027160 | Ribonuclease H superfamily

Ccan007g019600 | Ribonuclease H-like superfamily

Ccan001g013460 | Ribonuclease H superfamily

Ccan003g026490 | Ribonuclease H superfamily

Ccan011g009030 | Small auxin-up RNA

Ccan002g021770 | Small auxin-up RNA

Ccan003g019730 | Endonuclease/exonuclease/phosphatase superfamily
Ccan006g028730 | Endonuclease/exonuclease/phosphatase superfamily
Ccan006g028720 | Endonuclease/exonuclease/phosphatase superfamily
Ccan009g014490 | Endonuclease/exonuclease/phosphatase superfamily

Ccan001g019500 | Ribonuclease H-like superfamily

Ccan010g018240 | Endonuclease/exonuclease/phosphatase superfamily
Ccan005g010980 | Endonuclease/exonuclease/phosphatase superfamily
Ccan006g031800 | Reverse transcriptase zinc-binding domain
Ccan002g040060 | Endonuclease/exonuclease/phosphatase superfamily
Ccan010g018290 | Endonuclease/exonuclease/phosphatase superfamily
Ccan001g013930 | Endonuclease/exonuclease/phosphatase superfamily
Ccan005g009680 | Ribonuclease H superfamily

Ccan010g013710 | Ribonuclease H superfamily

Ccan005g015110 | Ribonuclease H-like superfamily

Ccan009g013540 | Ribonuclease H-like superfamily

Ccan011g008020 | Ribonuclease H-like superfamily

Ccan011g008010 | Reverse transcriptase zinc-binding domain
Ccan007g027340 | Ribonuclease H superfamily

Ccan001g012980 | Ribonuclease H superfamily

Ccan005g011380 | Ribonuclease H-like superfamily

Ccan006g030610 | Ribonuclease H superfamily

Ccan011g009220 | Ribonuclease H superfamily

Ccan007g029990 | Ribonuclease H superfamily

Ccan001g014100 | unnamed product

Ccan006g029560 | Reverse transcriptase zinc-binding domain
Ccan005g012830 | unnamed product

Ccan009g015910 | unnamed product

Ccan006g029220 | Endonuclease/exonuclease/phosphatase superfamily
Ccan010g018310 | Endonuclease/exonuclease/phosphatase superfamily
Ccan010g018030 | Endonuclease/exonuclease/phosphatase superfamily
Ccan002g021800 | Tetratricopeptide-like helical domain superfamily
Ccan004g021500 | unnamed product

Ccan004g021120 | unnamed product

Ccan007g028940 | Ribonuclease H-like superfamily

Ccan001g016070

Endonuclease/exonuclease/phosphatase superfamily
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Ccan007g029960 | Endonuclease/exonuclease/phosphatase superfamily
Ccan004g023040 | Ribonuclease H-like superfamily

Ccan001g013000 | Ribonuclease H superfamily

Ccan001g016930 | Ribonuclease H superfamily

Ccan007g029110 | Ribonuclease H superfamily

Ccan003g022700 | Ribonuclease H superfamily

Ccan002g042070 | TB2/DP1/HVA22-related protein

Ccan011g010460 | Ribonuclease H-like superfamily

Ccan002g039260 | Ribonuclease H-like superfamily

Ccan004g021550 | Endonuclease/exonuclease/phosphatase superfamily
Ccan010g018300 | Endonuclease/exonuclease/phosphatase superfamily
Ccan011g009940 | Reverse transcriptase zinc-binding domain
Ccan007g028950 | Domain of unknown function DUF4283
Ccan009g015540 | Ribonuclease H superfamily

Ccan009g015530 | unnamed product

Ccan001g015040 | unnamed product

Ccan001g015050 | Ribonuclease H-like superfamily

Ccan002g042080 | unnamed product

Ccan004g023830 | Reverse transcriptase domain

Ccan006g028370 | Endonuclease/exonuclease/phosphatase superfamily
Ccan011g009700 | Endonuclease/exonuclease/phosphatase superfamily
Ccan002g040210 | Endonuclease/exonuclease/phosphatase superfamily
Ccan002g039310 | Endonuclease/exonuclease/phosphatase superfamily
Ccan003g022670 | unnamed product

Ccan002g041800 | Ribonuclease H superfamily

Ccan003g020630 | unnamed product

Ccan004g021560 | unnamed product

Ccan005g013010 | Endonuclease/exonuclease/phosphatase superfamily
Ccan002g041860 | Endonuclease/exonuclease/phosphatase superfamily
Ccan005g013040 | unnamed product

Ccan005g014110 | Endonuclease/exonuclease/phosphatase superfamily
Ccan001g017460 | Kelch-type beta propeller

Ccan011g008830 | Reverse transcriptase zinc-binding domain
Ccan008g014770 | unnamed product

Ccan006g020630 | unnamed product

Ccan006g031780 | unnamed product

Ccan006g020620 | unnamed product

Ccan001g032460 | NADP-dependent oxidoreductase domain superfamily
Ccan004g017850 | Aminotransferase-like, plant mobile domain
Ccan007g027630 | Aminotransferase-like, plant mobile domain
Ccan008g020280 | Aminotransferase-like, plant mobile domain
Ccan002g044660 | Aminotransferase-like, plant mobile domain
Ccan011g023650 | Aminotransferase-like, plant mobile domain
Ccan004g016450 | Aminotransferase-like, plant mobile domain
Ccan006g030450 | Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan002g033960

Aminotransferase-like, plant mobile domain
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Ccan008g014670

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan004g020530

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan005g014030

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan008g015840

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan002g047630

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan005g013560

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan008g016950

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan004g022750

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan002g038020

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan007g026220

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan008g023510

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan011g008470

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan011g008490

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan003g016740

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan009g014140

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan009g017250

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan006g028750

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan006g033610

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan003g014750

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan005g014810

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan007g028080

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan010g013810

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan002g029330

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan005g016200

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan007g024820

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan009g012580

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan006g031020

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan002g033790

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan011g008480

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan011g009770

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan002g043110

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan002g041130

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan009g016270

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan010g018410

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan010g017620

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan007g024710

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan003g009310

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan002g020390

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan002g029340

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan002g037890

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan007g026180

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan006g027470

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan006g025910

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan009g010770

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan003g021010

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan009g014540

Aminotransferase-like, plant mobile domain
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Ccan005g012170

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan010g016100

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan011g016940

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan008g015830

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan003g016100

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan008g011660

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan011g014060

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan005g010380

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan002g017280

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan004g016550

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan007g016070

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan002g045040

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan009g016920

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan003g026820

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan011g013940

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan001g012490

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan002g040510

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan008g012400

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan006g028650

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan009g017540

unnamed product

Ccan003g026810

unnamed product

Ccan001g012690

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan011g008430

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan001g022030

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan002g032540

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan005g013630

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan001g008090

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan010g015580

Wall-associated receptor kinase, galacturonan-binding domain

Ccan010g015560

Wall-associated receptor kinase, galacturonan-binding domain

Ccan003g018020

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan008g014430

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan010g020490

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan003g014330

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan010g020700

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan011g009820

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan010g005060

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan006g024680

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan003g014710

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan004g012960

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan002g042610

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan011g012550

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan004g017160

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan002g031570

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan002g041530

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan009g015860

Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan009g015760

Aminotransferase-like, plant mobile domain
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Ccan009g017530 | unnamed product

Ccan009g010860 | Wall-associated receptor kinase, galacturonan-binding domain
Ccan011g008440 | unnamed product

Ccan003g014720 | unnamed product

Ccan010g016800 | unnamed product

Ccan005g012100 | Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan002g024170 | Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan008g013150 | Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan009g013250 | Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan006g034440 | Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan001g028480 | Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan009g010830 | Wall-associated receptor kinase, galacturonan-binding domain
Ccan009g010820 | Wall-associated receptor kinase, galacturonan-binding domain
Ccan009g010870 | Cytochrome P450 superfamily

Ccan011g008420 | unnamed product

Ccan003g023820 | Thioredoxin-like superfamily

Ccan002g039210 | unnamed product

Ccan009g014090 | unnamed product

Ccan006g024990 | unnamed product

Ccan006g021980 | Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan009g015850 | unnamed product

Ccan006g026610 | unnamed product

Ccan002g048270 | Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan009g014080 | Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan007g028380 | Protein kinase, ATP binding site

Ccan009g010760 | Wall-associated receptor kinase, galacturonan-binding domain
Ccan009g010790 | Serine/threonine-protein kinase, active site

Ccan009g010800 | Serine/threonine-protein kinase, active site

Ccan009g010810 | Serine/threonine-protein kinase, active site

Ccan002g047820 | unnamed product

Ccan003g011450 | unnamed product

Ccan007g017050 | unnamed product

Ccan006g021970 | unnamed product

Ccan010g014150 | Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan007g028830 | unnamed product

Ccan006g029960 | Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan006g026920 | unnamed product

Ccan003g019080 | unnamed product

Ccan009g012860 | Serine/threonine-protein kinase, active site

Ccan009g015750 | unnamed product

Ccan002g047810 | Aminotransferase-like, plant mobile domain

Ccan006g029970 | unnamed product

Ccan009g010780 | Wall-associated receptor kinase, galacturonan-binding domain
Ccan008g019870 | Leucine-rich repeat domain superfamily

Ccan008g019710 | Serine/threonine-protein kinase, active site

Ccan008g019490 | unnamed product
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Ccan008g019630 | unnamed product

Ccan008g019540 | unnamed product

Ccan008g019570 | unnamed product
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