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Abstract 

Coffee is a very important crop both nationally and globally, with Peru being the leading exporter of organic coffee, is native to Africa, and the most 

important species is Coffea arabica. The objective of this work was to carry out a literature review about the germplasm used and the genetic 

improvement methods used in coffee cultivation, with the purpose of proposing an improvement scheme that includes the application of traditional 

methods and biotechnological tools for improvement of coffee cultivation. Information from genetic improvement programs in Brazil, Colombia and 

Central America and other institutions dedicated to the management, research and commercialization of coffee cultivation was used. The most used 

methods for genetic improvement are Pedigree, backcrossing and the production of F1 hybrids through somatic embryogenesis. In Brazil, Colombia 

and other countries, molecular markers are being used to develop cultivars with rust resistance in a shorter period. Finally, the breeding strategy to 

be implemented is the pyramiding of genes for rust resistance using molecular markers. This strategy consists of introgressing the SH3 gene present 

in the C. liberica species into the catimor cultivar, which is highly productive and has the rust resistance genes SH6, SH7, SH8 and SH9. This proposal 

is of great importance in countries like Peru, where coffee represents a strategic export product. Breeding schemes that incorporate gene pyramiding 

using molecular markers not only improve the efficiency of selecting cultivars with resistance to coffee rust but can also accelerate breeding programs 

by reducing lengthy phenotypic evaluation cycles. In practice, this could translate into more productive cultivars that are resistant to biotic and abiotic 

factors and adapted to different types of environments. This would mark a new stage in coffee genetic improvement in Peru, based on precision 

agriculture and sustainability. 
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Resumen 

El café es un cultivo muy importante a nivel nacional y mundial, siendo Perú el primer exportador de café orgánico. Es originario de África y la especie 

más importante es Coffea arabica. El objetivo del presente trabajo fue realizar una revisión de literatura acerca del germoplasma utilizado y los 

métodos de mejoramiento genético empleados en el cultivo de café, con la finalidad de proponer un esquema de mejoramiento que incluya la 

aplicación de métodos tradicionales y herramientas biotecnológicas para el mejoramiento del cultivo de café. Se utilizó información procedente de 

programas de mejoramiento genético en Brasil, Colombia y Centroamérica y otras instituciones dedicadas al manejo, investigación y comercialización 

del cultivo de café. Los métodos más utilizados para el mejoramiento genético son el Pedigree, el retrocruzamiento y la producción de híbridos F1 

mediante embriogénesis somática. En Brasil, Colombia y otros países se están utilizando marcadores moleculares para desarrollar cultivares con 

resistencia a roya en menor periodo de tiempo. Finalmente, la estrategia de mejoramiento a implementar es la piramidización de genes para 

resistencia a roya mediante el uso de marcadores moleculares. Esta estrategia consiste en introgresar el gen SH3 presente en la especie C. liberica 

en el cultivar catimor, el cual es de alta productividad, adaptabilidad y posee los genes de resistencia a roya SH6, SH7, SH8 y SH9. Esta propuesta es 

de gran importancia en países como Perú, donde el café representa un producto estratégico de exportación. Esquemas de mejoramiento que 

incorporen la piramidización de genes mediante el uso de marcadores moleculares no solo mejora la eficiencia en la selección de cultivares con 

resistencia a la roya, sino que también puede acelerar los programas de mejoramiento al reducir los ciclos de evaluación fenotípica prolongada. En 

la práctica, esto podría traducirse en cultivares más productivos, resistentes a factores bióticos y abióticos y adaptados a diferentes tipos de ambientes. 

Esto marcaria una nueva etapa en el mejoramiento genético del café en Perú, basado en la agricultura de precisión y sostenibilidad. 
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1. Introducción 

El café es un cultivo muy importante a nivel nacional 

e internacional. A nivel mundial, los cinco principales 

países productores son Brasil, Vietnam, Colombia, 

Indonesia y Etiopia (Statista, 2023). Perú ocupa el 

quinto lugar y junto a Etiopia son los que lideran la 

producción de café orgánico (Plataforma del Estado 

Peruano, 2022). El café es originario de los bosques 

tropicales de África y de las islas que se encuentran 

al oeste del océano indico (Taiti et al., 2025; Millet et 

al., 2024; Herrera & Lambot, 2017). Actualmente, se 

han identificado 130 especies a nivel mundial (Davis 

& Rakotonasolo, 2021). Las principales especies 

cultivadas en el mundo son Coffea arabica y C. 

canephora y las demás especies se encuentran en 

estado silvestre o son poco cultivadas (Davis & 

Rakotonasolo, 2021; Bramel et al., 2017). Coffea 

arabica posee 22 pares de cromosomas y es la única 

especie tetraploide y las demás especies son 

diploides (Bramel et al., 2017). La producción a nivel 

mundial en el año 2022 fue de 172 millones de sacos 

y el principal país productor de café es Brasil 

(Statista, 2023). Coffea arabica L. es de buena 

productividad y calidad, pero es susceptible a 

diferentes plagas y enfermedades como la roya del 

café (Hemileia vastatrix Berk. & Br) (Guerra et al., 

2023; Virginio et al., 2021). Por tal razón, en 

diferentes países, desde los inicios del cultivo de 

forma extensiva, se establecieron programas de me-

joramiento genético con la finalidad de incrementar 

la productividad, calidad y la resistencia a plagas y 

enfermedades. Uno de los primeros programas se 

estableció en 1932 en Brasil, cuando se creó el Insti-

tuto Agronómico de Campinas (IAC). Actualmente, 

existen otras instituciones que cuentan con progra-

mas de mejoramiento genético tales como: Centro 

Nacional de Investigaciones del café – CENICAFE 

(Colombia), Universidad Federal de Viçosa (UFV), 

Empresa de Pesquisa Agropecuária de Minas Gerais 

(EPAMIG), Fundación PROCAFE, Empresa Brasileña 

de investigación (EMBRAPA CAFÉ), Instituto 

Capixaba de Pesquisa, Assistência Técnica e 

Extensão Rural (INCAPER) y el Instituto Agronômico 

do Paraná (IAPAR) y el Centro Agronômico Tropical 

de Investigación y Enseñanza - CATIE (PROMECAFE, 

2023; Zambolim et al., 2024). Inicialmente el 

mejoramiento se centró en identificar mutantes y 

progenies más productivas entre el cruzamiento de 

las variedades Typica y Bourbon. Posteriormente 

con la llegada de la roya del café a Brasil en el año 

de 1970, se inició la creación de variedades 

resistentes utilizando el Hibrido de Timor (C. arabica 

x C. canephora) el cual posee resistencia a la roya. 

Este hibrido fue encontrado de manera natural en la 

isla de Timor y posteriormente, fue recolectado, 

evaluado y distribuido por el Centro de Investigação 

de Ferrugens do Cafeeiro de Portugal a diferentes 

programas de mejoramiento genético a nivel 

mundial (Siqueira de Carvalho et al., 2022; Caixeta 

et al., 2015). Las metodologías empleadas tradicio-

nalmente en el desarrollo de nuevos cultivares de 

café son el Genealógico o Pedigree, el retro-

cruzamiento y la producción de híbridos F1.  

Actualmente, con el avance de la biología molecular, 

se están utilizando marcadores moleculares y la se-

lección genómica para la identificación temprana de 

genotipos promisorios.  

El objetivo de la presente investigación fue realizar 

una búsqueda de información sobre el germo-

plasma utilizado y los métodos de mejoramiento 

genético utilizados en el cultivo de café, con la 

finalidad de proponer un esquema de mejoramiento 

que incluya la aplicación de métodos tradicionales y 

herramientas biotecnológicas para el mejoramiento 

del cultivo. Se utilizó información procedente de 

investigaciones realizadas por programas de mejo-

ramiento genético y otras instituciones dedicadas al 

manejo, investigación y comercialización del cultivo 

de café. La estrategia propuesta es la piramidización 

de genes usando marcadores moleculares para 

desarrollar variedades con resistencia durable a roya 

mediante la introgresión del gen SH3 presente en la 

especie C. liberica en cultivares con genes de 

resistencia a roya SH6, SH7, SH8 y SH9.  

 
2. Principales especies, variedades e híbridos 
 

Coffea arabica L. 

Es la principal especie cultivada en el mundo (apro-

ximadamente 70% de la producción mundial) y en 

América, se produce en Brasil, Colombia, Honduras, 

Perú, México, Costa Rica entre otros países (Herrera 

et al., 2023; Statista, 2023). Es alotetraploide: 2n = 

4x = 44 (Salojärvi et al., 2024) y se originó del cruza-

miento natural entre C. eugenioides y C. canephora 

(Salojärvi et al., 2024). Además, es autógama y en 

condiciones naturales, el 85% de los frutos pro-

vienen de la autofecundación y el resto del cruce 

con otras plantas por la acción de agentes 

polinizadores (Virginio & Astorga, 2021). Es una 

especie de buena productividad y calidad, pero es 

susceptible a diferentes plagas y enfermedades 

como la broca (Hypothenemus hampei), roya del 

café (Hemileia vastatrix Berk. & Br.), Leucoptera 

coffeella (Guérin-Méneville: 1842); Ojo de gallo: 

Mycena citricolor (Berkeley & Curtis), Mancha de 

hierro (Cercospora coffeicola Berk y Cooke) y a los 

nemátodos del género Meloidogyne (Guerra et al., 

2023; Moreira et al., 2023; Góngora et al., 2023; 

Mendoza et al., 2021). 
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Principales variedades de C. arabica 

El café fue introducido en Brasil en 1727 y luego se 

distribuyó a otras partes del continente. Las varie-

dades que inicialmente se cultivaron fueron Typica y 

Bourbon (Millet et al., 2024). Con estos materiales, 

posteriormente se realizaron cruzamientos y selec-

ción y dieron origen a muchas de las variedades que 

existen actualmente (Tabla 1).  

 

Tabla 1 

Variedades obtenidas a partir de Typica y Bourbon 
 

Variedad Origen Características 

Maragogype Brasil Mutación de Typica 

Pache Guatemala Mutación de Typica 

Caturra Brasil Mutación de Bourbon 

Villa Sarchí Costa Rica Mutación de Bourbon 

Venecia Costa Rica Mutación de Bourbon 

Pacas El Salvador Mutación de Bourbon 

Mundo Novo Brasil Typica x Bourbon 

Catuai Brasil Mundo Novo x Caturra 

Pacamara El Salvador Pacas x Maragogype 

Adaptado de World Coffee Research (2024) y Asociación Nacional 

del Café (2019). 

 

Coffea canephora Pierre ex A. Froehner 

Es la segunda especie más cultivada a nivel mundial. 

Tiene mayor productividad, resistencia a la roya y a 

los nematodos que Coffea arabica L. Además, está 

adaptada a zonas cálidas y con altitudes menores a 

1 000 m.s.n.m, sin embargo, tiene menor calidad de 

taza (World Coffee Research, 2024; Asociación 

Nacional del Café, 2019). Es una especie alógama y 

diploide (2n = 22). Cuenta con alto porcentaje de 

cruzamiento entre plantas (World Coffee Research, 

2024; Caixeta et al., 2022). Debido a que C. 

canephora es una especie alógama, sus cultivares se 

propagan vía asexual.  
 

Otras especies 

Lo parientes silvestres poseen una diversidad gené-

tica oculta la cual podría tener impactos positivos en 

la mejora genetica de los cultivos (Tirnaz et al., 2022; 

Migicovsky & Myles, 2017). Existen otras especies de 

café que se encuentran en estado silvestre y son 

poco utilizadas. Sin embargo, estas son fuente im-

portante de genes para la mejora de la calidad y re-

sistencia a plagas y enfermedades como son la roya 

del café (Hemileia vastatrix), antracnosis (Colletotri-

chum kahawae), broca (Hypothenemus hampei) y 

los nematodos (Meloidogyne spp.). Por ejemplo, 

Coffea liberica posee el gen de resistencia a la roya 

SH3, el cual no está presente en C. arabica ni C. 

canephora (Silva et al., 2023; Valencia et al., 2017). 

También, se han identificado genes de resistencia en 

C. pseudozanguebariae y C. salvatrix (Medina et al., 

1984). Resistencia a Meloidogyne exigua ha sido en-

contrada en C. bengalis, C. congensis, C. dewvrei, C. 

eugenioides, C. kapakata, C. liberica, C. racemosa, C. 

salvatrix, y C. stenophylla. (Medina et al., 1984).  
 

Híbridos interespecíficos 

Se han evaluado en diferentes países, distintas pro-

genies entre C. arabica y otras especies del género 

Coffea, pero el más utilizado en los programas de 

mejoramiento genético ha sido el híbrido de Timor 

(C. arabica x C. canephora). El híbrido de Timor es 

un híbrido interespecífico resistente a la roya encon-

trado de manera natural en la Isla de Timor (Indo-

nesia). Semillas de este híbrido fueron recolectados 

y proporcionados a diferentes programas de mejo-

ramiento genético en América por el Centro de In-

vestigação de Ferrugens do Cafeeiro (CIFC) de Por-

tugal (World Coffee Research, 2024; Silva et al., 2018; 

Cortina et al., 2013). A partir de este híbrido se desa-

rrollaron nuevas variedades al realizar cruzamientos 

con las variedades tradicionales como Caturra, Villa 

Sarchi y Catuai (Figura 1).  
 

 
 

Figura 1. Variedades obtenidas a partir del híbrido de Timor. 



Scientia Agropecuaria 16(3): 457-468 (2025)              Cardoza Sánchez et al. 

-460- 
 

También, en Colombia, el híbrido de Timor fue cru-

zado con la variedad Bourbon originándose la va-

riedad Tabi (Cortina et al., 2013). El cruzamiento en-

tre este híbrido y otras variedades recibió diferentes 

denominaciones. Por ejemplo, al cruce entre Caturra 

y el híbrido de Timor se le denominó Catimor y con 

Villa Sarchi se le denominó Sarchimor. 

 

3. Genes de resistencia a la roya del café  

La roya del cafeto, causada por el hongo Hemileia 

vastatrix, representa una de las principales amena-

zas fitosanitarias para el cultivo de café a nivel mun-

dial. Esta enfermedad puede generar pérdidas por 

encima del 35% de la producción debido a la caída 

prematura de hojas y la afectación del desarrollo de 

brotes florales (Mariz et al., 2025; Virginio et al., 

2021; Talhinhas et al., 2017; Virginio & Astorga, 2015). 

Frente a esta problemática, el desarrollo de cultiva-

res resistentes mediante el mejoramiento genético 

ha sido una estrategia clave. Actualmente, se han 

identificado nueve genes de resistencia a la roya del 

café (SH1-SH9) (Figura 2).  

 

 
 

Figura 2. Genes de resistencia a la roya del café según especie. 

 

Los genes SH1, SH2, SH4 y SH5 provienen de Coffea 

arabica, los genes SH6, SH7, SH8, SH9 de la especie 

C. canephora, y el gen SH3 proviene de la especie 

C. liberica (Guerra et al., 2023; Caixeta et al., 2022). 

Estos genes actúan bajo el modelo de interacción 

gen–a–gen (teoría de Flor), donde un gen de resis-

tencia en la planta reconoce un gen de avirulencia 

del patógeno, desencadenando respuestas defensi-

vas. La resistencia puede manifestarse en etapas 

pre-haustoriales (antes de que el hongo penetre la 

célula) o post-haustoriales (tras la penetración), im-

plicando mecanismos como la respuesta hipersensi-

ble y la producción de proteínas de defensa 

(Talhinhas et al., 2017). Algunos programas de me-

joramiento han integrado otros genes no caracteri-

zados aún, pero que podrían conferir resistencia 

adicional a distintas razas del hongo (Mariz et al., 

2025). Las poblaciones derivadas del Híbrido de 

Timor, como el Catimor y otras como el Sarchimor, 

han servido como base para el desarrollo de varie-

dades resistentes en América Latina, Asia y África. 

No obstante, el surgimiento de nuevas razas viru-

lentas ha reducido la efectividad de algunas de estas 

variedades, por lo que se continúa explorando nue-

vas fuentes de resistencia, especialmente en C. 

canephora mediante herramientas de selección asis-

tida por marcadores (Guerra et al., 2023; Talhinhas 

et al., 2017). 
 

El híbrido de Timor  

Una de las fuentes más importantes de resistencia a 

la roya es el híbrido de Timor (HdT), un cruzamiento 

natural entre Coffea arabica y C. canephora, detec-

tado por primera vez en 1917 en la Isla de Timor. El 

HdT posee genes de resistencia como SH5 (de C. 

arabica) y SH6, SH7, SH8 y SH9 (de C. canephora), 

lo cual lo convierte en una base genética valiosa 

para el mejoramiento (Guerra et al., 2023; Caixeta et 

al., 2022; Silva et al., 2018). Estudios realizados con 

152 accesiones del HdT en la Universidade Federal 

de Viçosa (Brasil) revelaron que todas las accesiones 

fueron resistentes a la raza II de H. vastatrix, y el 

92,8% también lo fueron frente a la raza XXXIII, una 

de las más virulentas. Además, se identificaron per-

files genéticos únicos mediante marcadores SSR 

(microsatélites), demostrando una alta diversidad 

genética útil para programas de mejoramiento (Silva 

et al., 2018). 

 

El gen SH3 

En los últimos años, diferentes programas de mejo-

ramiento han iniciado investigaciones para desarro-

llar variedades que posean el gen SH3 proveniente 

de C. liberica debido a la perdida de resistencia de 

algunas variedades provenientes del híbrido de 

Timor (Angelo et al., 2023; Silva et al., 2023; Silva et 

al., 2022; Valencia et al., 2017). Este gen ha cobrado 

gran relevancia en los programas de mejoramiento 

genético de café por su capacidad de conferir una 

resistencia duradera contra la roya. El gen SH3 se 

destaca por su resistencia estable a múltiples razas 

del hongo, especialmente frente a aquellas que han 

superado otros genes como SH6 a SH9. Esta resis-

tencia está mediada por proteínas del tipo CC-NBS-

LRR, que reconocen efectores del patógeno en el 

citoplasma y activan respuestas de defensa como la 

muerte celular programada (Angelo et al., 2023). En 

Colombia, Cenicafé logró introgresar el gen SH3 en 

líneas avanzadas de la variedad Castillo®, con el uso 

de marcadores moleculares como el BA-124-12K-f, 

lo que permitió detectar plantas resistentes en eta-

pas tempranas sin necesidad de evaluación en 

campo (Valencia et al., 2017). Estudios recientes en 

Brasil validaron marcadores como SP-M16-SH3 y 

BA-124-12K-f, los cuales demostraron ser eficaces 
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para identificar la presencia del gen SH3 en genoti-

pos derivados de C. liberica. Su uso en selección 

asistida permite reducir tiempo y costos en los pro-

gramas de mejoramiento de café arábica (Silva et 

al., 2023). SH3 funciona según el modelo gen por 

gen de Flor, donde la interacción entre el gen de 

resistencia en la planta y el gen de avirulencia del 

hongo desencadena una respuesta inmune. En mu-

chos casos, SH3 actúa junto con otros genes (como 

SH1 o SH2) para fortalecer la resistencia y prolongar 

su durabilidad (Silva et al., 2022).  

 

4. Métodos de mejoramiento genético 
 

M. Genealógico o Pedigree 

El método Pedigree es un método muy utilizado en 

diferentes cultivos a nivel mundial (Biswas et al., 

2024; Mawasid et al., 2024; Li et al., 2022) (Figura 3).  
 

 
 

Figura 3. Esquema del Método Genealógico. 

 

Este método consiste en realizar cruzamientos entre 

especies o variedades de la misma especie y luego 

en las siguientes generaciones seleccionar indivi-

dualmente plantas de acuerdo con las características 

de interés. Una selección puede realizarse en la F1 

en caso se presente variabilidad, pero más 

comúnmente se realiza en la F2. En la F2 y F3 se 

seleccionan plantas con las características deseadas, 

por ejemplo, plantas de porte bajo, buena 

productividad, calidad y resistencia a roya (Siqueira 

de Carvalho et al., 2022, Caixeta et al., 2015; Cortina 

et al., 2013). Luego, a partir de la F4 a F10, las mejo-

res líneas son evaluadas en diferentes ambientes 

(Ensayos regionales). Finalmente, las líneas con 

mejor comportamiento servirán para la confor-

mación de las variedades las cuales pueden ser 

monolineales o compuestas y adaptadas a uno o 

más ambientes (Cortina et al., 2013). A partir de F6 a 

F10, dependiendo del objetivo del programa de 

mejoramiento ya se puede producir semilla para 

entregar a los productores. En Colombia, se han 

desarrollado variedades compuestas, es decir las 

variedades están formadas por diferentes líneas lo 

que le otorga una resistencia más duradera a la roya 

del café (Flórez et al., 2016; Cortina et al., 2013). La 

ventaja de este método es que se pueden evaluar 

diferentes líneas al mismo tiempo y la desventaja es 

que se requiere un alto costo de mantenimiento y el 

tiempo para el desarrollo de nuevas variedades es 

de 20 a 25 años para el caso del café.  
 

Retrocruzamiento 

Esta estrategia se utiliza cuando se desea transferir 

uno o más genes (QTL) de genotipos no adaptados, 

de especies silvestres o variedades tradicionales 

hacia una variedad muy productiva o genotipos élite 

(Bellundagi et al., 2022; Zhang et al., 2021; Tourrette 

et al., 2021; Migicovsky & Myles, 2017; Caixeta et al., 

2015). Además, este método puede ser utilizado 

cuando se tiene un cultivar muy sembrado en una 

región pero que es susceptible a una enfermedad 

que puede poner en riesgo las plantaciones. En ese 

caso, el genotipo resistente al patógeno se deno-

mina padre donador y el genotipo élite el padre re-

currente (Tourrette et al., 2021; Caixeta et al., 2015) 

(Figura 4).  
 

 
 

Figura 4. Esquema del método de Retrocruzamiento. La barra roja 

representa el gen de resistencia que se desea transferir. 

 

El proceso de Retrocruzamiento se inicia con el cru-

zamiento entre el padre donador y el padre recu-
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rrente para obtener un híbrido F1. Luego las plantas 

que posean resistencia serán cruzados (retrocruza) 

con el padre recurrente durante varios ciclos. Final-

mente, se evaluarán y seleccionarán las plantas con 

las características tanto del padre recurrente como 

del donador. 
 

Producción de híbridos F1 

Los Híbridos F1 son la primera generación de semi-

llas o plantas que provienen del cruzamiento entre 

dos genotipos, variedades o líneas genéticamente 

distintas (Zhai et al., 2024; Herridge et al., 2019; 

Khan, 2017). Los híbridos F1 tienen vigor híbrido, que 

es una manifestación de heterocigosidad y puede 

considerarse como lo contrario del deterioro que 

acompaña a la endogamia (Zhai et al., 2024; Khan, 

2017). El fenómeno de los híbridos F1 todavía no se 

comprende completamente desde el punto de vista 

genético; sin embargo, ha permitido a los fitomejo-

radores mejorar varias características agronómicas 

(Khan, 2017). El objetivo de la producción de híbri-

dos F1 es obtener variedades con buenas caracterís-

ticas agronómicas, pero en un menor periodo de 

tiempo. Para la producción de híbridos F1, primero 

se realiza el cruzamiento entre las dos variedades o 

líneas puras. Luego, las semillas obtenidas en la pri-

mera generación F1 se siembran y se evalúan sus 

características de productividad, calidad, adaptabili-

dad, resistencia a plagas y enfermedades entre otras 

(McCook & Montero, 2024; Pembleton et al., 2015). 

El tiempo de evaluación puede ser de 4 a 10 años 

(McCook & Montero, 2024; Virginio & Astorga, 

2021). Finalmente, se seleccionarán las mejores 

plantas las cuales darán origen a las nuevas 

variedades. Los F1 se propagan vía asexual y la 

propagación en el caso del café, puede ser por 

medio del enraizamiento de brotes o mediante la 

técnica de embriogénesis somática (Etienne et al., 

2024; Virginio & Astorga, 2021; Matamoros et al., 

2020). En la Figura 5 se muestra un esquema sobre 

el proceso para el desarrollo de híbridos F1. 
 

 
 

Figura 5. Esquema para la producción de híbridos F1 en café.  

 

Selección asistida por marcadores moleculares 

(SAM) 

Los marcadores moleculares son secuencias de 

ADN que están relacionados con un gen dentro del 

genoma. Permiten detectar las variaciones en las se-

cuencias del ADN entre individuos de una misma es-

pecie o de especies distintas. Tienen la capacidad de 

“marcar” o identificar un gen de interés porque son 

estables y no se ven afectados por el medio am-

biente y por efectos pleiotrópicos y epistáticos 

(López et al., 2024; De Mori & Cipriani, 2023; 

Amiteye, 2021; Hasan et al., 2021; Adhikari et al., 

2017). Para aplicar estrategias moleculares, se utili-

zan mapas de ligamiento genético para identificar 

marcadores asociados con características de interés 

agronómico (Tabla 2).  
 

Tabla 2 

Marcadores moleculares utilizados en el cultivo de café 
 

Objetivo País Referencia 

Caracterización molecular de variedades 

Colombia Gutiérrez et al. (2024) 

Brasil Sousa et al. (2017) 

India Mishra et al. (2022) 

Etiopia Benti et al. (2021) 

Costa Rica Zhang et al. (2021) y Astorga (1999) 

Indonesia Yunita et al. (2020) 

Identificación de genotipos portadores del gen SH3 

Brasil Silva et al. (2023) y Alkimim et al. (2017) 

Colombia Valencia et al. (2017) y González et al. (2009) 

India Prakash et al. (2011) 

Francia Mahé et al. (2008) 

Filipinas Santos et al. (2023) 

Identificación de genotipos con genes de resistencia a la roya SH7, 

SH8 y SH9 
Brasil Diola et al., 2011 y Brito et al., 2010 

Posibles genes nuevos (SH10 y SH11) que confieren resistencia a 

otras razas de roya 
Brasil De Almeida et al. (2021) y Barka et al. (2020) 

Identificación de genes Ck-1 Ck-2 y Ck-3 para resistencia a 

Antracnosis (Colletotrichum kahawae) 

Brasil Silva et al. (2018) 

Kenia Gimase et al. (2020) y Gichuru et al. (2008) 

Gen Mex-1 para resistencia a Meloidogyne Costa Rica Noir et al. (2003) 

Piramidización de genes Brasil Saavedra et al. (2023) 
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Los marcadores permiten una selección eficiente y 

rápida de genotipos de interés. Para que sea 

efectivo, el marcador debe estar físicamente cerca 

del gen de interés; ser altamente polimórfico, lo que 

permite la discriminación de diferentes genotipos 

(Gokavi et al., 2023; Caixeta et al., 2022). Algunas de 

las ventajas del SAM son: aceleración de la selección 

de genotipos de interés para el desarrollo de un 

nuevo cultivar, la selección molecular puede 

realizarse en cualquier etapa del desarrollo de un 

cultivo, se puede obtener una mejor comprensión 

de los estudios de herencia, identificación de QTL 

para rendimiento o calidad , combinación de dos o 

más genes de interés en un solo genotipo (pirami-

dización genética), reducción de costos ya que el 

proceso de selección en cada generación es reali-

zado con un número mínimo de plantas en el 

campo; selección indirecta de características fenotí-

picas y selección encaminadas a la mejora preven-

tiva, como, por ejemplo, en ausencia del patógeno 

o raza específica responsable de la aparición de una 

determinada enfermedad (Da Silva et al., 2024; Song 

et al., 2023; Caixeta et al., 2022). Por tal razón, los 

marcadores moleculares son una herramienta com-

plementaria muy importante para seleccionar geno-

tipos de manera rápida, acortando así el tiempo 

para el desarrollo de nuevos cultivares. En el cultivo 

de café ya se han identificado marcadores para el 

estudio de su diversidad y para la selección de ge-

notipos con genes de resistencia a enfermedades 

(Tabla 2). 
 

Piramidización de genes  

La piramidización de genes consiste en combinar en 

un solo genotipo diferentes genes de resistencia a 

plagas y enfermedades (Feitosa et al., 2024; 

Subburaj, et al., 2024; Saavedra et al., 2023; De 

Almeida et al., 2021; Liu et al., 2020). La combinación 

de diferentes genes de resistencia evita la aparición 

de nuevas razas, porque el patógeno tendría que 

realizar muchos cambios para evadir los mecanis-

mos de resistencia del hospedero. La introgresión de 

varios genes de resistencia en una sola variedad 

usando los métodos tradicionales de mejoramiento, 

puede ser una estrategia difícil, debido a que se 

puede presentar epistasis, es decir los genes presen-

tes pueden enmascarar los genes introgresados, im-

pidiendo que se realice una selección eficaz. Ade-

más, esta estrategia requiere de largos y costosos 

ensayos de campo a fin de seleccionar el fenotipo 

de resistencia buscado. Por tanto, es necesario utili-

zar técnicas que hagan más rápida y efectiva la se-

lección. Una alternativa es en el uso de la selección 

asistida por marcadores (SAM), la cual permite se-

leccionar de manera anticipada y precisa genotipos 

con el gen de interés, acelerando el desarrollo de 

variedades (Saavedra et al., 2023). La piramidización 

de genes es considerada una medida efectiva para 

obtener resistencia durable a las enfermedades que 

afectan a los cultivos (Akter et al., 2024; Feitosa et 

al., 2024; Thorat et al., 2024; Liu et al., 2020) y tam-

bién resistencia a plagas (Attamah, et al. 2024; De 

Almeida et al., 2021). En la Figura 6 se muestra un 

esquema de la piramidización de genes. 
 

 
 

Figura 6. Esquema de la piramidización de genes. 

 
5. Desafíos actuales, futuros y propuesta de un 

programa de mejoramiento 

El café es un cultivo muy importante a nivel nacional 

debido a que es el sustento de muchas familias. Los 

efectos del cambio climático están incrementando la 

incidencia de plagas y enfermedades en los cultivos 

por lo que es necesario adoptar medidas de manera 

urgente para mitigar sus efectos. El desarrollo de 

variedades resistentes es una estrategia que permite 

que la producción sea sostenible al reducir el uso de 

agroquímicos. Los productores de café ya han 

sufrido una epidemia de roya anteriormente, lo cual 

ha ocasionado grandes pérdidas económicas, por 

tal razón, es necesario utilizar nuevas fuentes de 

genes presentes en los recursos genéticos y las 

actuales técnicas biotecnológicas para el desarrollo 

en menor tiempo de variedades con resistencia 

durable a la roya. Teniendo en cuenta que es de 

suma importancia el desarrollo de variedades de 

café con otros genes de resistencia, se propone 

como estrategia de mejoramiento la piramidización 

de genes mediante la selección genealógica y el uso 

de marcadores moleculares. La piramidización de 

genes es considerada una medida efectiva para 

obtener resistencia durable a enfermedades en los 

cultivos (Liu et al., 2020; Ramalingam et. al, 2020). El 

gen a introgresar sería el SH3 proveniente de C. 

liberica, material que se cruzaría con la variedad 

catimor la cual posee los genes de resistencia SH6, 

SH7, SH8 y SH9. Catimor es una de las variedades 

más cultivadas a nivel nacional, es de gran 

productividad y adaptabilidad, sin embargo, en 

diferentes regiones y países se ha reportado pérdida 
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de resistencia a la roya (Saavedra et al., 2023; Silva 

et al., 2023). Para la identificación del gen SH3 se 

utilizarán los marcadores moleculares validados por 

Silva et al. (2023) y Valencia et al. (2017). En la Figura 

7 se muestra un esquema con la estrategia de 

mejoramiento propuesta.  
 

Poblaciones F1 

Poblaciones F1 se desarrollarán utilizando como 

progenitores femeninos plantas del cultivar Catimor 

con presencia de roya en campo. Los progenitores 

masculinos serán ejemplares de C. liberica y al 

menos es necesario obtener 10 plantas de cada 

cruzamiento haciendo un total de 80 plantas F1.  
 

Poblaciones F2 

Cuando las plantas F1 alcancen la madurez repro-

ductiva se cosecharán 20 semillas de cada planta 

para obtener 1600 plantas F2. Estas plantas se 

mantendrán en vivero hasta los tres meses y luego 

se recolectarán una hoja de cada planta para el 

análisis molecular. Para la identificación de plantas 

con el gen SH3, se emplearían los marcadores 

utilizados por Silva et al. (2023) y Valencia et al. 

(2017).  

 

Poblaciones F3 a F6 

Una vez seleccionadas las plantas F2 con la 

presencia del gen, estas serán llevadas a campo y se 

evaluará su incidencia de roya y otras características 

agronómicas de importancia hasta la generación F6. 

Se seleccionarán plantas con baja altura de planta, 

resistencia a roya, buena adaptabilidad, produc-

tividad y calidad. Las plantas con las mejores 

características conformarán la nueva variedad. 

 

 
 

 

Figura 7. Esquema propuesto de un programa de mejoramiento. 
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6. Conclusiones 

Coffea arabica L. es la especie de café más cultivada 

en el mundo, es de buena productividad y calidad, 

sin embargo, es muy susceptible a plagas y 

enfermedades como la roya del café (Hemileia 

vastatrix Berk. & Br). La roya es la principal 

enfermedad que afecta el cultivo del café y la que 

genera mayor daño económico Por tal razón, se han 

creado Programas de mejoramiento genético en 

diferentes países con la finalidad de desarrollar 

cultivares altamente productivos, con amplia 

adaptabilidad y resistencia a la roya empleando 

híbridos interespecíficos como el híbrido de Timor. 

Este híbrido es un cruce natural entre C. arabica y C. 

canephora encontrado en la Isla de Timor el cual fue 

posteriormente entregado a diferentes programas a 

nivel mundial para el desarrollo de cultivares 

resistentes. Los genes que confieren a resistencia a 

roya son 9: SH1, SH2, SH3, SH4, SH5, SH6, SH7, SH8 

y SH9. Los genes SH1, SH2, SH4 y SH5 provienen de 

Coffea arabica, los genes SH6, SH7, SH8, SH9 de la 

especie C. canephora, y el gen SH3 proviene de la 

especie C. liberica. Los genes de resistencia pre-

sentes en C. arabica usados solos o en combinación, 

no brindan resistencia duradera contra la 

enfermedad. Sin embargo, cuando estos genes son 

usados en combinación con los de otras especies 

como C. canephora y C. liberica, se puede obtener 

una resistencia más durable.  

Los cultivares comerciales poseen los genes de 

resistencia de Coffea arabica y C. canephora, pero 

no presentan el gen SH3 de C. liberica. Por tal razón, 

diferentes programas de mejoramiento genético 

han identificado marcadores moleculares para 

introgresar el gen SH3. La piramidización de genes 

es la estrategia más adecuada para incorporar 

nuevos genes de resistencia a roya en las variedades 

actuales de café y conferir una resistencia durable. 
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