UNIVERSIDAD

NACIONAL

DE COLOMBIA

Seleccion de genotipos de papas
Solanum tuberosum Grupo Phurejay
Andigenum con resistencia a estrés

hidrico

Danita Andrade Diaz

Universidad Nacional de Colombia
Facultad de Ciencias Agropecuarias, Doctorado en Ciencias Agrarias (Linea
Mejoramiento Genético Vegetal)
Palmira, Colombia
2023



Seleccion de genotipos de papas
Solanum tuberosum Grupo Phurejay
Andigenum con resistencia a estrés

hidrico

Danita Andrade Diaz

Tesis presentada como requisito parcial para optar al titulo de:
Doctor en Ciencias Agrarias

Director:
Ph.D. Jaime Eduardo Mufioz Flérez
Profesor Asociado Facultad de Ciencias Agropecuarias

Universidad Nacional de Colombia, Sede Palmira

Codirector:
Ph.D. Tulio Cesar Lagos Burbano
Profesor Titular Faculta Ciencias Agricolas

Universidad de Narifio

Linea de Investigacion:
Mejoramiento Genético Vegetal
Grupo de Investigacion:

Produccién en Frutales Andinos

Universidad Nacional de Colombia
Facultad de Ciencias Agropecuarias, Doctorado en Ciencias Agrarias (Linea
Mejoramiento Genético Vegetal)
Palmira, Colombia
2023



Dedicatoria

A mis padres, mis hermanos y sobrino.

Es de importancia para quien desee alcanzar
una certeza en su investigaciéon, el saber
dudar a tiempo.

Aristoteles (384 AC-322 AC)






Declaracion de obra original

Yo declaro lo siguiente:

He leido el Acuerdo 035 de 2003 del Consejo Académico de la Universidad Nacional.
«Reglamento sobre propiedad intelectual» y la Normatividad Nacional relacionada al
respeto de los derechos de autor. Esta disertacion representa mi trabajo original, excepto

donde he reconaocido las ideas, las palabras, o materiales de otros autores.

Cuando se han presentado ideas o palabras de otros autores en esta disertacion, he
realizado su respectivo reconocimiento aplicando correctamente los esquemas de citas y

referencias bibliograficas en el estilo requerido.

He obtenido el permiso del autor o editor para incluir cualquier material con derechos de
autor (por ejemplo, tablas, figuras, instrumentos de encuesta o grandes porciones de
texto).

Por dltimo, he sometido esta disertacion a la herramienta de integridad académica,
definida por la universidad.

(it

Danita Andrade Diaz

23/03/2023
Fecha






Agradecimientos
Quiero expresar mis agradecimientos a todas las personas e instituciones que
hicieron posible esta investigacion:

Ministerio de Ciencia y Tecnologia, por apoyo financiero para la ejecucion de esta

investigacion.
Universidad Nacional de Colombia sede Palmira, por abrirme sus puertas.

Universidad de Narifio e instituto de Investigacion del Pais Vasco NEIKER por darme la

oportunidad de realizar mi trabajo de investigacidon en sus instalaciones.

Dr. Jaime Eduardo Mufioz por su gran apoyo en la metodologia y analisis de resultados

de esta investigacion.

A mis amigos y comparieros por la alegria de tantos momentos vividos, por su amistad,

comparierismo y conocimientos compartidos.
A todas las personas que hicieron posible este trabajo.

Muchas gracias.






Resumen y Abstract IX

Resumen

Seleccién de genotipos de papas Solanum tuberosum Grupo Phurejay Andigenum

con resistencia a estrés hidrico

La papa es el quinto cultivo mas importante del mundo y tiene un papel importante en la
seguridad alimentaria, especialmente en paises en desarrollo como Colombia. La
caracterizacion morfologica es el primer paso en la descripcion y clasificacion del
germoplasma (Smith & Smith, 1989). La comprension de los caracteres morfolégicos
facilita la identificacion, la seleccion de atributos deseables, el disefio de nuevas
poblaciones, la transferencia de sus genes y la resistencia a factores biéticos y abiéticos
(Singh, Chaubey, Upadhyay, Jha, & Pandey, 2014). Esta investigacién busca identificar
duplicados, completar una base de datos morfol6gicos Util en trabajos de mejoramiento
genético y para estudiar la diversidad y variabilidad de las introducciones que conforman
dicha coleccion; mediante caracterizacion de la coleccidon de papa criolla de la
Universidad de Narifio, adicionalmente, dado que se han reportado diferentes grados de
tolerancia entre las variedades evaluadas al estrés hidrico, se estudio la respuesta de
115 genotipos de papa criolla (Solanum tuberosum Grupo phureja y andigenum) a estrés
hidrico, a través de una evaluacién fenotipica bajo condiciones de cubierta plastica,
ampliando a caracterizacion molecularmente la variacion alélica en secuencias de genes
candidatos (CG) para estrés hidrico y estableciendo la relacion entre marcadores
moleculares de tipo SNPs y caracteres vinculados a la tolerancia de la papa al estrés por

sequia.

Palabras clave: estrés, déficit de humedad, exceso de humedad, parametros

fisiol6gicos, rendimiento.
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Abstract

Selection of Solanum tuberosum Group Phureja and Andigenum potato genotypes

with resistance to water stress

Potato is the fifth most important crop in the world and plays a crucial role in food security,
particularly in developing countries like Colombia. Morphological characterization is the
first step in germplasm description and classification (Smith & Smith, 1989).
Understanding morphological traits facilitates identification, selection of desirable
attributes, breeding of new populations, transfer of genes, and resistance to biotic and
abiotic factors (Singh, Chaubey, Upadhyay, Jha, & Pandey, 2014). This research aims to
identify duplicates, complete a useful morphological database for genetic improvement
works, and study the diversity and variability of the introductions that make up the
collection through the characterization of the criolla potato collection at the University of
Narifio. Additionally, since different degrees of tolerance to water stress have been
reported among the evaluated varieties, the response of 115 criolla potato genotypes
(Solanum tuberosum Group phureja and andigenum) to water stress was studied through
a phenotypic evaluation under plastic cover conditions, expanding the molecular
characterization of allelic variation in candidate genes (CG) for water stress and
establishing the relationship between SNP molecular markers and traits linked to potato

drought tolerance.

Keywords: stress, moisture deficit, excess moisture, physiological parameters,

performance.
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Introducciéon

La papa es el tubérculo mas representativo a nivel global y el quinto cultivo de mayor
importancia en el mundo, después de la cafia de azucar, el maiz, el trigo y el arroz;
constituye un producto alimentario que se cultiva en mas de 100 paises y que ha crecido
en el mercado debido a sus atributos positivos, particularmente por su alto valor
nutricional. (Barandiaran, 2018; Zhang et al, 2021). Con una produccién global de mas
de 487 millones de toneladas afo-1 en los ultimos cinco afios (FAO, 2021). Este cultivo
se desarrolla en diversos tipos de suelo y condiciones climéticas y, a pesar de que su
area cultivada se mantiene alrededor de los 19 millones de hectareas desde la década de
1990, su productividad aumenta constantemente y actualmente supera las 19 toneladas
ha?.

Acorde con FAO/OPS (2021), el cambio climéatico constituye una limitante para alcanzar
el reto que implica obtener los alimentos necesarios para los 9000 millones de habitantes
gue se pronostican para el 2050; el cambio climatico (CC) tendra un impacto negativo en
el sector agricola a nivel mundial, ocasionando la pérdida de areas de cultivo adecuadas,

se espera una reduccion del 40% en la produccion de determinados cultivos.

Comprender los impactos potenciales del cambio climatico en la produccion de papa es
fundamental para la seguridad alimentaria mundial futura. De hecho, se han realizado
considerables esfuerzos para predecir los efectos potenciales del cambio climatico en el
cultivo de papa y su manejo en diferentes areas del mundo. Las condiciones
medioambientales producto del cambio climético pueden causar efectos en la fenologia y
fisiologia de los cultivos, alterando su desarrollo y el comportamiento de los patrones de
distribucion de plagas y enfermedades, condiciones que pueden causar cambios

considerables en la sostenibilidad de estos. (Nowell, 2018; Ahmed et al, 2021).
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El cambio climatico tiene un impacto variado en la produccién de cultivos a nivel global.
Aunque algunos cultivos C3, incluyendo la papa, pueden experimentar aumentos en su
produccion debido a ciertos beneficios fisiologicos, la mayoria de los efectos son
adversos. La sequia, altas temperaturas y el aumento de plagas, enfermedades y
malezas, generan estrés en las plantas, lo que puede resultar en pérdidas frecuentes en
los cultivos (Aliche et al, 2020; Alvarez et al, 2022).

Las variedades de papa convencionales no estan adaptadas a las condiciones
ambientales actuales generadas por el cambio climéatico, lo cual genera baja
productividad y perdida de los cultivos (Kromann & Cuasapaz, 2017; Aliche et al, 2020;
Alvarez et al, 2022). Varios estudios han demostrado que la baja tolerancia a la sequia
en el cultivo de la papa se debe a la importancia fisiolégica del agua en procesos como la
asimilacion de CO,, asi como en componentes celulares, mas especificamente
relacionado con la membrana celular y la pared celular, y en otras vias metabdlicas como

el metabolismo de los carbohidratos y el ajuste osmotico (Alvarez et al, 2022).

En todo el mundo se estan llevando a cabo investigaciones para encontrar alternativas
gue permitan adaptar el cultivo de la papa a las condiciones del cambio climatico, dada
su importancia socioeconémica. Desde la publicacion de la secuencia del genoma de la
papa, se han aplicado herramientas genémicas como los analisis de asociacion genética
(GWAS), los marcadores SNP, andlisis transcriptomicos, tecnologias de secuenciacién
de alto rendimiento y la captura del exoma, lo que ha permitido avances en la
identificacion de genes candidatos para caracteristicas de interés mediante el uso de
mapas genéticos relacionados con el genoma de referencia (Barandiaran, 2018; Saidi y
Hajibarat, 2020). También es viable realizar estudios sobre la variacion alélica de los
genes en ciertas colecciones de germoplasma y su impacto en la expresion fenotipica.
Algunos genotipos que poseen tolerancia a distintos tipos de estrés biotico y abiético han
sido identificados, los cuales pueden ser beneficiosos para el cultivo en areas
desfavorables y para la eleccion de progenitores en programas de mejora genética. En
vista de los escenarios actuales de cambio climatico, estas y otras tecnologias seran

fundamentales para mejorar este cultivo.
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Dicho lo anterior el estudio de la respuesta de las plantas de papa al estrés hidrico y su
asociacion con caracteristicas fenotipas, es conocimiento de importancia que puede ser
utilizado en programas de mejoramiento genético para contribuir con la mitigacion del
efecto de este estrés abiotico en cultivos de interés (Dahal et al, 2019; Nelson et al,
2021).

Estudios previos sobre los mecanismos fisiolégicos de respuesta al estrés hidrico han
permitido identificar variables como indicadores de la expresion de tolerancia a la sequia,
tales como el ajuste osmotico, la defensa antioxidante, el potencial hidrico foliar, el
contenido relativo de agua, la tasa de fotosintesis, la estabilidad de la membrana, la
temperatura foliar, la reduccion del area foliar, la reduccion del periodo de crecimiento,
asi como la habilidad de las raices para explorar el suelo en busca de agua para
satisfacer las necesidades de evapotranspiracion de las plantas. Ademas, segun otras
investigaciones, existe evidencia que indica que caracteristicas como la recuperacion, la
capacidad radicular, la cantidad de materia seca de la raiz, la longitud de la raiz, la
eficiencia en la utilizacion del agua, el peso y la cantidad de tubérculos son atributos
apropiados para escoger clones con genes que les brinden resistencia al estrés hidrico

ocasionado por la sequia (Barra, y otros, 2019).

Asi mismo, algunos estudios sugieren que la tolerancia en el cultivo de papa puede
deberse al incremento temprano en la concentracion de prolina y acido abscisico, esto
ayuda en la regulacion del equilibrio osmatico y en la absorcién eficiente de agua. Debido
a la reduccién en la conductancia estomatica, se logra mantener el equilibrio hidrico y
experimentar un nivel de estrés hidrico de intensidad moderada a leve. Ademas, se
observa una respuesta antioxidante que preserva el funcionamiento metabdlico celular
durante el periodo de estrés (Alvarez et al, 2022).

Por otra parte, se han reportado que hay diferentes grados de tolerancia entre las
variedades evaluadas, siendo las variedades silvestres las mejor adaptadas a estrés
hidrico (Zhang y otros, 2022). Por este motivo es importante, reconocer y aprovechar las
potencialidades de las variedades nativas como fuente de genes de tolerancia a estrés
hidrico, considerando que es necesario aportar a las regiones con la generacién de
conocimiento que permita identificar dichas caracteristicas para que puedan ser usadas

en futuros trabajos de mejoramiento genético tendientes a contribuir con la adaptacion al
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cambio climatico. Por lo tanto, este proyecto de tesis plantea estudiar la tolerancia al
estrés hidrico en 115 genotipos de papas criollas (Solanum tuberosum Grupo Phureja y
Andigenum) pertenecientes a la coleccion de trabajo de la Universidad de Narifio,
inicialmente a través del conocimiento de sus caracteristicas morfolégicas, para
posteriormente realizar una evaluacion fenotipica de la tolerancia a estrés hidrico bajo
condiciones de invernadero y una caracterizacion molecular de la variacion alélica en
secuencias de genes candidatos (CG) para estrés hidrico que finalmente permita
detectar mediante mapeo por asociacion los efectos de genes candidatos en los niveles

de tolerancia a estrés hidrico.



Objetivos

Objetivo general

Seleccionar genotipos de papas Solanum tuberosum Grupo Phureja y Andigenum con

tolerancia a estrés hidrico en la coleccién de trabajo de la Universidad de Narifio

Objetivos especificos

1. Caracterizar morfolégicamente los genotipos de papa Solanum tuberosum Grupo

Phureja y Andigenum que conforman la coleccién de trabajo de la Universidad de Narifio.

2. Evaluar fenotipicamente la coleccion de papa Solanum tuberosum Grupo Phureja
y Andigenum de la Universidad de Narifio para tolerancia a estrés hidrico bajo

condiciones de invernadero.

3. Caracterizar molecularmente la variacion alélica en secuencias de genes
candidatos (CG) para estrés hidrico en la coleccion de papas Solanum tuberosum Grupo

Phureja y Andigenum de la Universidad de Narifio.

4, Detectar mediante mapeo por asociacion los efectos de genes candidatos en los

hiveles de tolerancia a estrés hidrico.






1.MARCO TEORICO

1.1 Importancia socioecondmica del cultivo de la papa

Acorde al reporte de (FAO, 2021), la papa es el quinto cultivo mas importante en el
mundo, existen alrededor de 23.9 millones de ha cultivas con una produccién de 470
millones de toneladas al afio y un rendimiento promedio de 21 toneladas ha?! (FAO,
2021). La papa se cultiva en 156 paises alrededor del mundo, aunque se originé en la
region de los Andes, se ha extendido a todos los rincones del globo terragueo como

fuente primordial para la seguridad alimentaria o como cultivo comercial (Nowell, 2018).

En cuanto al area y produccion de papa a nivel mundial, Colombia se encuentra en el 27°
y 26° lugar, respectivamente, con 120.190 hectareas y 2.621.344 toneladas (FAO, 2021).
Este cultivo se concentra principalmente en 14 departamentos del pais, de los cuales
solo cuatro concentran el 90% del area y produccion. Los departamentos mas
importantes en la produccion de papa son Cundinamarca, Boyaca, Narifio y Antioquia.
Cundinamarca es el mayor productor nacional con 6.020.654 toneladas en 2022, seguido
por Boyaca con 4.063.562 toneladas y Narifio con cerca de 3.674.606 toneladas, lo que
representa el 38%, 25% y 23% de la produccion total, respectivamente (UPRA, 2022).

En Colombia, la papa es un alimento basico que tiene muchas cualidades culinarias y es
eficiente para proporcionar nutrientes. Es un alimento presente en todas las clases
sociales y se puede consumir fresco o procesado, como alimento para el sector pecuario
0 como materia prima para fines industriales. Sin embargo, el consumo per céapita de
papa ha disminuido en los ultimos afios debido a nuevas creencias y habitos alimenticios,
pasando de 75 kilos por persona en 1995 a 62 kg/persona/afio en los Ultimos afios, 1o
gue representa una disminucion del 20% (FAFP Y FEDEPAPA, 2018; Superintendencia
de industria y turismo, 2019).
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Debido a los factores mencionados anteriormente, es especialmente relevante hacer un
seguimiento de los precios de la papa. Segun los informes de Fedepapa, durante el
periodo de 2020 a 2021, los precios pagados a los productores en las centrales de
abastos oscilaron en un promedio anual de $611 y $953 por kilogramo. Por esta razon,
durante ese periodo, alrededor de 90,000 familias productoras enfrentaron condiciones
de rentabilidad muy desfavorables debido a varios factores, tales como un clima adverso,
una alta incidencia de plagas y enfermedades, y los elevados costos de los insumos, lo
cual tuvo un gran impacto en el crecimiento y la productividad de los -cultivos.
(FEDEPAPA & FAFP, 2018)

1.2 Comercializacion y uso agroindustrial de la papa

En Colombia, la venta de papa se realiza principalmente en su forma fresca y la
participacion de la industria de procesamiento es limitada. Alrededor del 70% de toda la
produccion de papa se comercializa como producto fresco, no obstante, solo 11% se
emplea para el consumo personal de las familias que producen, mientras que un 8% se
destina como semilla y un 10% se utiliza en la industria de transformacion. Aunque la
mayoria de las papas (75%) que se venden en el mercado fresco, se comercializan sin
haber sido lavadas, se ha observado un aumento en la valorizacion del producto
mediante la realizacion de procesos como lavado, cepillado, seleccion, clasificacion y
empaquetado (FEDEPAPA & FAFP, 2018). (FAFP Y FEDEPAPA, 2020b)

Durante el afio 2020, se registraron aproximadamente 50 empresas en Colombia
dedicadas al procesamiento de la papa. Aunque estas empresas tenian diferentes
niveles de tecnologia, capacidad y participacibn en el mercado, alrededor de 10
empresas medianas y grandes dominaban el mercado de productos procesados, con
mas del 95% de la cuota, en especial en la produccion de papas fritas prefritas
congeladas y chips de papa. La mayoria de estas industrias operan a gran escala y
utilizan tecnologia avanzada en su produccién, especialmente las mas grandes. Estas
empresas se concentran principalmente en la ciudad de Bogota. Por otro lado, las
pequefias empresas representan solo el 5% del mercado y se componen principalmente
de microempresas que producen productos fritos caseros, como el "coctel de fritos", para
satisfacer la demanda de tiendas, pequefios supermercados y mercados informales
(FAFP Y FEDEPAPA, 2020b)
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El aumento significativo de las importaciones de papa pre-cocida congelada ha llevado a
una capacidad ociosa en la industria procesadora de Colombia, afectando gravemente a
algunas empresas e incluso provocando cierres. Las caracteristicas especificas de la
papicultura en Colombia, junto con los altos costos de produccion de la materia prima en
comparacion con otros paises productores, han generado dificultades para la
competitividad de la industria de procesamiento, especialmente a raiz de los acuerdos
comerciales que redujeron los aranceles (Fonseca et al, 2021; Sterie et al, 2022).

Acorde con lo descrito anteriormente, Colombia es un lider mundial en la produccion,
consumo y exportacion de papas diploides, que poseen ventajas competitivas debido a
su origen en el centro de diversidad de la papa y su alto contenido de proteina y masa
seca (Garcia & Valencia, 2022). Estas papas son apreciadas por su sabor, textura y
facilidad de preparacion, lo que las hace atractivas en el mercado y con alto potencial
para diversas formas de procesamiento. Son una fuente de proteinas, (vitamina C y
complejo B), minerales (hierro, zinc, cobre y calcio) y carotenoides. Se espera que, con el
crecimiento de la poblacion y el desarrollo de infraestructura, la demanda de papas
procesadas aumente significativamente (Chunsheng et al, 2020).

1.3 Generalidades del cultivo de la papa

Debido a su capacidad de adaptarse a distintos climas y sistemas de cultivo gracias a su
plasticidad fenotipica, la produccién mundial de papa ha incrementado significativamente
en la ultima década (FAO, 2021). La papa es capaz de adaptarse a diferentes altitudes,
desde zonas bajas o valles a 1.000 metros sobre el nivel del mar hasta altiplanos a 4.000
metros sobre el nivel del mar (Benavides et al, 2022).

En Colombia, la produccién de papa se ve limitada por factores como enfermedades,
plagas, fertilizacién, calidad de la semilla y factores abiéticos como sequias prolongadas
y dafios por heladas (FEDEPAPA & FAFP, 2018). El 90% de la produccion comercial de
papa se realiza en terrenos con pendientes pronunciadas, mientras que solo el 10% se
cultiva en suelos planos adecuados para la mecanizacion. Estos cultivos se encuentran a
altitudes que varian entre los 2000 y 3500 metros sobre el nivel del mar, siendo la zona
mas favorable para el cultivo aquella que se ubica entre los 2500 y 3000 metros sobre el
nivel del mar (FAFP y FEDEPAPA, 2020; Benavides et al, 2022). Los agricultores, que
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trabajan en predios de minifundio, sistemas de arrendamiento y aparceria, asi como en
explotaciones en tierra propia, utilizan diferentes esquemas de cultivo, especialmente de
economia campesina. La eleccion de los periodos de siembra se basa principalimente en
las condiciones climéticas, particularmente en el patrébn de precipitaciones y la
probabilidad de heladas.

1.3.1 Origen, evolucién y migracion

Investigar el centro de origen de la papa ha sido tema de estudio desde la segunda mitad
del siglo XIX, en el entendido de este en dicha zona se encuentra una mayor variacion en
sus formas cultivadas y silvestres (Vavilov, 1951). Spooner et al., (2005), brindan una
respuesta a esa incognita usando un analisis genético de 365 variedades locales entre
especies silvestres y variedades nativas, recolectadas a lo largo y ancho de los Andes,
con lo cual se analiz6 la composicion genética de, sus supuestos progenitores y grupos
asociados. Concluyendo que hubo un punto de origen Unico de las papas cultivadas al
norte del lago Titicaca, en el sur peruano, desafiando de esa manera teorias previas
sobre origenes multiples, como las reportadas por Bukasov (1981); no obstante, los
resultados coinciden con los reportadas por Hawkes (1992), sostiene que la region del
Lago Titicaca podria ser el lugar de origen de la papa cultivada argumentan esto en base
a la abundancia de diversas especies.

La papa, de acuerdo con la informacién obtenida a través de estudios de datacién por
radiocarbono (C-14), experimentd su proceso de domesticacion hace al menos 10,000
afos en la region del altiplano, especificamente en el sureste de Peru y el noreste de
Bolivia (Engel, 1970). El origen de las papas cultivadas se dio a partir de variedades
nativas desarrolladas por comunidades precolombinos a partir de especies que crecian
en estado silvestre y varias de estas especies se han citado como ancestros de las
papas cultivadas actualmente, entre ellas S. leptophyes, S. canasense, S. sparsipilum, S.
acaule, S. megistacrolobum, S. brevicaule y S. vernei (Leal-Almanza et al., 2018;
Bonnett, 2019).

La papa tiene su origen en S. stenotomum, considerada la primera papa domesticada.
De esta especie, se derivd S. andigenum mediante procesos de poliploidizacion y

hibridacion interespecifica e intervarietal, lo que aumenté la diversidad y adaptabilidad
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genética de la papa de los Andes. Los cultivares chilenos surgieron por hibridacién con la
especie silvestre S. tarijense. La papa se introdujo en Europa en el siglo XVI y desde
entonces se ha diseminado por todo el mundo. Las papas cultivadas actuales se conocen

como S. tuberosum (Aksoy, y otros, 2021).

1.3.2 La Papa Nativa

Las papas nativas son el resultado de la domesticacion, seleccion y conservacion llevada
a cabo por los antiguos habitantes andinos. Son apreciadas por su agradable sabor y
textura, alto contenido de materia seca (18,4% a 26,5%) y propiedades nutricionales que
la hacen apetecidas en la gastronomia, asi como su capacidad para resistir condiciones

climaticas adversas y plagas.

Estas variedades se encuentran principalmente en la Zona Andina de América Latina
(Zona Andina del occidente de Venezuela, Per(, Bolivia, Chile, Ecuador y el Sur
Occidente de Colombia) y son cultivadas en pequefias extensiones para garantizar la
productividad ante factores adversos (sequias prolongadas, heladas, enfermedades y
exceso de lluvias) y consumo familiar. El Centro Internacional de la Papa conserva una
extensa coleccién de papas nativas de diversos paises con alrededor de 3800
variedades. Para asegurar la sostenibilidad de su conservacién, se promueve su
consumo en mercados urbanos destacando su diversidad en formas, colores y calidad

culinaria (Gasparini, Moreira, Pererira, & Zsogon, 2021).

1.3.3 Clasificacion taxondmica de las papas cultivadas

La taxonomia de la papa ha sido complicada debido a numerosas variantes originadas
por diversos procesos de reproduccion, como la polinizacion cruzada, autopolinizacion,
apomixis, propagacion clonal y poliploidizacion. Estos procesos generan plantas con
apariencias distintas pero que aun pueden cruzarse de manera natural, lo que dificulta la
determinacion de los limites entre especies en unidades facilmente reconocibles. Esto ha
provocado controversia entre los taxénomos de plantas a lo largo de la historia.
Conforme con lo anterior Spooner et al., (2007), propusieron, a partir de un andlisis
molecular y morfolégico que las papas cultivadas estan clasificadas dentro de la posicién

taxonémica siguiente:
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Reino: Vegetal
Division: Fanerégamas
Subdivisién: Angiospermas
Clase: Dicotiled6neas
Subclase: Simétalas
Seccibn: Anisocarpeas
Orden: Tubflorineas
Familia: Solanaceae
Género: Solanum
Seccién: Petota
Subseccién: Potatoe

Especie: Solanum spp.

Adicionalmente Spooner et al., (2007), plantearon una reclasificacion de las papas

cultivadas en cuatro especies:

- Especie 1: S. tuberosum, con dos grupos de cultivares (Grupo Andigenum de genotipos
andinos de tierras altas que contienen diploides, triploides y tetraploides, y el Grupo
Chilotanum de razas locales chilenas tetraploides de tierras bajas).

- Especie 2: S. ajanhuiri (diploide)

- Especie 3: S. juzepczukii (triploide)

- Especie 4: S. curtilobum (pentaploide).

Sin embargo, Huaman & Spooner (2002) reconoce a todas las poblaciones de razas
cultivadas de papa como: “Una sola especie, S. tuberosum, con los ocho grupos de
cultivares: Grupo Ajanhuiri, Grupo Andigenum, Grupo Chaucha, Grupo Chilotanum,
Grupo Curtilobum, Grupo Juzepczukii, Grupo Phureja y Grupo Stenotomum?”. (p.47)

El uso del término "Grupo de cultivares" es util para distinguir poblaciones de papa
cultivada adaptadas a diferentes areas y regimenes de luz del dia, que pueden tener
incompatibilidad sexual con poblaciones de los Andes. Sin embargo, basar la

identificacion en criterios de ploidia no permite clasificar a S. phureja como especie o
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Grupo de cultivares, ya que no todos los elementos de este grupo son diploides ni tienen
las mismas caracteristicas de adaptacién. La clasificacion propuesta por Huaman y
Spooner (2002), es considerada la mas adecuada en este sentido (Narvaez-Cuenca et
al., 2018; del Rio & Bamberg, 2021; Lizarazo Pefa et al., 2022).

1.3.4 Biologia reproductiva de la papa

La papa es un organismo complejo en términos de su genética. Es altamente
heterocigota y solo se puede rastrear la procedencia del progenitor femenino. La papa es
autotetraploide (2n=4x=48), lo que significa que tiene 4 juegos de cromosomas similares.
Tiene 12 cromosomas que se organizan en diferentes series poliploides, incluyendo
Diploides (2n=24), Triploides (3n=36), Tetraploides (4n=48), Pentaploides (5n=60) y
Hexaploides (6n=72)

En su ciclo de vida, la papa pasa por una generacién diploide (2n) con divisiones
mitéticas (distribucion equitativa de material genético), seguida de una fase haploide (n)
con divisiones meioticas y la fusion de dos ndcleos haploides (gametos) para formar el
cigoto diploide (2n). La fase haploide se denomina gametofito y la fase diploide,
esporofito, de acuerdo con la nomenclatura convencional de las angiospermas (Aksoy et
al, 2021).

1.3.4.1 Ciclo de vida asexual — Reproduccion vegetativa de la papa

La reproduccion asexual, también conocida como reproduccion por mitosis, asegura la
conservacion clonal del genotipo, lo que significa que la descendencia es genéticamente
idéntica al progenitor anico. En el caso de la papa, esta forma de reproduccién ocurre a
través de partes vegetativas como tubérculos, brotes o yemas. Los tubérculos-semilla
son un ejemplo comun de esta reproduccion en el cultivo comercial de papas. Los
tubérculos dan origen a brotes que producen raices adventicias en la base y los nudos de
la parte subterrdnea del tallo, permitiendo obtener varios tallos en un solo lugar (Nally &
Kearns, 2020).

Para los mejoradores de papas, la reproduccién asexual es ventajosa en el mejoramiento
genético, ya que permite fijar caracteristicas especificas y multiplicar el genotipo
seleccionado. Al liberar una variedad como clon, se garantiza la completa uniformidad

genética de la misma. Ademas, la propagacion asexual se utiliza en la produccion de
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tejidos y el cultivo de meristemas para eliminar patdgenos de las plantas (Nally & Kearns,
2020)

1.3.4.2 Ciclo de vida sexual — Reproduccion sexual de la papa

El sistema de propagacion sexual, mediante la semilla botanica, da lugar a un sistema
radicular fibroso con raiz primaria, hipocotilo, cotiledones y epicétilo, que luego se
desarrolla en tallo y follaje. Este proceso implica la intervencion de los componentes de
reproduccion femenina (pistilos) y masculina (anteras) de las flores, seguido de la
polinizacién y fecundacién. Durante este proceso, se produce la fusién e intercambio del
material genético de los progenitores, creando nuevas combinaciones alélicas y, por
ende, nuevos genotipos con diferentes combinaciones genéticas. Cada semilla contenida

en las bayas se convierte en un nuevo individuo (Caldiz, 2021).

1.4 Mejoramiento genético del cultivo de papa

El mejoramiento genético de la papa requiere dos aspectos esenciales: tener suficiente
variabilidad genética para la seleccién y llevar a cabo una seleccién enfocada en
objetivos especificos para el desarrollo del cultivo (FAFP Y FEDEPAPA, 2018; Ghislain y
Douches, 2020).

Los objetivos del mejoramiento genético en papa incluyen mejorar el rendimiento,
asegurando que las nuevas variedades produzcan igual o mas que las utilizadas
actualmente. El rendimiento depende de diversos factores como caracteristicas
morfologicas, fisioldgicas, ontogenéticas y adaptabilidad a practicas agricolas, como
densidad de siembra, aporque, control de malezas y almacenamiento (Aksoy et al, 2021;
Caldiz, 2021; Lizarazo Pefia et al., 2022).

Otro objetivo es la calidad del producto final, que puede variar segin su uso. Esto se
basa en un alto contenido de materia seca, solidos totales, azucares reductores,
cualidades culinarias en coccion vy fritura, color de la pulpa, periodo de almacenamiento
en dormancia, propiedades organolépticas, contenido nutricional y tiempo de
conservacion sin cambios en el color, entre otros (Aksoy et al, 2021; Caldiz, 2021).
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Ademas, la adaptacion de la papa a las cambiantes condiciones climaticas es uno de los
principales objetivos de investigacién. Esto incluye la tolerancia a factores bidticos y
abioticos, como enfermedades, plagas, temperaturas extremas, sequia y suelos salinos.
Sin embargo, enfrentar estos desafios es complicado debido a la alta variabilidad
genética y capacidad de mutacién de los patdégenos, lo que demanda un gran esfuerzo
para desarrollar resistencia en el follaje y enfrentar insectos y nematodos. La resistencia
a factores abibticos, como la sequia, también presenta dificultades ya que esta

influenciada por numerosos genes (Mario, 2019; Fernandez et al., 2022).

1.4.1 Biodiversidad de las especies de papa para el mejoramiento
genético

El germoplasma vegetal es esencial en América Latina para satisfacer necesidades

vitales de alimentos, medicinas y otros bienes; asi como para impulsar el desarrollo

industrial y apoyar programas de mejoramiento genético mediante cruzamientos y

selecciones (Davaux et al, 2021).

La papa posee una amplia diversidad de especies y variedades nativas que crecen en
diversos ambientes, lo que la convierte en un recurso genético valioso para el
mejoramiento de las variedades cultivadas. Los principales bancos de germoplasma de
papa tales como el Centro Internacional de la Papa en Perq, el Interregional Potato
Proyect en Wisconsin (EE. UU.), Commonwealth (Gran Bretafia) y el Banco Genético
Mancomunado Aleman-Holandés (Alemania), albergan alrededor de 200 especies
silvestre y 4000 variedades, proporcionando genes para mejorar la resistencia a plagas,
enfermedades y adaptacion al cambio climatico, lo que hace que la papa tenga un
potencial Unico para el mejoramiento genético (Ghislain y Douches, 2020; Ortiz y
Mihavilovich, 2020).

La papa es una valiosa fuente de genes con aplicaciones en diversas areas como
bioquimica, citogenética, fisiologia, entomologia, nematologia, patologia, procesamiento
de alimentos, genética y mejoramiento de plantas. Estos genes son especialmente (tiles
para desarrollar resistencia y tolerancia a plagas, enfermedades y condiciones adversas,
y se adaptan a las necesidades actuales de la agroindustria y los desafios del cambio

climatico en los sistemas de cultivo (Wang & otros, 2019).
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La papa destaca por su alta variabilidad genética debida a sus cinco niveles de ploidia y
capacidad de cruzamiento sexual, lo que permite obtener hibridos vigorosos con alta
fertilidad y apareaminto cromosémico adecuado. Sin embargo, ain es necesario evaluar
las caracteristicas morfol6gicas y moleculares para identificar otros factores epistaticos
en el mejoramiento genético. Lo anterior ha permitido que cultivares del Grupo Phureja
de Solanum tuberosum, conocidos por su adaptabilidad a periodos de luz solar reducida
y tendencia a desarrollar brotes durante la cosecha, han sido ampliamente utilizados en
investigaciones geneéticas y mejoramiento debido a su resistencia a enfermedades
(Ralstonia solanacearum y virus, tales como PVX, PVSS, PMV, PVA) y tolerancia al calor
(Ellis et al., 2020; Ghislain y Douches, 2020; Ortiz y Mihavilovich, 2020).

1.4.2 Procesos de mejoramiento en papa

El mejoramiento genético de la papa presenta desafios debido a caracteristicas
controladas por multiples genes, lo que requiere una gran cantidad de plantulas para
seleccionar cultivares mejorados. En casos de herencia mendeliana simple, la seleccion
temprana de plantulas se enfoca en ciertos caracteres para reducir la poblacion de
estudio. Sin embargo, es raro que algunas plantulas superen a los progenitores en estos

caracteres complejos (Chamorro et al., 2020; Bradshaw, 2021).

Sin embargo, para trabajar en la mejora de cualquier caracter de interés se requiere

conocer si su herencia es de tipo cualitativa o cuantitativa.

Los caracteres cualitativos son gobernados por uno 0 pocos genes, en la que el
fenotipo estd muy estrechamente relacionado con el genotipo y no esta
influenciado por el medio ambiente; en papa se considera dentro de este tipo de
herencia cualitativa la resistencia vertical a Phytophthora infestans, verruga
(Synchytrium endobioticum), hipersensibilidad a los virus X, S, Y, A, PLRV, PVM,
TRV, al quiste del nematodo (Globodera pallida), hdbito erguido de las planta,
color de piel y carne del tubérculo, profundidad de ojos, forma de tubérculos y el

color purpura de la flor (Carrasco, Gabriel, & Garcia, 1996).

A su vez, la herencia cuantitativa o poligenica en la papa esta determinada por multiples
genes con efectos genéticos menores y complejos, que pueden ser estimados por

esguemas de apareamiento genetico en el que se evidencie efectos aditivos, dominantes
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0 recesivos, modificadores, supresores 0 pleiotropicos en otros genes y sistemas.
Caracteristicas como el color de los tallos, la forma de las bayas y hojas, rendimiento,
calidad de almacenamiento y tolerancia a condiciones ambientales estan influenciadas
por el medio ambiente y reguladas por varios genes. No obstante, la reproduccién
vegetativa ha sido beneficiosa para los mejoradores de papa, ya que permite mantener el
genotipo deseado sin modificaciones, pero también puede transmitir patégenos virales a
través de los tubérculos (Aksoy et al, 2021; Caldiz, 2021; Bradshaw, 2021).

Acorde a lo anterior el potencial genético de la papa para el mejoramiento de
caracteristicas de interés se ha desarrollado considerablemente y aun continua en
proceso de implementacion, teniendo en cuenta el avance de las numerosas alternativas

gue ofrece la biotecnologia ademas del mejoramiento genético convencional.

1.4.2.1 Mejora tradicional - métodos béasicos para el mejoramiento genético
en papa.

- Introduccién: La introduccién de variedades en un programa de mejoramiento es

esencial para evaluar su comportamiento agronémico y potencial en caracteres de

interés. Aunque algunas de estas variedades no puedan competir con las cultivadas,

pueden aportar genes valiosos para ciertos caracteres, lo que las convierte en recursos

genéticos importantes (Bradshaw, 2021).

- Seleccién de padres y técnicas de cruzamiento: El éxito en la mejora de plantas se
basa en seleccionar cuidadosamente los padres para el cruzamiento, buscando combinar
0 complementar caracteristicas deseables en su descendencia. La mayoria de los clones
se descartan debido a su baja productividad o defectos en los tubérculos. Por lo tanto, se
busca cruzar progenitores que produzcan una descendencia vigorosa con alto vigor
hibrido y tubérculos aptos para la comercializacion. La heterosis, que es una mejora en
vigor y rendimiento, se logra al combinar efectos genéticos mayores y menores
(Fernandez et al., 2022).

Se puede considerar que mientras menos relacionados estén los progenitores
genéticamente, hay una mayor probabilidad de obtener una descendencia con alto vigor.
Por lo tanto, los cruzamientos entre especies y subespecies pueden ser una buena

opcion para lograr este objetivo (Wang et al., 2019). Moller (1965), aconseja realizar
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cruzamientos de prueba con algunos clones, para probar y seleccioner parentales, que
antes de usar un genotipo en cruzamientos, esta metodologia es similar a la utilizada en
el sistema de «top-cross» en maiz. Tai y Young (1984), corroboraron la afirmacion previa
al demostrar que es posible seleccionar cuatro veces mas clones de un progenitor con
una alta Aptitud Combinatoria General (ACG) en comparacién con un progenitor de baja
ACG.

- Cruzamientos entre variedades: En general las variedades son muy heterocigotas y
segregan en lineas diferentes cuando se autofecundan. Pueden cruzarse dos variedades
heterocigotas, cuando una de ellas es de polen estéril. En este caso puede no ocurrir
segregacion de todos los caracteres en la F1 porque uno de los padres puede ser
homocigoto o puro por algin caracter dominante y en este caso se parecera mucho al
padre en este caracter. La ventaja de utilizar cruzamientos entre materiales
heterocigotas es que ocurre segregacion en la F1 y pueden obtenerse combinaciones
gue no serian posibles en generaciones posteriores si la F1 resulta de polen estéril. Otra

ventaja es que hay considerable aumento del vigor (Rio & Bamberg, 2021).

- Seleccién masal: El método méas simple de mejora en plantas alégamas es la
seleccién masal. La seleccién masal consiste en elegir los mejores individuos (por sus
fenotipos), recoger la semilla que ellos producen, mezclar esta semilla para formar la
generacion siguiente y repetir el ciclo de seleccion y mezcla de semilla sucesivamente.
La seleccién masal puede tener varias formas, pero siempre implica la cosecha de un
lote en masa de semillas a partir de algunas plantas seleccionadas esperando un

progreso en la seleccion por acumulacion de genes favorables (Berdugo et al., 2017).

La seleccion masal por el fenotipo es efectiva cuando los caracteres para los que se
selecciona son facilmente observables o medibles. Cuando los caracteres no pueden ser
prejuzgados por el fenotipo individual de las plantas, se realizan ensayos con la
descendencia de las madres seleccionadas, lo cual recibe el nombre de prueba de
progenie (progeny test). La descendencia puede obtenerse mediante polinizacion abierta
normal (sin control de los gametos masculinos) o puede hacerse controlando la
reproduccion. Esto dependera de si el caracter que estemos teniendo en cuenta puede
observarse 0 medirse antes de la fecundacion. Si la seleccion se hace antes de la

antesis, las plantas se eliminan y se permiten cruces aleatorios solo entre las elegidas. Si
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se hace después de la fecundacion, las plantas seleccionadas se habran cruzado, en

parte, con las no deseadas (Lamaoui et al., 2018; Rio & Bamberg, 2021).

- Mejoramiento genético por genealogia y por poblaciones: En el mejoramiento por
genealogia o pedigree, se utilizan progenitores con caracteristicas especiales, como
resistencia, rendimiento, adaptacion o calidad, para estimar su potencial en Aptitud
Combinatoria Especifica (ACE) o General (ACG) y producir descendientes con multiples
caracteristicas deseables. Aunque este enfoque es mas laborioso y lleva més tiempo,
resulta util para identificar candidatos destacados en términos de ACG o ACE. Por otro
lado, el mejoramiento genético por poblaciones es menos complejo, ya que involucra el
uso de polen de varios padres para obtener familias con mas semillas y una seleccion
general para incrementar los genes deseables en varias generaciones. Sin embargo, solo
se conoce con precision el progenitor femenino, y los clones de alta calidad obtenidos no
pueden ser duplicados. Este método puede ser valioso en las etapas iniciales del
mejoramiento genético para caracteristicas exploratorias y es especialmente practico
cuando se trabajan con genes simples, como en la resistencia al virus PVY (Hosaka &
Sanetomo, 2020).

Los anteriores metodos utilizarse conjuntamente, comenzando con un mejoramiento
poblacional y luego aplicando el mejoramiento genético basado en genealogias (pedigri).
El mejoramiento por poblaciones no es capaz de combinar todos los caracteres, sin
embargo, permite obtener clones con diferentes caracteristicas que pueden ser utilizados
en combinaciones especificas mediante otros métodos de mejoramiento genético
(Carrasco, Gabriel, & Garcia, 1996).

1.4.2.2 Mejoramiento genético molecular

El mejoramiento genético molecular utiliza herramientas biotecnolégicas para obtener
genotipos superiores al comprender la informacion genética y su relacion con el fenotipo.
Se basa en el enfoque tradicional de mejoramiento, pero con el respaldo de marcadores
de ADN. Esto permite superar desafios del mejoramiento convencional, como reducir el
tiempo necesario al seleccionar en etapas tempranas del desarrollo de la planta, antes de
gue aparezca el rasgo deseado, aumentando asi la eficiencia del proceso de seleccion
(Rio, Bamberg & 2020).
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Debido a esto, muchos centros y programas de investigacion y mejora de cultivos estan
adoptando la seleccion asistida por marcadores en sus enfoques. Esto se debe a que
muchos rasgos importantes en los cultivos, como la produccién, la calidad y la resistencia
a enfermedades, estan relacionados con genes que se pueden identificar mediante
marcadores moleculares. En el caso de la papa, este enfoque puede aumentar la
produccion, mejorar la calidad y fortalecer la resistencia a condiciones adversas (Ellis et
al., 2018).

Ademas, el esfuerzo conjunto de varios paises para secuenciar y ensamblar el genoma
de la papa ha identificado 39,000 genes en 12 cromosomas. Estos genes representan
una valiosa fuente de informacion para futuros programas de mejora genética (Ellis et al.,
2018).

1.5 Seleccion asistida por marcadores moleculares

La "Seleccién Asistida por Marcadores" (SAM) o "MAS" (por sus siglas en inglés, "Marker
Assisted Selection") es un conjunto de técnicas basadas en biologia molecular que se
utilizan para seleccionar individuos en funcion de sus perfiles genéticos. Para aplicar
SAM, se requiere previamente un estudio genético de la especie en cuestion, que
generalmente implica el desarrollo de marcadores moleculares. Al combinar técnicas de
biologia molecular con la observacion de rasgos fisicos en los organismos, SAM amplia
la capacidad de seleccionar variabilidad efectiva, ya que los marcadores moleculares
pueden detectar diversidad genética que no se puede apreciar mediante la seleccion
basada en rasgos visibles. Esto mejora la precision y eficacia de la seleccion,
especialmente en rasgos que se manifiestan en etapas tardias del desarrollo o que son
dificiles de evaluar fenotipicamente (Amundson et al., 2020).

Por ejemplo, la papa donde el rendimiento se define como la combinacién del nimero de
tallos, tubérculos y su tamafio por planta. Estas caracteristicas se utilizan para
seleccionar las mejores progenies en una poblacion diversa. Los marcadores
funcionales, que son genes responsables de ciertos rasgos, pueden utilizarse como
marcadores especificos una vez que se han clonado y se conoce su funcion. Esto

permite genotipar con precision las poblaciones de mejora y determinar si las diferencias
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en los rasgos observados se deben a diferentes alelos de uno o varios genes o0 a

cambios en la expresion de genes reguladores (Deperi, 2019).

1.5.1 Herramientas moleculares para la seleccion asistida por
marcadores
Los marcadores moleculares son herramientas que permiten identificar alelos dificiles de
detectar mediante observacion fenotipica. Estos marcadores consisten en fragmentos de
ADN sin funcién definida y estdn asociados con ubicaciones especificas en los
cromosomas, llamadas "locus". Son ampliamente utilizados en investigaciones
agronomicas para detectar la variabilidad genética a nivel de ADN. Ademas, se aplican
en estudios de gendémica estructural y funcional que abordan el papel del ADN en todo el
genoma, incluyendo genes, elementos no genéticos y los productos derivados del ADN,
como acidos nucleicos y proteinas. Los marcadores moleculares son versatiles y
aplicables en diversos niveles de estudio, incluyendo el genoma, el transcriptoma y el

proteoma (Naservafaei et al., 2021; Sharma et al., 2018).

Los marcadores moleculares son herramientas versatiles y valiosas en la mejora
genética de plantas y la investigacion genética debido a su capacidad para identificar
variaciones especificas en el ADN. Estas variaciones son Uutiles en genotipificacion,
filogenia, evaluacion de la variabilidad genética, autenticacion varietal, mapeo genético y
caracterizacion de genes. Estos marcadores poseen caracteristicas importantes, como
independencia del fenotipo, polimorfismo, independencia de efectos epistaticos vy
condiciones ambientales, aplicabilidad en etapas tempranas de desarrollo y utilizacion en

diversos tipos de material vegetal (Amundson et al., 2020; Dong et al., 2023).

Acorde con lo anterior, existen diversas investigaciones relacionadas con marcadores
moleculares en papa, con distintos propésitos para su utilizacion en programas de
mejoramiento, conservacion y exploracion. Después de la invencion de la técnica PCR
(Reaccion en cadena de la Polimerasa), se crearon varios tipos de marcadores
moleculares, incluyendo tanto marcadores dominantes como codominantes, como los
RFLPs ("Restriction Fragment Length Polymorphisms”), RAPD (" Random Amplified
Polymorphic DNA"), AFLP ("Amplified Lenght Polymorphism”), SSR o Microsatélites
(single sequence repeat), ISTR (Inverse Sequence Tagged Repeat), ISSR (Inter-
Secuencias Simples Repetitivas), SCAR (Sequence Characterized Amplified Regions) y
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CAP (Cleaved Amplified Polymorphic Sequence) (Naservafaei et al., 2021; Segui-

Simarro, Moreno, et al., 2021).

1.5.2 Mapas de ligamiento y QTL

Las estrategias para identificar genes que afectan determinados rasgos implican el uso
de andlisis de Loci de Rasgos Cuantitativos (QTL). Estos andlisis permiten construir
mapas genéticos con marcadores moleculares, a partir de progenies generadas mediante
cruzamientos. Dichos mapas facilitan la localizacion de regiones cromosomicas
asociadas con rasgos controlados tanto por un solo gen (monogénicos) como por varios
genes (poligénicos). Este enfoque se ha aplicado para identificar genes relevantes en
caracteristicas agronémicas y evolutivas en plantas. (Carvalho, Gonzalez, & Nata, 2020)
(Leonards-Schippers et al., 1994;Silene et al., 2016, p. 29; Carvalho et al., 2021).

La variaciébn en muchos rasgos fenotipicos de las plantas se debe a genes poligénicos,
gue frecuentemente interactian con el ambiente. Los QTLs vinculan fenotipos con
marcadores genéticos en una poblacion. Sin embargo, la expresion de un rasgo puede
ser influenciada por multiples QTLs, sus interacciones y factores ambientales. Utilizando
marcadores moleculares, se puede detectar una regién cromosomica especifica y
evaluar si hay diferencias significativas en los rasgos fenotipicos entre grupos definidos
por un marcador. Diferencias observadas sugieren una conexion entre el marcador y el

QTL responsable del rasgo (Diaz et al., 2021).

Se pueden analizar los efectos cuantitativos de los QTL mediante un enfoque mendeliano
clasico cuando los marcadores y los QTL estan estrechamente vinculados y tienen alta
probabilidad de heredarse juntos. Al establecer relaciones estadisticas entre la herencia
de rasgos y marcadores moleculares, se puede identificar qué marcadores estan ligados
a los genes/QTL que controlan los rasgos de interés. Esto facilita la aplicacion de la
Seleccién Asistida por Marcadores (SAM), que permite estimar la separacion en la
descendencia, ubicar el QTL en el cromosoma, evaluar su contribuciéon al fenotipo y
estimar la heredabilidad para comparar los efectos del genotipo con los efectos
ambientales. Los estudios sobre rasgos cuantitativos han demostrado que los

marcadores cercanos a los QTL con funciones biolégicas conocidas pueden considerarse
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genes candidatos, lo que los hace utiles en futuros programas de mejora genética
(Calliope et al., 2018; Sampaio et al., 2021).

El uso de QTL es muy valioso en el analisis de caracteristicas genéticas complejas, como
la resistencia o tolerancia a factores bidticos y abidticos en papa. Para esta tarea, los
marcadores SSRs se han considerado ideales debido a su alta polimorficidad, su
herencia codominante y su capacidad para mapear en diferentes entornos genéticos en
posiciones gendmicas idénticas. Esto ha posibilitado la identificacion de los QTL y su
ubicacion gendmica en los distintos progenitores, asi como la obtencion directa de
marcadores que estan estrechamente ligador y tienen una alta probabilidad de
transmitirse en conjunto a la descendencia lo que facilita la seleccion asistida en
programas de mejora. Posteriormente, estos marcadores pueden ser empleados en
cruzamientos dirigidos y retrocruzamientos recurrentes (Pefia et al., 2021; Sampaio et al.,
2021).

En la mayoria de los casos, la distancia genética entre el marcador y el gen/QTL es
insuficiente para un diagnéstico preciso del rasgo. Para abordar esta situacion, es
importante desarrollar mapas de ligamiento genético de alta densidad y obtener
marcadores moleculares fisicamente cercanos a los genes de interés. Estos mapas son
esenciales para identificar areas cromosomicas que contienen genes que influyen en
caracteristicas agronOmicas, cualitativas o cuantitativas, y para aplicar la Seleccion
Asistida por Marcadores (SAM). Esta técnica utiliza marcadores moleculares
estrechamente vinculados a los genes o QTL que controlan el rasgo de interés (Diaz et
al., 2021).

Los mapas de ligamiento genético revelan la ubicacion y la relaciébn genética relativa
entre los marcadores moleculares en los cromosomas, lo que es crucial para identificar
genes que controlan caracteristicas agronémicas, cualitativas o cuantitativas. El mapeo
se basa en la variacion genética, independientemente de su impacto en la funcién génica
o el fenotipo. Seleccionar genotipos heterocigotos o parentales diversos para los rasgos
de interés es esencial para crear un mapa genético efectivo. La genotipificacion de toda
la poblacion, incluyendo los parentales, con marcadores moleculares seleccionados es
fundamental para construir el mapa. Luego, se calcula la frecuencia de recombinacion

(FR) entre los marcadores durante la meiosis celular, y la distancia entre los marcadores
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aumenta con un mayor valor de la FR. Los mapas de ligamiento genético de alta
densidad son valiosos ya que permiten integrar informacion genética de varios tipos de
marcadores para crear un mapa de referencia unificado (Ritter et al., 2004; Herrero,
2013; Diaz et al., 2021).

Los mapas genéticos son Utiles en la investigacion de asociaciones genéticas en
poblaciones con dos progenitores y en analisis de asociacion, que son enfoques
comunes para detectar relaciones no aleatorias entre fenotipo y genotipo en caracteres
complejos. Ambos se basan en la heredabilidad de polimorfismos funcionales o variantes
alélicas cercanas, pero los andlisis de ligamiento tradicionales tienen una menor
resolucion debido a la limitada recombinaciébn en descendientes de cruzamientos
biparentales (Zhu et al., 2007; Fusari, 2010).

En los ultimos afos, se han realizado estudios relevantes que han trabajado en la
creacion de mapas de ligamiento genético en papa en diferentes entornos genéticos,
tanto a nivel diploide como tetraploide. El primer mapa a nivel diploide se obtuvo a partir
de la segregacion del cruce interespecifico entre S. phureja X (S. tuberosum X S.
chacoense) usando 135 marcadores RFLPs (Bonierbale, Amoros, Espinoza,
Mihovilovich, Roca, & Gomez, 2004). En la actualidad, hay una gran cantidad de mapas
genéticos que incluyen tanto caracteres cualitativos como cuantitativos (QTLs), basados
en diferentes marcadores moleculares, relacionados con la resistencia a diversas
enfermedades en la papa, como PVY (Rysto y Ryadg), PVX (Rx1, Rx2, Nb y Nxp),
nematodos (Grol, H1, Gpal, Gpa2, Gpab) y tizén tardio P. infestans (genes R1, R3, R6y
R7), han sido identificados y mapeados en diferentes estudios genéticos. Estos estudios
han utilizado marcadores moleculares como herramientas para determinar la posicién
genomica de estos genes Yy, asi, facilitar su utilizacion en programas de mejora de la
papa (Silene, Pinto, Pariente, & & Angulo, 2016). De igual forma, también se han
integrado caracteres cuantitativos como la resistencia poligénica a tizon en Rpi-phul
(Sliwka, Jakuczun, Kaminski, & Zimnoch-Guzowska, 2010), asi como para el quiste de la
raiz en el gen RGp5-vrnHC (Sattarzadeh, Tacke, Hofferbert, Rothsteyn, & Gebhardt,
2006); y se han iniciado con trabajos dirigidas a plagas como Tecia solanivora (Cely,
Barreto, Santa, & Pérez, 2015). Ademas de desarrollar mediante SLAF-seq, un mapa de

ligamiento genético de alta densidad con 3001 marcadores SNP para papa tetraploide,
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facilitando la localizacion de QTL, clonacidn genética y seleccion asistida por marcadores
(Xiaoxia et al., 2020)

Figura 1-1. Comparacion esquematica del analisis de ligamiento en poblaciones

biparentales y mapeo por asociacion con diversas poblaciones.

e ——— 1} P eeeeee——— e Il
X 1 2 B ——— R
—_—ndiv 3
"

lmuchas generaciones

® BT I N (iv 5
R IR v 6

[ sm— - e B e - o= 8 o STV

F, B ss . - s8em oo 8 8 e - & INGIVE

BRI T T SO T IR div 9

IR EETEE T ST I v 10

AR R Ire - - P R e o - BEmew e Se w8 e e e JORIVER
: TN T TR R iy 1Y

s T = " G = = = P . e s e e e - e e VIR
I T T TR i 14

A. El andlisis de ligamiento en poblaciones biparentales se realiza sobre una poblacion (en este
caso aplicado a una poblacion F2, procedentes de un cruce P1xP2) proveniente del cruzamiento
de dos parentales (P1 y P2) con fenotipos contrastantes para el caracter en estudio (P1l=azul;
P2=rojo). En este caso, sOlo existen pocas oportunidades de recombinacion dentro de la familia
(segmentos azul y rojo en los individuos F2), resultando en un mapeo de baja resolucion. (Zhu
et al., 2008, p. 6)

B. En el mapeo por asociacion el objetivo es la deteccidon de la variante alélica o el haplotipo
responsable de un fenotipo particular (diamante amarillo) o algin portador del alelo de interés
(individuos 1 a 4) sobre una poblacién natural. Gracias a los multiples eventos de recombinacion
producidos a lo largo de muchas generaciones (individuos 5 a 14), se logra un mapeo de alta
resolucion. (Zhu et al., 2008, p. 6)

1.5.2.1 Genes candidatos

El mapeo de QTL (loci de rasgos cuantitativos) tiene como objetivo principal identificar
genes especificos y los mecanismos que influencian la variacion de un rasgo. Los genes
candidatos, definidos por su funcion biolégica conocida, son claves en este proceso, ya
gue regulan directa o indirectamente el rasgo de interés. Se localizan mediante
marcadores genéticos estrechamente ligados y se encuentran en loci asociados a rasgos
cualitativos o cuantitativos (Soriano et al., 2021; Wang et al., 2023; Schlappi et al., 2023).
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La investigacion de estos genes implica estudios del transcriptoma y proteoma para
analizar las variaciones que se correlacionan directamente con los rasgos, asi como la
genémica comparativa y busquedas in-silico con herramientas bioinformaticas.
Inicialmente aplicada en la genética humana y animal, esta técnica se ha extendido a las
plantas desde los afios 90, permitiendo descubrir genes responsables de rasgos
significativos. Por ejemplo, en Arabidopsis thaliana, se identificaron factores de
transcripcion que afectan el tiempo de floracion y genes que inciden en rutas metabdlicas

como la glicolitica en procesos de defensa de la planta (Yan, Bhawal, Yin, Theodore, &

Thannhauser & Zhang, 2022).

En el cultivo de papa, recientes estudios han identificado una variedad de genes
candidatos asociados a la tolerancia a estrés abidtico y bibtico, provenientes tanto de
genes conocidos en papa como de otros analisis. Estos hallazgos han sido
fundamentales para identificar tolerancia a estrés hidrico y resistencia a nematodos en
etapas juveniles, demostrando la utilidad de los genes candidatos en la mejora genética
de cultivos (Alvarez, Barandalla, Ritter, & Ruiz, 2022).

1.6 Mapeo por asociacion

En la era de la secuenciacion masiva, los costos del genotipado, especialmente de
marcadores SNP, han disminuido notablemente. Esto ha impulsado la adopcién de
métodos de seleccién basados en marcadores, como el mapeo por asociacion o
desequilibrio de ligamiento (LD). Estas técnicas, consideradas herramientas innovadoras
en la mejora agronémica, requieren la integracién de disciplinas como gendémica,
genética estadistica, genética de poblaciones, biologia molecular y bioinformética. Su
combinacion permite identificar y asociar regiones gendomicas con variaciones alélicas
funcionales que influyen en rasgos fenotipicos de interés (Zahid et al., 2022; Ashwath et
al., 2023).

A diferencia de los mapas de ligamiento basados en cruzamientos dirigidos, el estudio de
asociacion se realiza en poblaciones de individuos no relacionados, incluyendo
colecciones de germoplasma, lineas y variedades de élite, o poblaciones naturales. El
mapeo por asociacion tiene ventajas significativas sobre el analisis de ligamiento

tradicional: aprovecha los eventos de recombinacion natural y la diversidad genética
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existente en las poblaciones. Esto conduce a un mapeo de alta resolucion que puede
identificar genes especificos de manera mas eficiente y rapida, y con un mayor nimero
de alelos (Zahid et al., 2022; Ashwath et al., 2023).

Su aplicacién en cultivo inicio para el presente siglo, el primer estudio fue reportado en
maiz, a través de la secuenciacion del el gen Dwarf8 en 92 lineas elite donde se
encontraron asociaciones con el tiempo de floracion (Thornsberry et al, 2001), con el
tiempo, se han llevado a cabo investigaciones adicionales en diferentes especies, por
ejemplo la identificacion de genes involucrados en el periodo de floracion en la planta
Arabidopsis thaliana con el receptor de fotoperiodo CRYPTOCHROME?2 (CRY?2) (Olsen,
et al, 2004) y para el gen Fri y para la misma caracteristica en Brassica napus con el
COL1 (Osterberg, Shavorskaya, Lascoux, & Lagercrantz, 2002), de igual forma en cultivo
de importancia mundial para la agricultura y la alimentacion como arroz, maiz, trigo y
cebada (Agrama & Eizenga, 2008; Breseghello & Sorrells, 2006; Kraakman et al., 2006;
Malosetti et al., 2007; Palaisa et al., 2004; Skgt et al., 2007; Wei et al., 2006); en arboles
frutales como manzano; peral; en ornamentales como el girasol (Fusari, 2010); en
cultivos perennes como palma de aceite (Lopez, 2017; Teh y otros, 2016); En cebada
mejord el poder estadistico y ayudd a desentrafiar la arquitectura genética del tiempo de
floracién bajo alta salinidad (Kitony, 2022). Se combind el mapeo por asociacién con el
mapeo de ligamiento para identificar regiones gendmicas asociadas con el rendimiento y
la tolerancia a la sequia en trigo (Chawla, y otros, 2023). Se identifico el gen OsSPL13
como controlador del tamafio del grano en arroz cultivado (Kitony, 2022). Y se han
utilizado con éxito en cultivos de legumbres importantes como la soja, el garbanzo y el
cacahuate para identificar bases genéticas de diversos rasgos agronémicos, de calidad, y

resistencia a estrés biotico y abiético (Susmitha, y otros, 2023).

En papa, se han llevado a cabo diversos estudios basados en mapeo por asociacion que
han revelado hallazgos significativos. Uno de ellos logré identificar un mapa altamente
preciso del locus H1, que alberga la resistencia al nematodo del quiste de la patata
Globodera rostochiensis (Bakker, 2004). Asimismo, se han encontrado variaciones
alélicas de tres genes SBE que se relacionan con el contenido de almidon y de amilosa
(Ritter et al., 2012), y se ha identificado el locus e Oxide Synthase 2 (StAOS2) como un
factor que controla la variacion natural de la resistencia a Phytophthora infestans

(Pajerowska-Mukhtar, y otros, 2009). También se ha demostrado mediante andlisis de
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asociacion que los genes DS_003, DS 004 y DS_026 se asocian con caracteristicas
fenotipicas relacionadas con la tolerancia al estrés hidrico, como el peso fresco y el peso
seco (Barra-Jiménez, 2015), y se ha utilizado el mapeo de asociacion para detectar
efectos significativos sobre la tolerancia al estrés para varios GC y determinar valores
genéticos de las accesiones evaluadas para el disefio de cruzamientos (Ritter y otros,
2012), asi como para analizar la arquitectura genética de tolerancia a sequia y madures
de la planta, en donde se identificaron 34 y 17 nucleotidos cuantitativos (QTNS)
significativos asociados y 56 genes candidatos relacionados (Fontana et al.,2023). Por
otra parte, el mapeo por asociacién ha permitido descubrir la arquitectura genética de la
morfologia en la papa nativa peruana tetraploide. El mapeo por asociacion constituye una
herramienta valiosa en el mejoramiento agricola, integrando diversas disciplinas
cientificas para identificar y evaluar regiones gendémicas. Este enfoque permite
correlacionar las variaciones alélicas con fenotipos relevantes, facilitando la seleccion de

rasgos de interés (Nowell, 2018).

1.6.1 Desequilibrio de ligamiento: Base conceptual del mapeo
por asociacion

En estudios de mapeo por asociacion, el Desequilibrio de Ligamiento (DL) es clave.

Representa la combinacion no aleatoria de alelos en dos loci, resultante de mutaciones y

deriva genética en poblaciones sin apareamientos controlados a lo largo de la historia. El

DL se mide por la discrepancia entre las frecuencias de haplotipos observadas y las

esperadas bajo un equilibrio genético (Li et al., 2018; He y Gai, 2023). Como se muestra

en la siguiente ecuacion:

D= PAB - PAPB
Ecuacion 1: “Pag es la frecuencia de los gametos con el alelo Ay el B en los 2 "loci”, Pa

la frecuencia del alelo A y Pg la frecuencia del alelo B” (Zhu et al., 2008,p.15).

La figura 2 ilustra dos escenarios de cruzamiento: uno en completo equilibrio genético
donde las probabilidades de cada haplotipo son iguales (a), y otro en Desequilibrio de
Ligamiento (DL) donde estas probabilidades varian (b). Estudios de investigacion a lo
largo de diez afios han mostrado que el DL varia considerablemente entre especies.
Factores como la recombinacién, mutaciones, segregacion, sistema de apareamiento,

seleccion natural, estructura poblacional y frecuencia de alelos pueden influir en la
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extension del DL. Sin embargo, el mapeo por asociacion en plantas cultivables puede
enfrentar limitaciones debido a una estructura poblacional criptica, originada por

procesos como la domesticacién y el mejoramiento genético (Kumar et al., 2018).

Figura 1-2. a) Equilibrio de ligamiento y b) Desequilibrio de ligamiento.

a Locus B b Locus B
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Fuente: Lopez, (2017)

La variabilidad genética en una poblacion es influenciada principalmente por la mutacién
y la recombinacién, aunque estos efectos varian a lo largo del genoma. Las mutaciones
generan nuevos sitios polimérficos, incorporandose al Desequilibrio de Ligamiento (DL),
mientras que la recombinacion reduce el tamafio del DL intra-cromosdmico al romper su
estructura. La segregacién independiente también disminuye el DL entre cromosomas.
En especies autdgamas, el DL tiende a ser mas amplio en comparacién con las especies
alogamas (Li et al., 2018; He y Gai, 2023; Rabieyan et al., 2023).

El DL ocurre en poblaciones estructuradas con diferencias en las frecuencias alélicas
entre subpoblaciones, independientemente del ligamiento entre loci. En poblaciones
"mezcla" formadas por la unién de dos poblaciones con distintas frecuencias alélicas y
linajes cromosémicos, se observa un DL significativo, incluso entre loci no ligados
fisicamente. Este DL, sin embargo, tiende a desaparecer tras generaciones de
apareamiento aleatorio. Ignorar la estructura poblacional puede llevar a asociaciones

espurias en el mapeo por asociacion (figura 3).
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Figura 1-3. Efecto de la estructura poblacional en el DL y en las asociaciones

fenotipicas.
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Nota. “Se presenta el caso de dos loci independientes que presentan DL significativo en una

poblacion “mezcla” como consecuencia de la estructuracion” (Fusari, 2010).

En poblaciones homogéneas, los loci no estan en DL, por lo que las frecuencias
observadas de la combinacion de loci son iguales a las esperadas. En una poblacion
“mezcla” formada por dos poblaciones, las frecuencias alélicas de los loci en el momento
de establecimiento no coinciden con las frecuencias esperadas para loci independientes,
generando DL. La seleccion de loci positivos puede crear un DL més amplio, limitando la
diversidad genética y estructurando la poblacion, lo que puede afectar la fuerza de la
asociacion en el mapeo por asociacién. La mezcla de individuos con diferentes
frecuencias alélicas en una poblacion puede generar un DL significativo, llevando a falsas
asociaciones entre marcadores y caracteristicas. Conocer la extension del DL en la
especie de interés es crucial antes de realizar el mapeo por asociacion (Li et al., 2018;
He y Gai, 2023; Rabieyan et al., 2023).

1.6.2 Rutas metodoldgicas para abordar un estudio de mapeo por
asociacion

Para iniciar un estudio de mapeo por asociacion, es esencial una cuidadosa seleccion de

la poblacion, ya que factores como la diversidad genética, la extension del Desequilibrio

de Ligamiento (DL) y las relaciones de parentesco entre individuos influyen en la eficacia

del mapeo, la precisién de los marcadores y los métodos estadisticos utilizados (Lopez,

2017)
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Figura 1-4. Principios del desequilibrio de ligamiento y el mapeo por asociacion.

a Locus1 Locus 2 b Locus1 Locus 2
Individual 1 A G Individual 1 A G
Individual 2 A G Individual 2 A G
Individual 3 A G Individual 3 A G
Individual 4 T C Individual 4 T C -
Individual 5 T o Individual 5 T C -
Individual 6 T Cc Individual 6 T C -

a) Desequilibrio de ligamiento: Asociacién no aleatoria entre Locus 1 y Locus 2, LD r 2 = 1.0. El
locus 1 y 2 presentan un patron inusual de asociacién entre los alelos A-G y T-C, aunque no
tienen ninguna relacion con el fenotipo. b) Mapeo por asociacién. Asociacion significativa
(covarianza) entre Locus 1 y Locus 2 con el fenotipo de color de semilla. Los dos locus estan en
DL, y ademas hay una diferencia en el color de la semilla, para el alelo A-G es beige y para T-C
marrén, por lo que hay una evidencia de asociacion. (Soto-Cerda & Cloutier, 2012)

Figura 1-5. Relacioén entre el DL y la resolucién de los estudios de asociacion.

a. b.
LD

a. El DL decae lentamente con la distancia al gen responsable del fenotipo (circulo rojo). En este
caso aun una baja densidad de marcadores (barras verticales) es suficiente para identificar
marcadores asociados (flechas amarillas). b. El DL se extiende sobre unas pocas pares de bases
alrededor del gen causativo y s6lo analizando un gran niamero de marcadores (barras verticales)
es posible detectar el marcador estrechamente cercano al gen que de una asociacion positiva
(flecha amarilla) (Rafalski, 2002)

La recopilacion de datos experimentales meticulosa en el disefio de campo es un paso
critico en la investigacion agronémica, siendo esencial para el éxito del estudio a pesar

de su elevado costo en recursos y tiempo. Existen dos enfoques principales en el mapeo
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por asociacion: la asociaciéon del genoma completo (GWAS) y la caracterizacion de
genes candidatos (Niu, y otros, 2024).

El GWAS no requiere conocimiento previo de genes candidatos o mapas de ligamiento,
basandose en la genotipificaciébn de marcadores distribuidos uniformemente a lo largo del
genoma, con la expectativa de que al menos un alelo funcional en el DL estara
genotipado. Por otro lado, el enfoque de genes candidatos es mas econdmico y rapido al
requerir menos marcadores, pero depende del conocimiento previo de los genes
involucrados en el rasgo de interés, seleccionando genes basados en su comportamiento

bioquimico y/o fisiolégico conocido (He y Gai, 2023; Niu et al., 2024).

1.6.3 Modelos estadisticos

En el mapeo por asociacion de plantas, la seleccion del método estadistico adecuado
depende de factores como el Desequilibrio de Ligamiento (DL), la composicion de la
poblacién, los rasgos en estudio y los recursos gendmicos disponibles. Dos medidas
comunes para evaluar el DL son el coeficiente de desequilibrio estandarizado (D’) de
Lewontin (1964) y la correlacion al cuadrado de frecuencias alélicas (r2) de Hill & Weir

(1994), siendo r2 mas usada por su menor varianza en muestras pequefas.

El modelo estadistico mas basico es el modelo lineal generalizado (GLM), que asume
gue los marcadores SNP no asociados con el rasgo de interés son independientes de
cualquier genotipo especifico. En poblaciones estructuradas, se utiliza la asociacion
estructurada (SA) para identificar grupos relacionados mediante métodos bayesianos,
corrigiendo asociaciones espurias con matrices de agrupamiento (matriz-Q) y regresion

logistica.

Una alternativa son los modelos lineales mixtos, que eliminan datos espurios
relacionados con la composicion de la poblacion en mapeo por asociacién. Estos
modelos combinan la estructura de la poblacion (matriz-Q) con coeficientes determinados
por las relaciones de parentesco en la poblacion de mapeo (matriz-K), permitiendo un

analisis mas preciso de la asociacion genética (Main et al., 2023).
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1.7 El cambio climatico y su relaciéon con el rendimiento
de los cultivos

El aumento excesivo de gases de efecto invernadero ha llevado a un incremento en la
temperatura global, provocando efectos como el derretimiento de glaciares, aumento en
precipitaciones y fendbmenos meteoroldgicos extremos, y cambios en patrones climaticos.
Este acelerado cambio climético, combinado con el crecimiento poblacional y econémico,
plantea un riesgo para la seguridad alimentaria global. La agricultura es especialmente
vulnerable a estos cambios, con variaciones en las precipitaciones que pueden causar
pérdidas de cultivos a corto plazo y disminucién de la produccién a largo plazo (Feng,
Tian, Cong, & Zhao, 2023)

La Convencion Marco de las Naciones Unidas sobre el Cambio Climatico identifica el
cambio climético como una alteracion climética inducida por actividades humanas que
modifican la composicion atmosférica global, afiadiéndose a la variabilidad natural del
clima. Evidencias cientificas incluyen la reduccion de la cobertura de nieve, el ascenso
del nivel del mar, cambios en patrones de precipitacion y extremos ((IPCC), 2023)

climéticos.

El cambio climatico tiene un impacto socioecondmico notable, especialmente en areas
agricolas dependientes de lluvias y temperaturas. FenOmenos como inundaciones y
deslizamientos pueden causar pérdidas en cultivos y aumentar plagas y enfermedades,
alterando ciclos vegetativos y ciclos de plagas, afectando la produccion y la seguridad
alimentaria (JAgermeyr & otros, 2021)

Los cambios en temperatura y precipitacion por el cambio climético son cruciales para la
agricultura, ya que afectan directamente el crecimiento y desarrollo de -cultivos.
Generalmente, el cambio climatico reduce los rendimientos de muchos cultivos, debido a
estrés térmico y hidrico, reduccion de estaciones de crecimiento y aumento de plagas y
enfermedades (Eyshi & otros, 2023)

Se han identificado diversos efectos del cambio climéatico en la agricultura, incluyendo
mayor imprevisibilidad climética, aumento de extremos climaticos, amenazas a la

agricultura costera por el ascenso del nivel del mar, reduccion de biodiversidad, cambios
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en zonas climaticas y agroecoldgicas, y avance de plagas y enfermedades a nuevas
areas (Feng et al., 2023; Eishy et al., 2023).

El déficit de agua impacta fisiologicamente a las plantas, afectando procesos como
fotosintesis y fotorrespiracion. La falta de agua reduce el potencial hidrico en las plantas,
aumentando el 4cido abscisico (ABA) y provocando el cierre estoméatico para reducir la
pérdida de agua. Aunque esto ayuda a mantener el equilibrio hidrico, también disminuye
la fijacion de CO2 y, por ende, la fotosintesis y el crecimiento de la planta. El estrés
hidrico limita la fotosintesis principalmente por restricciones estomaéticas, reduciendo la
absorcion de CO2 y la formaciébn de compuestos organicos esenciales para el

crecimiento vegetal (Kumar et al., 2023; Li et al., 2023; Zheng et al., 2023).

1.7.1 Estrés hidrico en papa y variables morfoagronomicas
relacionadas con su adaptaciéon

La produccion de papa, sensible a la sequia, varia segun la intensidad y duracion de la

sequia, asi como la fase fenoldgica afectada y la tolerancia del genotipo. Para altos

rendimientos en ciclos de 120 a 150 dias, se necesita una precipitacion de 500 a 700

milimetros; las lluvias menores a 10 milimetros son poco beneficiosas debido a la

evaporacion en las hojas (Gervais et al., 2021; Waqar, 2022).

En el cultivo de papa, hay dos periodos criticos para el agua: la etapa post-germinacion y
la formacion de tubérculos. Durante la tuberizacion, entre las 5y 7 semanas después de
la siembra, los tubérculos crecen por el traslado de compuestos asimilados desde las
hojas. La falta de agua afecta negativamente el rendimiento durante esta fase (Geirinhas,
2022)

Segun Wagar y Toth (2022), el estrés hidrico en papa impacta:
- Reduccion de follaje productivo.
- Disminucién en la tasa de fotosintesis.

- Acortamiento del periodo vegetativo.

La falta de agua puede retrasar la germinacion, acortar el periodo vegetativo, reducir el

tamario del follaje y disminuir la tasa de fotosintesis debido al cierre estoméatico. Hacia la
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cosecha, la reduccion en la actividad fotosintética y el llenado de tubérculos resultan de
la redistribucién de materiales fotosintéticos desde tallos y raices (Akkamis & Caliskan,
2023)

Solanum tuberosum, cultivado globalmente y esencial para la seguridad alimentaria, es
particularmente sensible a la sequia debido a su sistema radicular poco profundo.
Durante periodos de sequia, la produccién se ve limitada por la falta de agua (Gervais et
al., 2021).

En zonas montafiosas de Colombia y América del Sur, donde se cultiva la papa S.
tuberosum sin riego, la sequia afecta comunmente el cultivo. El déficit hidrico impacta
significativamente la fisiologia de las plantas, especialmente en procesos como
fotosintesis, fotorrespiracion y respiracién. En respuesta a la escasez de agua, las
plantas de papa incrementan la concentracion de ABA y cierran sus estomas, reduciendo
la pérdida de agua por transpiracion, pero también disminuyendo la fijacion de CO2 y la

fotosintesis, lo que conlleva a un menor crecimiento (Mahmud & Hossain, 2021).

Ciertas variedades de S. tuberosum presentan mecanismos de evasion y adaptabilidad
fenotipica ante la falta de agua, como ajuste osmotico, proteccion antioxidante y
preservacion de la integridad celular. Entre las respuestas fisiolégicas comunes se
encuentra la reduccion en la conductancia estomética, que controla la transpiracion y
previene la pérdida excesiva de agua, aunque puede limitar la capacidad fotosintética
debido a la menor absorciébn de CO2. El cierre estomatico, aunque preserva la
hidratacion celular, puede restringir la fotosintesis y el crecimiento de la planta (Mbugua
& Shimelis, 2020)

Estudios han mostrado que el déficit hidrico en S. tuberosum induce una disminucion en
el potencial hidrico foliar y de la raiz, la conductancia estomatica, la fotosintesis, y el
crecimiento, impactando negativamente el rendimiento. La respuesta al estrés hidrico
incluye un aumento en la relacion raiz/parte aérea, sugiriendo un reajuste en la
distribucion de recursos hacia las raices para aumentar la absorcién de agua. También
se observa un aumento en la temperatura de la hoja debido a la disminucién de la

apertura estomatica y la transpiracion (George, Taylor, & Dodd, 2018).
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El aumento de la concentracion de clorofila en genotipos tolerantes a la sequia mejora la
eficiencia fotosintética y la produccion. La restriccion en el suministro de agua se asocia
con el mantenimiento de la concentracion de clorofila en genotipos tolerantes, variando

segun la severidad y duracion del estrés (Zaki, 2022).

Ademas, el ajuste osmatico, implicado en mantener el contenido de agua celular y
aumentar la absorcion de agua mediante la sintesis de prolina y azlUcares reductores, es
un mecanismo de tolerancia comun en la papa. Otro mecanismo involucra el sistema
antioxidante enzimético, que controla la produccién de especies reactivas de oxigeno y
protege la integridad y estabilidad de la membrana celular (Gervais et al., 2021).

Finalmente, el déficit hidrico afecta parametros como la conductancia estomatica, la
fotosintesis neta, la transpiracion, el uso eficiente del agua, la temperatura de la hoja, y

varios otros aspectos relacionados con la fotosintesis y la salud de la planta (Zaki, 2022).
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2. Capitulo 1. Caracterizacion morfologica de
los genotipos de papa criolla (Solanum
tuberosum grupo phureja y andigenum)
gue conforman la coleccidon de trabajo de la
universidad de Narifio

Introduccion

Los recursos fitogenéticos, un valioso patrimonio de la humanidad, enfrentan la amenaza
de la erosion genética, decisivo para la estabilidad ecosistémica, el desarrollo agricola y
la seguridad alimentaria global. Preservar estos recursos implica actividades como la
caracterizacion, coleccion, evaluacién, regeneracion, documentacién e intercambio de
semillas. La conservacion se enfoca en mantener la diversidad y asegurar la maxima

variabilidad genética posible dentro de una especie (Kumar, et al., 2018).

La identidad genética, basada en la diversidad entre y dentro de poblaciones, es de
importanaica en programas de conservacion, donde la heterogeneidad genética
determina respuestas diferenciales. Para identificar diferencias individuales, se emplean
métodos estadisticos y multivariados que agrupan individuos con caracteristicas
similares, basados en datos de caracterizacion morfologica (Holodniak & Pavlova, 2021)

La caracterizacion fenotipica, centrada en la morfologia botdnica, sostiene que la
arquitectura de las plantas es el resultado de un proceso adaptativo. La eco-morfologia
explora las interacciones entre la estructura de los érganos y su entorno. Sin embargo,
no todos los Organos describen consistentemente a una planta, lo que requiere la
seleccion de descriptores o marcadores morfologicos conocidos (Fernandez, Lobos,
Contreras, & otros, 2023)
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Conocer la diversidad genética es clave para el uso eficiente del germoplasma, identificar
duplicados y establecer colecciones nudcleo. Es fundamental para el mejoramiento
genético, aumentar rendimientos y estabilizar la produccion frente a enfermedades y
variaciones ambientales. Las variedades locales y silvestres, mantenidas en bancos de
germoplasma, han tenido un uso limitado en el mejoramiento genético por rendimiento
(Zhao, et al., 2023; Kumar y Singh, 2023; Mondal et al., 2023).

La caracterizacion morfologica, primer paso en la descripcion y clasificacion del
germoplasma, facilita la identificacion, seleccion de atributos deseables, disefio de
nuevas poblaciones, transferencia de genes y resistencia a factores biéticos y abioticos.
Se prefieren rasgos de alta heredabilidad y poca influencia ambiental, asegurando que la
interaccion genotipo-ambiente tenga un efecto reducido. Las variables afectadas por el
ambiente son mas utilizadas para evaluacion y requieren disefios experimentales
controlados (Guan et al., 2020; Mondal et al., 2023).

Para la caracterizacion morfolégica se utilizan descriptores, caracteristicas facilmente
observables y evaluables, formando una lista de variables con diferentes estados o
caracteres importantes y Utiles. Los descriptores deben estar asociados con caracteres
de alta heredabilidad, gobernados por pocos genes, baja influencia ambiental, alto valor
taxondmico y baja variabilidad dentro de la poblacién (Liang et al., 2021; Athinodorou et
al, 2021).

Los descriptores codificados como “estados de un descriptor” varian en valor numeérico,
escala, codigo o adjetivo calificativo. Se seleccionan basandose en caracteristicas
cualitativas y cuantitativas, considerando la variabilidad de los caracteres dentro y entre
plantas. Los criterios botanicos y genéticos son relevantes, eligiendo caracteres
morfologicos independientemente de su regulacion genética y caracteres cualitativos
monogénicos respectivamente. Los descriptores deben ser facilmente observables,
altamente discriminantes y poco influenciados por el ambiente. En la papa, los datos de
caracterizacion incluyen aspectos de plantas, hojas, flores, frutos, semillas y partes
subterraneas (Tripathi, Pamarthi, & Gore, 2024).

La preservacion de los recursos fitogenéticos es crucial para la estabilidad de los

ecosistemas, el desarrollo agricola y la seguridad alimentaria (Fernandez, Lobos,
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Contreras, & otros, 2023). En este contexto, la caracterizacion, coleccion, evaluacion,
regeneracion, documentacion e intercambio de semillas son esenciales para evitar la
erosion genética de especies importantes como la papa. Esta investigaciéon se basa en la
diversidad genética, que es un recurso clave para el mejoramiento genético,
incrementando los rendimientos y estabilizando la produccion frente a enfermedades y

fluctuaciones ambientales.

El estudio aborda la identidad genética y la diversidad entre y dentro de las poblaciones
de papa, utilizando herramientas estadisticas y métodos multivariados para agrupar
individuos con caracteristicas similares. La caracterizacion fenotipica, basada en la
morfologia botanica, permite comprender las interacciones entre la estructura de los
organos de las plantas y su entorno, y es fundamental en la descripcién y clasificacion

del germoplasma.

Este capitulo presenta los resultados de la caracterizacion morfologica de los genotipos
de papa criolla que conforman la coleccién de trabajo de la Universidad de Narifio,
describiendo la variabilidad de caracteres morfolégicos basada en una lista de
descriptores cuantitativos y cualitativos. Los hallazgos de este estudio aportan
conocimientos significativos para la conservacion y el mejoramiento genético de la papa,
destacando la importancia de la diversidad genética y morfoldgica en la adaptabilidad y

resistencia de este cultivo esencial.

2.1 Materiales y métodos

2.1.1 Localizacion

Este trabajo de investigacion se llevd a cabo en la Granja Experimental Botana de la
Universidad de Narifio, ubicada en el Corregimiento Botanilla, del municipio de Pasto
(Narifio) a una altitud de 2820 msnm, 01°09°12 LN y 77°18°31""LO.

2.1.2 Material vegetal

Se utilizaron 115 genotipos de Solanum tuberosum grupo Phureja y Andigenum que

conforma la coleccion de trabajo de papa de la Universidad de Narifio, de las cuales 76
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provienen de la Coleccion Central Colombiana y 39 de la Universidad de Narifio; y 56 son
del grupo Andigenum y 57 del grupo Phureja (Tabla suplementaria 2-1).

Con base en los descriptores morfolégicos descritos por el “International Board for Plant
Genetic Resources” (Mackay et al. 1985) y los reportados en trabajos realizados por la
Universidad Nacional, Corpoica y el CIP, se construyd una lista de descriptores de
variables cualitativas y cuantitativas (Anexo suplementario 2-2).

La caracterizacion morfolégica se realiz6 con base en lo mencionado por Huaman &
Spooner (2002) y Gémez (2000), quienes aseguran que la toma de la informacion se
debe realizar en plantas propagadas a partir de tubérculos que se encuentren sanas y en
plena floraciéon (superior al 75%). Todos los datos de los descriptores de hojas son
registrados de 6rganos ubicados en la porcion media del tallo principal. Y se registran los

valores promedio observados en, por lo menos, dos hojas maduras.

Las evaluaciones se realizaron en un total de 10 repeticiones (10 plantas por cada
accesion). La moda y la media de las variables cualitativas y cuantitativas,

respectivamente, se usaron en los analisis multivariados posteriores.

2.1.3 Analisis estaditico

Los datos correspondientes a las variables cualitativas fueron procesados para eliminar
aquellos que no eran representativos para el analisis (sin variacion entre las categorias).
Para determinar si existia una asociacion significativa (p<0.05) entre las variables, se
realizaron tablas de contingencia y pruebas de chi-cuadrado. Después de estos analisis
31 variables categéricas fueron usadas para el Andlisis de Correspondencia Mdltiple
(ACM). Por otro lado, las variables cuantitativas se usaron para realizar un Analisis de
Componentes Principales (ACP). Las variables se seleccionaron con base en la prueba
de Kaiser-Meyer-Olkin (Costales, Catulay, & Bermudez, 2022). Descriptores que
presentaron valores inferiores a 0.5 no fueron considerados en el andlisis posterior.
Finalmente, un grafico biplot se construyé para facilitar la interpretaciéon de los resultados.
A partir de las coordenadas de un ACM general de las variables evaluadas, se
incorporaron en el conjunto de variables usadas en el ACP para realizar un agrupamiento
jerarquico siguiendo el método “Ward” con todos los genotipos evaluados. Ademas, se

realiz6 una correlacion entre la matriz de distancias geograficas de cada genotipo
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(obtenidos a partir de latitud y longitud) y la matriz de distancias euclidianas (obtenidos a
partir de las distancias morfologicas). La relacién geografica y las divergencias
morfologicas y su grado de significancia estadistica se determiné mediante un analisis de
correlacion de Pearson. Los procedimientos se realizaron usando de los paquetes
estadisticos del software R v4.2.0 (Core Team, 2020) y los graficos se realizaron usando
la libreria ggplot2 (Wickham, 2016).

2.2 Resultados y discusion

El nivel de ploidia de los genotipos tiene un impacto significativo sobre las caracteristicas
fenotipicas de los materiales de papa, que influye en la formacion de grupos generados
por los analisis multivariados (Figura 1). Las técnicas de reduccion de dimensionalidad de
datos revelaron que las diferencias citogenéticas del germoplasma generan patrones
significativos de agrupamiento y separacion de las accesiones de papa, de acuerdo con
sus caracteristicas cuantitativas y cualitativas (Figura 2.1).



Capitulo 1 38

Figura 2.1. Analisis multivariado de los descriptores cualitativos y cuantitativos de los
115 genotipos evaluados. (A) Analisis de Correspondencia Multiple. (B) Analisis de

Componentes Principales.
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Los resultados del ACM revelaron una clara separacion entre los materiales diploides de
los tetraploides (Figura 1A). Los genotipos de tipo phureja se agruparon mas
cercanamente en el espacio de las dos dimensiones (18.8% de la varianza acumulada),
lo que sugiere que comparten descriptores cualitativos comunes y menos variables
(Figura 1A). De tal manera que, existe una mayor variabilidad de categorias entre los
genotipos de papa del grupo andigena (Figura 2.1). Inclusive, un grupo de genotipos
tienden a concentrarse en el extremo derecho de la dimension que representa el mayor
porcentaje de la variabilidad total (Figura 1A). Estos materiales se caracterizan por la
ausencia de estructuras reproductivas, y cuando estan presentes, los I6bulos del caliz
son suavemente arqueados y la morfologia del pistilo y estambre es de tipo normal
(Figura 2A). Tres caracteristicas son las que mas representan la composicion de la
segunda dimension, incluyendo el nivel de ploidia (phureja y andigena) y la ausencia de

pares de foliolos laterales secundarios - NPSL (Figura 2.2). De tal manera que, la
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ausencia de estas estructuras foliares pueden ser un indicador morfolégico del aumento
en el nivel de ploidia de los materiales de papa (Figura 2B). A pesar de que tres
genotipos de tipo phureja (UNR57, UNR65, UNR39) mostraron valores positivos en la
segunda dimension (NPSL-ausente), este cambio en la arquitectura foliar podria ser un
indicador inicial del aumento en el nUmero de cromosomas homologos. Adicionalmente,
el mapa perceptual de las variables demuestra el alto grado de asociacién entre el nivel
de ploidia y las categorias NPSL (Figura Suplementar 2.2).

Figura 2.2. Calidad de representacion (Cos2) de las variables en el Analisis de
Correspondencia Mdltiple. (A) Las 50 variables mas representativas para la primera
dimension. (B) Las 50 variables mas representativas para la segunda dimension.

A Cos2 of variables to Dim-1 B cos2 of variables to Dim-2

0.6-
0° é‘

b

Cos2 - Quality of representation
Cos2 - Quality of representation

; o, & -8 19 86 g @e\&@@@@%@w
o3 &&@O N?“\"% @%@ £inRe SRl “'%f% SR °> SRS
AR %&@g ‘%ﬁ &?%%% S "}Q Sh i ifs o%%«? oo g*@%:? e B e
G &S I Ay S TGS
e & gﬁ Ry o o & ° i 3’”4 $ @Wﬁ && Fa
& & uF & < & & &
& ¢ & &

Por otra parte, las dos dimensiones principales del ACP, que en conjunto explican el
60.6% de la varianza acumulada, revelan patrones significativos sobre la estructura de la
poblacion de genotipos de papa (Figura 2.1). Las relaciones dominantes que representan
el componente principal (46.7%) también representa los atributos que caracterizan los
materiales de papa por su nivel de ploidia entre los grupos de papas de tipo phurejas y
andigenas (Figura 2.1). De tal forma que, el tamafio del genoma de los genotipos de
papa podria estar influenciando positivamente sobre caracteristicas como el nimero de
flores y ramificaciones por inflorescencia, la longitud del pedunculo, el tiempo de floracion
y de madurez fisiolégica (Figura 3A). Ademas, estas variables que fueron las mas

representativas también mostraron altos valores de correlacion positiva, con excepcion
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del tiempo de madurez fisiol6gica (Figura Suplementar 2.2). Este Ultimo rasgo puede ser
controlado por otros factores adicionales al nivel de ploidia, que parece estar asociado
negativamente con los demés atributos morfolégicos evaluados (Figura Suplementar
2.2). El segundo componente del ACP estd representado principalmente por el
cubrimiento del follaje, sin embargo, esta caracteristica no es particular de genotipos de
papa phurejas o andigenas (Figura 2.3). Con todo, el aumento del numero de
cromosomas homologos en el germoplasma de la papa tiene efectos complejos
principalmente sobre los atributos reproductivos y fisioldgicos (Figura 2.3), cuyos

mecanismos moleculares son hasta ahora desconocidos.
Figura 2.3. Calidad de representacion (Cos2) de las variables en el Andlisis de

Componentes Principales. (A) Las variables mas representativas para la primera
dimensién. (B) Las variables mas representativas para la segunda dimension.
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caracteres morfo-fisiolégicos (Figura 2.4). Las caracteristicas fenotipicas son
influenciadas por el nivel de ploidia de los materiales. El grupo con mayor nimero de
individuos corresponde al conjunto de materiales exclusivamente andigenas con 60
accesiones (Figura 2.4). El segundo grupo estd conformado con individuos
predominantemente phurejas con 40 accesiones, de los cuales, dos genotipos (UNR113
y UNR135) estan clasificados en su pasaporte como andigenas (Figura 2.4). Un tercer
grupo, que es mas distante de los otros dos, esta representado por 14 genotipos de tipo
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andigena y 1 genotipo de tipo phureja (Figura 4). Este grupo de genotipos se caracteriza
por la ausencia de estructuras reproductivas (Figura 2.1-2.2) y son un germoplasma
valioso para investigar mas a fondo su estructura cariotipica. Por otro lado, la formacién
de subgrupos independientes de los genotipos de cada tipo también podria indicar una
medida de la diversidad intragrupal (Figura 2.4). Los valores de similitud o diferencias
entre los individuos proporcionan informacion valiosa sobre las posibles distancias

genéticas.

Figura 2.4. Agrupacion jerarquica de los 115 genotipos evaluados utilizando las
distancias euclidianas obtenidas del Andlisis de Componentes Principales y de las
coordenadas obtenidas del Analisis de Correspondencia Mdltiple. Tres grupos distintos

fueron formados de acuerdo con la distancia entre los genotipos.

Cluster Dendrogram
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La separacién del conjunto de genotipos por sus atributos morfo-fisioldgicos puede ser el
reflejo de diferencias en términos de origen geografico (Figura 2.5). La correlacién de
Pearson entre las matrices de distancias euclidianas y geograficas dio como resultados
un coeficiente de 0.37 (Figura 2.5). Aunque no es extremadamente alto, el coeficiente de
correlacion revela una relacion positiva y significativa (p<2.2-16) entre las distancias

espaciales y las distancias basadas en atributos fenotipicos.

Figura 2.5. Correlacion entre los valores de la matriz de distancia geografica y los
valores de la matriz de distancia euclidiana. Los valores de distancia geografica fueron
transformados usando la funcién de logaritmo (log). Existe una relacién positiva (0.37) y
significativa (p<2.2°) entre las dos variables, de acuerdo con la prueba de correlacion de

Pearson.
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El andlisis multivariado proporciona una comprensién mas profunda de la estructura y
variabilidad de la coleccion de genotipos de papa de la Universidad de Narifio. Los
resultados demuestran el impacto del nivel de ploidia sobre las caracteristicas fenotipicas
del germoplasma de la papa. Los agrupamientos con base en los resultados del ACM vy el
ACP respaldan la idea de que las diferencias citogenéticas desempefian un papel
fundamental en la diversidad fenotipica de esta especie. Ademas, existe una amplia
evidencia que demuestran los efectos del nivel de ploidia en las caracteristicas
morfologicas y fisiologicas de la papa (Kyriakidou y otros, 2020; Ortiz & Mihovilovich,
2020) y otras especies vegetales (Neill & Contreras, 2022; Revathi & Beena, 2022; Souza
et al., 2022).

Los genotipos de tipo phureja se agruparon mas en el espacio bidimensional del ACM
comparado con las plantas del grupo andigena. Las poblaciones de papas andigena
tiende a ser més diverso morfolégicamente que las poblaciones phureja, considerando el
grupo de descriptores categoricos. Estos resultados concuerdan con estudios de
diversidad molecular, los cuales revelan que las plantas andigenas presentan mayor
variabilidad genética comparado con las poblaciones diploides (Berdugo, Valbuena,
Sanchez, Barrero, & Yockteng, 2017)

Atributos cuantitativos y cualitativos se destacaron como los principales contribuyentes
de la caracterizacion de los genotipos de tipo phureja y andigena. La ausencia de
estructuras reproductivas fue la caracteristica mas informativa para discriminar un grupo
de 15 genotipos de papas andigenas. La ausencia de flores o frutos en el cultivo de la
papa puede tener un gran valor agronémico. La remocion de 6rganos sumideros de
nutrientes puede tener un efecto positivo en la redistribucion de fotoasimilados en la
planta. Practicas agronémicas como la remocién de flores contribuyen al incremento
substancial del numero, peso y calidad de los tubérculos de papa (Gebregwergis et al.,
2019, Jansky & Thompson, 1990). La misma competencia por los productos de la
fotosintesis fue registrado en plantas de Helianthus tuberosus (Gao, Zhang, Zhu, &
Coulter, 2020). El control de la relacion entre los 6rganos fuente y sumidero es una
caracteristica importante del manejo agrondmico y el mejoramiento genético. El
conocimiento de las bases genéticas de la ausencia de estructuras reproductivas puede
tener implicaciones directas en el mejoramiento genético de la papa, como también

contribuye al conocimiento sobre el control genético del desarrollo de las plantas.
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Por otro lado, el atributo morfolégico mas asociado las papas andigenas fue la ausencia
de pares de foliolos laterales secundarios sobre los peciolulos. Al parecer, la formacién
de estas estructuras foliares es reprimidas debido al aumento de tamafo del genoma en
la papa. A favor de esta hipotesis, experimentos realizados por Sree et al., (1983)
demuestran que el aumento del nivel de ploidia en papa causa la formacion de foliolos
secundarios muy poco desarrollados o inclusive ausentes. Ademas, plantas haploides
obtenidas de hibridos interespecificos mostraron la presencia de pequefios foliolos
secundarios en hojas de papa (Dolnicar & Bohanec, 2000). Estos estudios sugieren
efectos de genes individuales menores que podrian favorecer su expresion en estado
haploide. No obstante, estos resultados difieren de estudios que demuestran que las
plantas poliploides producen foliolos secundarios. Efectos heteroticos fueron expresados
por hibridos interespecificos hexaploides y tetraploides, los cuales producen
generalmente un mayor numero de foliolos primarios y secundarios (Cardi, 1998).
Ademas, los foliolos laterales secundarios han sido caracteres importantes en la
clasificacién de poblaciones de papas cultivadas desde hace mas de dos décadas. La
ausencia de foliolos secundarios es un rasgo caracteristico de grupos de papas como
Ajanhuiri, Curtilobum, Juzepczukii, generalmente ausentes en grupos como Chilotanum,
pudiendo estar presentes o ausentes en grupos como Andigena, Chaucha, Phureja y
Stenotomum (Huaman & Spooner, 2002). No hay literatura reciente para asegurar que
este atributo es una caracteristica particular de poblaciones andigenas y las causas

subyacentes de este rasgo fenotipico son por completo un enigma.

El aumento de cromosomas homologos en las plantas de papa tiene un efecto directo en
el aumento del tiempo de floracion y la madurez fisiologica. Generalmente las plantas del
grupo tuberosum florecen solo cuando crecen bajo dias largos (Ghislain & Douches,
2020). Algunos genotipos que tienen madurez temprana inclusive no florecen bajo
ninguna condicion (Ghislain & Douches, 2020). Por otro lado, las papas andigenas se
caracterizan por tener un periodo vegetativo mas tardio que los cultivares diploides
(Ignacio - Cardenas et al., 2022). Estudios recientes buscan diseccionar el control
genético de este importante atributo. Por un lado, cruzamientos interespecificos sugieren
que la madurez fisiol6gica esta gobernada por genes menores que eran portados por los
genotipos de S. phureja (Ruiz et al.,, 2022). Mientras que otros autores aseguran el
tiempo de cosecha esta controlado por un alelo dominante de efectos aditivos (Ortiz &

Mihovilovich, 2020). Hallazgos recientes en otros cultivos aseguran que el tiempo de
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desarrollo de las plantas puede estar también asociado al tamafio del genoma completo.
En maiz, el incremento en el contenido de ADN provoca un mayor retraso en el
desarrollo fenotipico, probablemente por un incremento en el tiempo de la fase S del ciclo
celular (sintesis de ADN), en consecuencia en la tasa de division de las células y el
crecimiento de los tejidos (Jian et al., 2017). No descartamos que las plantas andigenas
tengan un mayor ciclo celular y tenga un efecto sobre los periodos de las etapas
fenotipicas.

Variables que tuvieron correlacién inversa al tiempo de madurez fisiol6gica pero que
caracterizan las poblaciones andigenas incluyen la longitud del pedunculo, el nimero de
flores por inflorescencia y el numero de inflorescencias por racimo. El desempefio
superior en estas caracteristicas se debe al enmascaramiento de genes deletéreos en el
cultivo de papa de tipo andigena (Blasio, Prieto, Pradillo, & Naranjo, 2022).

El grupo de plantas phureja exhibe una notable cohesién en términos de agrupamiento,
con la mayoria de los genotipos formando un conglomerado distintivo. Sin embargo, la
presencia de los genotipos Phu-UNR18 en el cluster del grupo andigena, sugiere que son
duplicados de los genotipos And-UNR145 y And-UNR146, debido a la similitud en sus
perfiles morfologicos (Figura 4). Similares resultados se obtuvieron con los genotipos
And-UNR113 y And-UNR135, los cuales se agruparon con el germoplasma del grupo
phureja. Este descubrimiento plantea cuestionamientos sobre la verdadera diversidad de
estos materiales y su asignacion taxondmica. No se pudo establecer una distancia
genética significativa entre estos genotipos aparentemente cercanos, con los criterios
evaluados en el presente estudio. Asimismo, se observa una coincidencia en las
coordenadas geograficas de estos materiales (Tabla Suplementaria 1), lo que podria
indicar su origen comun o un historial de distribucion similar en un contexto geogréafico de
la region Narifiense. Estos hallazgos resaltan la necesidad de un analisis mas detallado y
exhaustivo para dilucidar la relacién genética que contribuye a la discrepancia fenotipica

entre estos genotipos, asi como para esclarecer su taxonomia y diversidad molecular.

A nivel general, se observd una relacion positiva y significativa entre las distancias
geogréficas y las distancias euclidianas entre los 115 genotipos de papa. Este hallazgo
resalta la influencia de la ubicacion geogréfica en la variacion fenotipica y genética de las

poblaciones. los genotipos que son genéticamente similares también tienden a tener una
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proximidad geografica. Los resultados demuestran que el aumento de la distancia
geografica entre los genotipos también aumenta la distancia su divergencia en términos
de caracteristicas fenotipicas. Este resultado es coherente con el concepto de estructura
genética geogréfica, donde las poblaciones que estdn mas cercanas geograficamente
tienden a ser mas similares genéticamente debido a factores como la propagacion de
semillas, la limitada dispersion de polen y la adaptacion local a las condiciones
ambientales (Aksoy et al., 2021; Rachappanavar, 2023; Rio & Bamberg, 2021; Salimi et
al., 2016). Estos resultados también tienen implicaciones importantes para la
conservacion y el mejoramiento genético de la papa, ya que destacan la importancia de
considerar la variacion geografica al seleccionar genotipos para programas de mejora y
conservacion, con el fin de preservar la diversidad genética y adaptativa en poblaciones

de papa.

2.3 Conclusiones

Los anadlisis multivariados han demostrado que el nivel de ploidia influye
significativamente en las caracteristicas fenotipicas de los genotipos de papa, lo que a su
vez afecta la diversidad fenotipica de esta especie. Este impacto se observa tanto en las
caracteristicas morfolégicas como en las fisioldgicas de la papa, y se sostiene también en

otras especies vegetales.

Los genotipos de tipo phureja se agrupan de manera mas cohesiva en comparacion con
los del grupo andigena, mostrando una menor diversidad morfolégica. Un aspecto
destacado es la ausencia de estructuras reproductivas en algunos genotipos de papas
andigenas, lo cual podria tener un gran valor agronémico al mejorar la redistribucion de
fotoasimilados en la planta. Ademas, se observo que la formacion de foliolos laterales

secundarios es reprimida en los genotipos con mayor tamaiio.

Se ha encontrado una relacion positiva y significativa entre las distancias geograficas y
las diferencias fenotipicas entre los genotipos de papa. Esto indica que los genotipos que
son genéticamente similares tienden también a estar geograficamente proximos. Esta

observacién subraya la importancia de considerar la variacion geografica en los
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programas de mejora y conservacion de la papa para preservar la diversidad genética y

adaptativa de las poblaciones.
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3.Capitulo 2. Respuesta de 115 genotipos de
papa Solanum tuberosum Grupo phureja y

andigenum a estrés hidrico

Introduccién

El cultivo de la papa Solanum tuberosum, esencial para la economia de la zona andina
de Colombia, se destaca en el mercado global, cultivandose en mas de 100 paises y
apreciada por su alto valor nutricional. En 2019, la produccion mundial de papa superé
los 462 millones de toneladas (FAOSTAT, 2021). Sin embargo, se enfrenta a desafios
significativos debido al cambio climatico, que segun FAO y OPS (2018), podria reducir
hasta un 40% la produccion de ciertos cultivos a nivel mundial. Esta disminucién en la
produccion de papa representa un obstaculo importante para satisfacer las necesidades
alimentarias de una poblacion mundial proyectada de 9000 millones de personas para el
afo 2050 (FAO, 2021).

El cambio climéatico afecta significativamente las condiciones medioambientales, lo que a
su vez impacta la fenologia y fisiologia de los cultivos. Estos cambios pueden alterar el
desarrollo de los cultivos, asi como los patrones de distribucion de plagas y
enfermedades, afectando considerablemente su sostenibilidad (Feng et al., 2023; Eyshi
et al., 2023).

Globalmente, el cambio climéatico tiene un efecto mixto en la produccién agricola. Algunos
cultivos C3 como la papa (Solanum tuberosum L) pueden beneficiarse de una

fotosintesis mas eficiente y un menor consumo de agua y nitrogeno, lo que
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potencialmente aumentaria su produccion. Sin embargo, en la mayoria de los casos, las
consecuencias son adversas. Problemas como la sequia y las altas temperaturas
generan estrés significativo en las plantas, y el aumento de plagas, enfermedades y
malezas puede anular cualquier beneficio fisioldgico, llevando a pérdidas frecuentes en

los cultivos (Hasegawa et al., 2022; Kumar et al., 2023).

En este contexto, la mayoria de las variedades tradicionales de papa no estan adaptadas
a los cambios en los patrones de cultivo provocados por el cambio climatico. Esta falta de
adaptacion resulta en una disminucion de la productividad y, en algunos casos, en la
pérdida total de la produccion de papa (Nowell, 2018).

En relacion con la relevancia socioeconémica del cultivo de la papa, se ha demostrado
gue su baja tolerancia a la sequia conduce a una reduccion en la produccién. Esto se
debe a la importancia del agua en procesos fisiologicos como la asimilacion de CO2 y las
transformaciones bioquimicas en los érganos fisiogenéticos. La papa es particularmente

sensible a la sequia por su sistema radicular superficial (Gervais et al., 2021)

Durante eventos como el XXIX Congreso de la Asociacion Latinoamericana de la Papa
en 2023, se destacdé que a nivel mundial se han intensificado investigaciones para
adaptar el cultivo de la papa a las condiciones del cambio climatico. Estos estudios se
enfocan en analizar los efectos del estrés hidrico y en identificar rasgos de tolerancia,
informacion valiosa para programas de mejoramiento genético que buscan aumentar la
productividad y la resistencia a enfermedades y estrés abiético. (Acufia & Martinez, 2023)

Investigaciones sobre los mecanismos fisiolégicos de respuesta al estrés hidrico han
identificado indicadores de tolerancia a la sequia y del impacto de la deshidratacion,
incluyendo la adaptacion osmotica, defensa antioxidante, potencial hidrico foliar,
contenido relativo de agua, tasa de fotosintesis, estabilidad de la membrana, temperatura
foliar, reduccién del area foliar, duracion del ciclo de crecimiento y eficiencia de las raices
en la busqueda de agua. Otros estudios sugieren que variables como la severidad,
recuperacion, afectacion, volumen, peso seco y longitud de raices, eficiencia en el uso
del agua, y el peso y numero de tubérculos, son atributos Utiles para seleccionar clones
resistentes al estrés hidrico (Wagar y Toth, 2022; Kumar et al., 2023).
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Ademas, se ha propuesto que la tolerancia al estrés hidrico en papa esta relacionada con
un aumento temprano en el contenido de prolina para la regulacion osmética y la
captacién de agua, asi como una rapida reduccion en la conductancia estomatica para
mantener el estado hidrico. Una respuesta antioxidante también ayuda a mantener el
metabolismo celular 6ptimo durante el estrés (Monneveux et al., 2013; Storani y
Yanovsky, 2018).

Se ha reportado que existen diferentes grados de tolerancia al estrés hidrico entre
variedades, con las variedades silvestres y nativas mostrando mejor adaptaciéon. Por
tanto, es crucial reconocer y utilizar las ventajas de las variedades nativas como reserva
de genes de tolerancia al estrés hidrico, generando conocimiento en las regiones para
identificar estas caracteristicas y utilizarlas en futuros programas de mejoramiento

genético adaptados al cambio climatico.

En consideracion con lo anterior, el objetivo de este trabajo plantea estudiar la respuesta
de 115 genotipos de papa criolla (Solanum tuberosum Grupo phureja y andigenum) a
estrés hidrico, a través de una evaluacion fenotipica bajo condiciones de cubierta

plastica.

3.1 Materiales y métodos

3.1.1 Localizacion

Este trabajo se ejecutd en dos fases, la primera corresponde a la fase de evaluaciéon en
parcelas bajo condiciones de cubierta plastica y la segunda a evaluacion en maceteros
bajo las mismas condiciones. Ambas fases estuvieron localizadas en la Granja
Experimental Botana de la Universidad de Narifio, ubicada en el Corregimiento Botanilla,
del municipio de Pasto (Narifio) a una altitud de 2820 msnm, 01°09°12 LN vy
77°18°317LO, en suelos con un 3,49% de materia organica, un pH del suelo de 5,92
(acido), alto contenido de fosforo (159 mg/kg) y alto contenido de potasio (1,25
cmolcarga/kg).
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3.1.2 Material vegetal

Para la primera fase se utilizaron 115 genotipos de papa Solanum tuberosum grupo
phureja y andigenum que conforma la coleccién de trabajo de papa de la Universidad de
Narifio, de las cuales 76 provienen de la Colecciébn Central Colombiana y 39 de la
Universidad de Narifio; y 56 son del grupo andigenum y 59 del grupo phureja (Tabla
suplementaria 2-1). Mientras que para la segunda fase se evaluaron 20 genotipos
seleccionados por el valor superior obtenido del IS (indice de seleccién) obtenido del
andlisis de informacion de la primera fase y un testigo. La semilla necesaria para ambas
fases se obtuvo a partir de un proceso de multiplicacion in-vitro de meristemos de cada
uno de los genotipos utilizando el medio de cultivo y protocolo sugerido por Rivera &
Perea, (2004), los microtuberculos obtenidos fueron llevados a invernadero para la
obtencion de minituberculos, los cuales posteriormente se multiplicaron en campo para la

obtencion de semilla que fue utilizada para la investigacion.

3.1.3 Disefio experimental

Para esta evaluacion se emple6 un disefio experimental de bloques completos al azar
(BCA). En la primera fase, se establecieron dos repeticiones y dos unidades
experimentales por tratamiento, organizadas en un arreglo de parcelas divididas (Parcela
principal = Niveles de humedad; Subparcelas = Genotipos de papa). Cada parcela estaba
delimitada por un canal de aproximadamente 70 cm de profundidad para prevenir la
mezcla de humedad entre parcelas (ver Figura 3-1). En la segunda fase, se utilizaron tres
repeticiones con una planta por unidad experimental, empleando maceteros (ver Figura
3-2). Para disefiar los tratamientos, se determinaron previamente las propiedades fisicas
del suelo, como estructura, textura, capacidad de retencion de agua, y el balance hidrico,
basandose en mediciones realizadas en el invernadero a lo largo del ciclo de cultivo de
las plantas (modificado de Ritter et al., 2016).

3.1.3.1 Niveles de humedad

De acuerdo con los resultados de la curva de retencion de humedad, contenido
gravimétrico de agua en el suelo y evapotranspiracion se definié el tiempo de
permanencia de los tratamientos. Para los tratamientos se instalé un sistema de riego por

goteo.
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= Déficit de agua (T1 — DH): inicié con el suelo a capacidad de campo (CCp) la cual se
consiguié llevando el suelo a saturacion y posterior drenaje durante 24 horas; el
contenido de agua en el suelo y su disponibilidad permanecié por debajo de CCp y se
registr6 cada 12 horas con tensiometro Irrometer 305623. La aplicacion de este
tratamiento se realizé una vez el 90% de los genotipos emergieron hasta completar

su ciclo fenologico.

= Control (TO - CC): el suelo permanecio en condiciones normales de humedad (CCp),
y al igual que en el tratamiento de déficit se registré cada 12 horas con tensiometro
Irrometer 305623.

Durante el ciclo de evaluacion de parcelas se evalud las siguientes variables:
» Dias a floracion - DF: Numero de dias que transcurrieron desde la siembra hasta

la aparicion de la primera flor.
= Numero de tallos - NT: Numero de tallos primarios.
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Figura 3-1. Disefio experimental de BCA con dos repeticiones y dos unidades
experimentales por tratamiento en un arreglo en parcelas divididas para la evaluacion de
variables morfo-fisiolégicos para estrés hidrico en 115 genotipos de papa criolla
(Solanum tuberosum grupo phureja y Andigenum) que conforma la coleccién de trabajo

de papa de la Universidad de Narifio.
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Figura 3-2. Disefio experimental de BCA con tres repeticiones y una unidad experimental
por tratamiento en un arreglo en parcelas divididas para la evaluacion de variables morfo-
fisiol6gicos para estrés hidrico en 21 genotipos de papa criolla (Solanum tuberosum
grupo phureja y Andigenum) que conforma la coleccion de trabajo de papa de la

Universidad de Narifo.
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= Altura de planta - AP: “Longitud desde la base de los tallos hasta el brote apical
mas alto, No se considerara la altura de las inflorescencias si sobrepasan el brote

apical mas alto” (Huaman & Spooner, 2002).

= Contenido de Clorofila total - CCIt: Para lo cual se toma 1 g de hojas frescas sin
venas, la cuales fueron maceradas con nitrdgeno hasta obtener un polvo muy
fino. Todo el proceso se realiz6 con baja luminosidad. Del macerado y por
triplicado se tomo una masa de 0,1g aproximadamente (se registré el peso exacto
de cada muestra), en un tubo oscuro se adicion6 1,5 ml de acetona 80% v/v a -
10°C, se mezcla en vétex por dos minutos asegurando el completo contacto del
material vegetal con la acetona; posteriormente se centrifugo durante tres minutos
a 10.000 rpm y 4°C, para proceder con la extraccion del sobrenadante usando
una micropipeta y llevandolo en el respectivo frasco ambar, el cual fue rotulado y
cubierto con papel aluminio. Este procedimiento de repitid hasta obtener lavados
sin coloracién verde. El sobrenadante quedé libre de materiales en suspension;

en algunos casos fue necesario filtrar o centrifugar.

Posteriormente, se transfirid cuantitativamente el sobrenadante recuperado, que
fue almacenado en el frasco ambar, a un balén aforado de 10 6 25 mL de acuerdo
con el numero de lavados y se afor6 con acetona 80% (v/v) previamente enfriada.
Finalmente se realizaron lecturas de absorbancia en espectrofotometro a las
longitudes de onda 663nm y 647nm para la clorofila a y b respectivamente; si la
absorbancia a 663 nm supera 0,600 se realizé una dilucion tomando 500 uL vy
llevandola a 1mL con acetona al 80% v/v, y se medio la absorbancia nuevamente.
El contenido de clorofilas y de carotenoides se registr6 como mg de clorofila/mg
material vegetal. El blanco analitico fue acetona al 80% v/v.

Los valores se obtuvieron aplicando la siguiente formula:

Clorofilaa = (12,25 x Age3nm) — (2,79 x Agsa7nm)

Clorofilab = (21,5 x Agarnm) — (5,1 x Aseznm)

Clorofilab = (7,15 x Aggznm) — (18,7 x Agsa7nm)
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Donde: Ageznm absorbancia en longitudes de onda 663nm

absorbancia en longitudes de onda 647nm

A647nm

Acumulacién de materia seca en follaje - MSH: Se recolecto el follaje de cada
planta, se coloco en la estufa a 60 °C durante 48 - 72 horas hasta alcanzar un

peso constante. Se expreso en gramos.

Potencial hidrico (Wh) foliar - PtH: Se evalu6 a cada planta, el potencial hidrico
xilematico (yxm), registrando los datos tomados en la mafiana 10 am (PH10) y en
horas de madrugada 2 am (PH2). Las mediciones se realizaron con la cAmara de
presion tipo Scholander 0-100bar, modelo 1515D (PMS Instrument Company),
evaluando una hoja del tercio medio por planta. Primeramente, se toma el foliolo y
se coloco en la tapa de la cAmara de presion, se cerré herméticamente, la lectura
se hizo tan pronto surgio el agua en el corte de la hoja, se registro el valor en

bares dado por la camara.

Contenido relativo de agua - CRA: Se calcul6 usando la siguiente férmula:

CRA (%) = (PF-PS) / (PT-PS)
PF = Peso Fresco
PS = Peso Seco

PT = Peso Turgente

Se recolecto un foliolo del tercio superior de cada planta para obtener datos. Primero, se

determiné el peso fresco de la muestra. Posteriormente, se sumergidé en agua destilada

durante 12 horas en condiciones de oscuridad, con el fin de medir su peso turgente.

Luego, se procedi6 a secar la muestra en una estufa a 65 °C durante 48 horas hasta

lograr un peso constante. Al final del proceso, se registrd el peso seco de la muestra

(Ekanayake, 1993). Los datos fueron expresados en porcentaje.

Acumulacién de materia seca en tuberculos - %MST: Se pesd un tubérculo por
cada planta previamente secado en una estufa a 80°C durante 72 horas hasta
que llegé a un peso constante. Se expresO en porcentaje y se calculé con la

siguiente formula:
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% MST =Em;x100
m

Donde; % MS
Pms
Pmh

porcentaje de materia seca

peso seco del tubérculo/planta

peso fresco del tubérculo/planta

= Numero de tubérculos por planta - NTP: “Se contabilizé y registré el nimero de
tubérculos por planta, tratamiento y repeticion. Se expres6 en numero de

tubérculos por planta” (Huaman & Spooner, 2002)

= Rendimiento por planta - RTO: La masa de los tubérculos de cada planta se midio
utilizando una balanza y se expresoé en kilogramos por planta.

Para la evaluacion de los 20 genotipos seleccionados evaluados en maceteros, desde el
momento de la siembra hasta la etapa de prefloracién, el suelo se conservé en capacidad
de campo registrando este nivel con la ayuda de tensiometros. Cuando se alcanzé el
50% de prefloracion en la poblacion, se inici6 la aplicacion de los tratamientos midiendo
las siguientes variables en tres momentos, antes (cada variable conserva la misma sigla),
durante (se le adiciona la letra “e” a la sigla de cada variable), el ultimo dia de estrés (se
le adiciona la letra “f’ a la sigla de cada variable o la palabra final) y después (se le

adiciona la letra “d” a la sigla de cada variable) de someter los tratamientos a estrés:

En las variables potencial hidrico (Wh) foliar — PtH, contenido relativo de agua — CRA y
ndamero de tubérculos por planta — NTPP, se utilizé en la misma metodologia de la

primera fase.

= Dias a emergencia —-DAE: Numero de dias que trascurrieron desde el momento

de la siembra hasta la aparicion de los primeros brotes.

= [ndice de Concentracion de Clorofila - CCl: para realizar la lectura se usé el
medidor de concentraciéon de clorofila MC-100 Apogee Instruments, se tomaron

cinco puntos de medicién en un foliolo ubicado en el tercio medio de la planta. Se
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registrd el dato que el equipo indica para una medicion relativa del nivel de

clorofilas en cada lectura realizada en (mg*m-).

» Conductancia Estomatica - CEs: la variable se registro entre los horarios de 9:00
am y 1:00 pm, la lectura se realiz6 colocando la hoja dentro del cabezal del
sensor del equipo porometro de hoja SC?, el cual determina la presion de vapor y
el flujo sobre la superficie de la hoja dada en mmol m=2 s™,

= Area Foliar — AF: el area foliar fue determinada mediante las ecuaciones de
regresion area foliar = 8,44 * (3,182*(largo*ancho) obtenida a partir del analisis de
una muestra de 100 laminas foliar tomadas del tercio medio de plantas de
diferentes genotipos de papas criollas del grupo andigenum y phureja, midiendo el
largo maximo desde la base del peciolo hasta el extremo del foliolo y el ancho
maximo de la parte mas amplia de la lamina foliar. Por lo tanto, de cada genotipo
evaluado se obtuvo el largo y el ancho maximo para aplicar la formula de la
regresion y se sumo las areas obtenidas del nimero de hojas por cada genotipo.

» Dafio por Conductividad Eléctrica — DCE: la estabilidad de la membrana se midio
con base a la metodologia descrita por Bajji et al., (2002) modificada. Terminado
el periodo de estrés de 20 dias, se cortdé 3 gr de tejido foliar en trozos de cada
tratamiento (capacidad de campo y déficit de humedad). Después de un lavado,
se colocaron en recipientes de vidrio agregando 90 ml de agua desionizada en
cada recipiente midiendo el primer dato de conductividad eléctrica en este periodo
(ECi). En seguida las muestras se colocaron en un agitador por una hora para
tomar la segunda lectura de conductividad eléctrica (ECf); posteriormente, se
llevaron a una autoclave a 120°C durante 30 min; se midié por tercera vez la
conductividad eléctrica total (ECt). Las lecturas se realizaron con un voltimetro
PeakTech 3202 convirtiendo mediante calculos aritméticos las unidades de

ohmios a unidades siemens.

El dafio a las membranas celulares fue expresado mediante el indice de dafio a las
membranas (Id) (Flint, Boyce, & Beattie, 1967)

Id = [(Rs - Re)/(1 - Re)] x 100
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Donde:

Rs: (ECf - ECi)/(ECt - ECi) muestras sometidas al estrés
Rc: (ECf - ECi)/(ECt - ECi) muestras control

Eci: conductividad eléctrica inicial

Ecf: conductividad eléctrica final

Ect: conductividad eléctrica total

= Materia Seca Foliar- MSH: se obtiene la MSH con la formula MSH = (PSH /PFH) x
100 la materia seca se calculo, colectando 5 o 6 hoja fresca la cual fue pesada y
posteriormente llevada al horno durante 24 horas a 70°C con el fin de conseguir

un peso constante y registrar este valor para su calcul6 final.

PsH
% MS =——x 100

PfH
En donde:
% MS = porcentaje de materia seca
PsH = peso seco de hoja

PfH

peso fresco de hoja

= Materia Seca Total - MST: se recolecto el follaje, raices, flores, frutos y estolones
de una sola planta, registrando su peso fresco para posteriormente obtener su
peso seco colocando las muestras en un horno 90 °C durante 48 - 72 horas hasta
obtener a un peso constante (Rossouw & Waghmarae, 1995). Se expresé en
porcentaje y se calculd con la siguiente formula:

% MST =ES[X100

Donde: MST = porcentaje de materia seca total
PSt = peso seco total
PFt = peso fresco total
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Peso de tubérculos por planta - PTPP: se contabiliz6 y registr6 el peso de

tubérculos por planta, tratamiento y repeticién en gramos.

Materia seca de tubérculo (%) — %MSTu: Para cada maceta, se extrajeron dos
laminas centrales de un milimetro de grosor de dos tubérculos distintos, midiendo
su peso fresco y seco en gramos. Este material se sometié a un proceso de
secado a 70 °C durante 72 horas hasta alcanzar un peso estable. La medicién se

expreso en porcentaje, utilizando la formula siguiente:

PSTu

% MSTu = BET x 100
u

Donde: % MSTu
PSTu
grosor/planta
PFTu

porcentaje de materia seca de tubérculo

peso seco de dos hojuelas de un milimetro de

peso fresco de dos hojuelas de un milimetro de

grosor/planta

Indicé de cosecha — IC: Corresponde al porcentaje de rendimiento econdémico
(tubérculos) con relacion al rendimiento bioldgico (planta completa). Este se
determiné con la formula: IC = [Peso seco de tubérculos / Peso seco total de la
planta (hojas, tallos, flores, frutos, estolones y tubérculos)] x 100 (Nistez, Santos,
& Segura, 2009).

Numero de estolones por planta - NE: En la época de cosecha, se contabilizé y

registrd el nUmero de estolones por planta.

Peso de tubérculo — Ptu: Se tomaron 10 tubérculos al azar y fueron pesados para

obtener el peso promedio en gramos de tubérculo.

NUmero de tubérculos por planta — NtuPP: Durante la cosecha, se conté vy

registré el nimero total de tubérculos por planta.
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= Peso de tubérculos por planta — PTuPP: En la época de cosecha, se obtuvo y

registro el peso de tubérculos totales por planta.

= Peso promedio de tubérculo - Ptub = Durante la cosecha, se determind y registro

el peso promedio de los tubérculos comerciales por planta.

El mantenimiento de las plantas para las dos fases se realiz6 acorde con
recomendaciones técnicas y la fertilizacion segun dosis recomendada por Pérez et al.,
(2008).

3.1.3.2 Anélisis estaditico

Los datos para cada una de las dos fases se registraron en una base de datos en Excel,
para posteriormente mediante ANOVA determinar los efectos entre tratamientos y
genotipos de acuerdo con el modelo lineal general (gml) y se realizé una comparacion de
medias mediante pruebas de diferencia minima significativa (DMS, p<0,05) utilizando el
paquete estadistico SAS 9,4 (SAS Institute, 2009).

“Aquellos individuos con promedios que presentaron diferencias estadisticas a los
demas, son los que superaron a la media general mas una vez el error estandar (u + o) o
dos veces su correspondiente error estandar (u + 20)” (Lagos, Apraez, Lagos, & Duarte,
2015)

Para seleccionar los 20 genotipos que se evaluaron en fase de macetas, se aplico un
indice de seleccion (IS). Para establecer el IS, en primer lugar, se obtuvo los indices de
tolerancia a estrés hidrico por déficit de humedad de las variables que hicieron parte del
IS, mediante la ecuacion: (CCvsDH) = [(Xion / Xicc) (Xiow ! Xicc)], donde: Xipy =
observacion del genotipo estresado por déficit de humedad, Xicc = observacion del
genotipo a capacidad de campo, Xipn = promedio general del genotipo estresado por
déficit de humedad, Xcc = promedio general del genotipo a capacidad de campo por el

valor de cada variable. Una vez obtenidos los datos, se establecio el IS, asi:

IS = (DF x -0,002) +(NT x 0,05) +(AP x 0,01)+(PH2*0,02)+(PH10 x 0,02)+(CCI*0,04)
+(CRA*0,1) +(MSH*0,04) +(MST*0,06) +(NTP*0,1) +(RTO*0,8)
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Donde:

DF = Dias a floracion

NT = NUumero de tallos

AP = Altura de planta

PH2 = Potencial hidrico (Wh) foliar 2 am

PH10 = Potencial hidrico (Wh) foliar 10 am
CCI = Contenido de Clorofila total

CRA = Contenido relativo de agua

MSH = Acumulacién de materia seca en follaje
MST = Acumulacion de materia seca en tuberculos
NTP = Numero de tuberculos por planta

RTO = Rendimiento por planta

Para la obtencion del IS de la segunda fase, se efectu6 mediante analisis de regresion
multiple empleando “PROC REG TEPWISE SLENTRY” para determinar el coeficiente de
cada variable estadisticamente significativa en el modelo para la prediccion del
rendimiento de cada genotipo, con el paquete estadistico SAS 9,4. (SAS Institute, 2009)

Finalmente, para cada variable de las dos fases se obtuvo el valor promedio, maximo y
minimo, asi como su desviacion estandar, y se llevé a cabo una correlacién de Pearson
para examinar posibles conexiones entre las variables. El software estadistico utilizado
para estos analisis fue SAS 9.4 (SAS Institute, 2009), utilizando el algoritmo “PROC
CORR”.

3.2 Resultados y discusion

3.2.1 Analisis de Varianza primera fase (ANDEVA)

En la Tabla 3-2 se presentan los cuadrados medios del ANDEVA, para las variables dias
a floracion (DF), nimero de tallos (NT), Altura de planta (AP), potencial hidrico (Wh) foliar
2 am (PH2), potencial hidrico (Wh) foliar 10 am (PH10), contenido de Clorofila total
(CClt), contenido relativo de agua (CRA), acumulacion de materia seca en follaje (MSH),
acumulacion de materia seca en tubérculos (MST), niumero de tubérculos por planta
(NTP) y rendimiento por planta (RTO), evaluadas en 115 genotipos de papa criolla
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(Solanum tuberosum grupo phureja y andigenum) que conforman la coleccién de trabajo
de papa de la Universidad de Narifio bajo condiciones de estrés hidrico por déficit de
humedad (Tabla 3-2).

Las variables CRA y MST no presentaron diferencias significativas entre los niveles de
En
significativas en la variable MST y MSH y para genotipo todas las variables presentan

humedad evaluados. interaccion genotipo por humedad no hay diferencias
diferencias significativas. La DF a través de los niveles de humedad evaluados, oscilo

entre 39 a 118 dias, con una media de 74,07 dias.

Tabla 3-2. Cuadrados medios del ANDEVA bajo el modelo de disefio en parcelas
divididas en 115 genotipos de papa criolla (Solanum tuberosum grupo phureja vy
Andigenum) y dos niveles de humedad.

FVv G.L. |DF AP NT CClI MSH PtH2
Bloque 1 67,55ns |57,18 ns 0,093 ns |0,070ns |890,60 ns 0,011 **
Humedad 3478,17 ** | 2693,03 ** | 20,56 ** 184,61 ** | 21360,56 ** | 0,007 **
Error a 458,32 * 2111,11* 0,045 ns 231ns |3853ns 0,0008 ns
Genotipo 114 | 854,64 * |1678,30* | 9,20 ** 31,67 ** |1209,68 ** | 0,021 **
Genotipo*Humedad 112 | 147,73* | 624,32** 7,33 ** 19,04 ** | 582,48 ns 0,019 **
Error 215/95,37 | 217/347,42 | 216/0,41 |213/1,38 |208/474,89 |215/0,00031
Media 74,07 89,76 4,72 9,28 61,03 -0.32

R2 0,85 0,78 0,96 0,95 0,69 0,98

CV (%) 13,18 20,76 13,50 12,68 35,71 5,53

FV G, L, |PtH10 CRA MST NTP RTO

Blogque 1 0,012 ** 3,77 ns 35,86 ns 2,69 ns 0,0000007 ns
Humedad 1 1,06 ** 0,66 ns 456,99 ns 1866,77 ** | 4,51 **

Error a 1 0,0011ns 1,64 ns 51,17 ns 0,69 ns 0,0002 ns
Genotipo 114 0,028 ** 336,26 ** 139,92 ** 91,37 ** 0,21 **
Genotipo*Humedad 112 0,030** 313,03 ** 140,13 ns 35,48 ** 0,07 **
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Tabla 3-2.  (Continuacion)

FVv G, L, |PtH10 CRA MST NTP RTO
Error 215/0,00046 208/2,62 199/112,26 198/2,83 198/0,0003
Media -0,58 58,83 26,89 9,82 0,40
R? 0,99 0.99 0,62 0,96 0,99
CV (%) 3,7 2.75 40,93 17,12 4,61

R?=coeficiente de determinacion para el modelo del ANDEVA, Error=error agrupado, Error a=error
de la interaccion Bloque*Humedad, CV=coeficiente de determinacion (%), * =diferencias

significativas o significancia.

En la tabla 3-3, se presenta una correlacién positiva significativa entre las variables AP y
DF a través de los dos niveles de humedad CC y DH con valores de correlacion de 0,60 y
0,45 respectivamente. En trabajos de caracterizacion con dos clones de papa, a

diferencia de lo encontrado en esta investigacion.

Se observo relacion entre altura de la planta con vigor de la planta, tamafio de la
hoja, tamafio del segundo par de foliolos laterales y anchura en relacién con la
longitud del segundo par de foliolos laterales, observandose una correlacion de
0.90**, 0.62**, 0.65**y 0.61** respectivamente. (Quishpe, 2017)

DF también presenta una correlacion negativa con CRA (-0,21) y en RTO (-0,24) para
DH, resultados similares se obtuvo en maiz puesto que el rendimiento bajo todos los
niveles de estrés hidrico por déficit de humedad fue correlacionado negativamente con el
intervalo de floracién y el intervalo de floracién se increment6 debido a la sequia (Inzunza
et al., 2018)

La altura de planta (AP) se encuentra en un rango de 29 a 221 cm, siendo la media 89,8
+ 20,8 cm. En la tabla 3-3, adicional a la correlacion con DF, presenta una correlacion
positiva con las variables PH10 en el nivel de humedad DH (0,33) y con CCI (0,20). Esta
relacion directa entre AP y CCl, tal como lo afirmado por (Liu et al., 2005) donde muestra
que la falta de agua provoca una disminucién en el crecimiento de las plantas en
condiciones de estrés hidrico a través de una reduccion de la fotosintesis, siendo que la
tasa fotosintética en muchos casos también se afecta por el contenido de clorofila
(Obidiegwu, Bryan, Jones, & Prashar, 2015). El nUmero de tallo (NT) oscila entre 1 y 20

tallos, con una media de 4,7 £ 13,5. Acorde con la literatura el rendimiento de papa se
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puede definir como la suma del nimero de tallos, tubérculos y tamafio de éstos por
planta (Lynch, Kozub, & Kawchuk, 2001), por lo tanto el nimero de tallos es un factor
determinante para la produccién debido a que es una variable relacionada con el
rendimiento de la planta, y se han encontrado una alta correlacion entre esta variable y el
namero de tubérculos (Porras-Martinez & Brenes-Angulo, 2015). Sin embargo,Seminario
et al, (2017), afirma que “esta variacion depende del cultivar, del estado fisiolégico del
tubérculo semilla al momento de la siembra y de la densidad de plantacion” (p. 185). No
obstante, en el estudio realizado por Bedogni et al, (2018), “Los genotipos del
tratamiento control presentaron significativamente mayor altura que los tratamientos de
sequia y con respecto al nimero de tallos, no hubo diferencias significativas entre los

tratamientos, pero si las hubo entre los genotipos” (p.73).

Adicionalmente, esta variable presenta una correlacion significativa con MSH para déficit
de humedad DH (0,24) y con la variable NTP (0,19) (Tabla 3-3). Lo anterior puede
deberse a una relacién entre crecimiento y desarrollo, por ejemplo, los tallos laterales no
se desarrollan cuando hay una escasez de carbohidratos disponibles, en tal caso, el
desarrollo es restringido por el crecimiento. Por otro lado, a menos que las condiciones
apropiadas se presenten, la formacién de tubérculos no se iniciard aun cuando la planta
tenga suficientes asimilados disponibles para el crecimiento del tubérculo, caso en el que
el crecimiento es restringido por el desarrollo.

Tabla 3-3. Correlaciones significativas de Pearson entre las variables evaluadas DF, AP,
PtH10, PtH2, CCI, CRA, MSH, MST, NT, NTP y RTO en 115 genotipos de papa criolla
(Solanum tuberosum grupo phureja y Andigenum) y déficit hidrico-DH.

Variables |Humedad| AP |PH10| CCI CRA | MSH MST | NTP| RTO
DF CcC 0.60 ns ns ns ns ns ns ns
DH 0.45 ns ns -0.21 ns ns ns | -0.24
NT CcC ns ns ns ns ns ns ns 0.19
DH ns ns ns ns 0.24 ns 0.19 ns
AP CcC 1 ns ns ns ns ns ns 0.18
DH 1 0.33 | 0.20 ns ns ns 0.22| 0.17
PtH2 CcC ns ns ns ns ns ns ns ns
DH ns ns -0.21 | 0.20 ns ns ns ns
PtH10 CcC ns 1 ns 0.25| ns ns ns ns
DH 0.33 1 ns ns ns ns 0.32 ns
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Tabla 3-3.  (Continuacion)

Variables Humedad \ AP |PH10| CCI | CRA | MSH | MST |NTP| RTO
CcCl CcC ns ns 1 ns -0.26 ns ns ns
DH 0.20 ns 1 ns -0.28 ns ns ns
CRA CC 1 ns ns ns ns
DH 1 -0.35 ns ns ns
NTP CcC 1 0.61
DH 1 0.70

Para la variable CClI, los valores se encuentran entre 24,9 y 0,90 con una media de 9,28.
Esta variable se encuentra ligada a la relacién entre AP en DH (0,20), con PH2 en DH
(-0,21) y con MSH en CC (-0,26) y DH (-0,28). Lo cual se debe a que la disminucion de la
fotosintesis causada por el estrés hidrico generado por el déficit de humedad reduce el
crecimiento de la planta, afectando parametros como masa seca total y distribuciéon de

foto asimilados dentro de las plantas (Chaves, y otros, 2002).

En la variable MSH los datos obtenidos oscilaron entre 100% y 4,02% con una media de
61,03 £ 35,71%. Al respecto, Bedogni et al, (2018), en la evaluacién del comportamiento
de dos variedades de papa bajo estrés hidrico, determinaron que no hubo efecto del
genotipo sobre la variable peso seco de follaje, evaluado a partir de la cosecha de cuatro
plantas a los 45, 60, 75 y 90 dias con valores que oscilaron de los 175 gr a los 341 gr.
Adicionalmente, esta variable ademas de la correlacion mencionada en los parrafos
anteriores con CCI, tiene relacion positiva con NT en DH con coeficientes de 0,24 y con

la variable CRA una correlacién negativa en DH con un valor de -0,35.

En las variables PtH2 y PtH10 los valores se encuentran entre (-0,13 a -0,8) y (-0,23 a -
0,97) y obtuvieron una media de -0,32 y -0,58 respectivamente. PtH2 presenta una
correlacion significativa con CRA en DH (0,20) ademés de la mencionada anteriormente
con CCI. Esta correlacion puede estar asociada con que la disminucion del potencial
hidrico foliar como respuesta ante déficit hidrico, aumenta los niveles de acido (ABA),
induciendo al cierre estomatico como defensa contra el estrés (Lim, Baek, Jung, Kim, &
Lee, 2015).

Para CRA se obtuvo diferencias significativas y presenta una media de 58,83 + 2,75 en

un rango entre 189,48 y 19,08%. En un estudio de evaluacion agronomica en cultivos de
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papa con tolerancia a estrés hidrico realizado en el Ecuador, indican un efecto de la
aplicacién de agua y del genotipo en esta variable, no obstante, se obtuvieron promedios
generales mayores a los obtenidos en esta investigacion con porcentajes de 76,49% +
7,67% (Pefia et al., 2019).

El contenido relativo de agua (CRA), representa una relacién entre el contenido
de agua de las hojas y el estado de turgencia, mide de manera indirecta la
turgidez o turgencia de la hoja, por lo tanto, es util para estimar el estado hidrico o
el grado de hidratacion de la planta. EI CRA en las hojas es afectado por las
condiciones climéticas, es decir cuando la humedad relativa decrece, se
incrementa la demanda evaporativa y el gradiente de vapor de agua de las hojas
hacia la atmaésfera, no obstante, las plantas con riego 6ptimo pueden perder la
turgencia en el dia, pero estas vuelven a la turgencia completa durante la noche,
lo cual no ocurre en las plantas sometidas a estrés por sequia. En tal sentido, el
contenido relativo de agua permite conocer indirectamente el grado de
recuperacion de las plantas luego de un periodo de estrés hidrico (Bedogni et al.,
2018; Gabiriel et al., 2013; Porco et al., 2011, p.37).

Justificando de ese modo la participacién de la variable dentro del indice de seleccion de

esta investigacion.

En la variable MST presento un rango entre 222,92gr y 10,2 con una media 26,89 gr +
40,93 y no tuvo correlacién con otras variables. Mientras que las variables NTP con un
rango 9,82 + 17,12 tubérculos y RTO con rango de 0,4 + 4,61 presentaron una
correlacion positiva entre ellas en los dos niveles de humedad CC (0,61) y DH (0,70)
(Tabla 3). Segun Seminario et al, (2017) el rendimiento promedio nacional de papa es de
15,25 t/ha lo que indica que algunos de los genotipos evaluados al proyectar la
produccion por planta (tabla 4) en una hectarea con una densidad de siembra de 16,600
plantas tales como 135, 8, 111 y 141, alcanzan este promedio, por lo tanto, se podrian
“considerar para realizar procesos de mejoramiento genético, evaluando su potencial
productivo y otras caracteristicas de importancia agronémica (Marquez, Salomon, &
Acosta, 2020). Cuesta et al, (2015), reportan una variedad tolerante a estrés hidrico en el

Ecuador con un rendimiento de 0,8 a 1,4 kg/planta, 18 a 36 t/ha y con 15 a 2 tubérculos
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por planta, lo cual evidencia el potencial de rendimiento de estos genotipos ante

condiciones de estrés hidrico.

En la Tabla 3-4 se presentan los promedios geométricos de las variables que componen
el indice de seleccién (ISp) para los datos obtenidos en el indice capacidad de campo
contra déficit de humedad (CCp Vs DH), para las variables dias a floracién (DF), nimero
de tallos (NT), altura de planta (AP), potencial hidrico (Wh) foliar 2 am (PtH2), potencial
hidrico (Wh) foliar 10 am (PtH10), contenido de Clordfila total (CCIt), contenido relativo de
agua (CRA), acumulacion de materia seca en follaje (MSH), acumulacién de materia
seca en tubérculos (MST), nimero de tubérculos por planta (NTP) y rendimiento por
planta (RTO) en 115 genotipos de papa criolla (Solanum tuberosum grupo phureja y

Andigenum).



Capitulo 2 70
Tabla 3-4. Medias geométricas de las variables que componen el indice de seleccion (ISp).
GEN DF NT AP PtH2 | PtH10 CClI CRA MSH MST NTP RTO IS-p
135 70,93 4,74 91,15 -0,28 -0,44* 8,36 59,18 69,21 27,85 18,37** 1,27* | 3,92
8 54,50 5,03 73,36 -0,25* -0,56 8,72 61,04 63,82 22,28 16,16* 1,16** | 3,13
111 91,55+ 0,00 126,12* -0,39 -0,55 8,09 60,30 40,17 26,71 24,98* | 1,09* | 3,64
141 70,27 5,71 115,48* -0,30 | -0,43* 5,82 52,50 56,71 26,75 18,56** | 0,92** | 2,79
125 44,49 6,48* 94,96 -0,22* | -0,54 5,58 74,41* 76,18 24,55 14,75 | 0,86** | 1,93
65 69,47 3,62 90,36 -0,33 -0,79 7,52 57,48 49,11 25,69 7,14 0,83* 2,97
49 64,95 7,25* 91,65 -0,30 -0,48* 5,95 56,98 70,60 23,24 16,20* 0,80* 2,43
114 71,73 5,11 111,18* -0,27 -0,60 7,24 54,26 40,43 25,11 10,39 0,74* | 2,61
131 80,50 5,21 123,75* -0,32 -0,57 6,22 57,08 56,69 26,04 14,87 0,69* 1,32
22 76,02 4,74 73,35 -0,33 -0,67 7,86 66,47 42,34 34,61* 11,43 0,68* 1,79
137 75,33 5,20 125,16* -0,33 -0,48* 16,09** 66,15 32,06 25,57 22,20** 0,66* 5,57
16 62,75 2,00 91,15 -0,28 -0,76 11,63 66,44 42,79 25,05 4,06 0,61* 1,55
133 75,20 3,24 116,75* -0,39 -0,53 10,29 55,34 43,99 25,23 10,95 0,61* | 3,49
162 81,74 4,32 133,51** -0,39 -0,50 7,23 62,79 48,32 23,41 14,12* 0,60* 5,96
9 56,72 7,12* 69,12 -0,40 -0,64 7,81 60,17 58,97 24,16 16,73* 0,60 3,07
33 75,87 3,57 90,19 -0,29 | -0,47* 6,31 51,07 53,52 29,80 16,31* 0,59 1,83
112 104,03** 6,37* 116,15* -0,24* -0,54 8,20 49,48 91,82* 22,76 7,65 0,57 1,49
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Tabla 3-4. (Continuacion)

GEN DF NT AP PtH2 | PtH10 CCl CRA MSH MST NTP RTO IS-p
4 48,71 5,25 66,93 -0,38 -0,45 9,48 66,77 59,24 18,17 11,78 0,55 4,84
132 80,50 5,20 116,87* -0,41 -0,60 12,29* 60,56 69,43 24,65 11,94 0,53 3,10
35 70,50 4,33 81,04 -0,27 -0,52 9,55 57,37 66,84 32,55* 10,39 0,52 2,59
11 61,24 6,24* 82,96 -0,32 -0,59 8,18 51,88 28,11 23,77 12,25 0,50 2,63
113 89,20* 5,73 114,60* -0,36 | -0,46* 8,39 46,22 72,71 29,21 15,99* 0,49 1,96
42 66,38 4,37 73,05 -0,51 -0,50 11,60 59,35 59,45 27,86 15,20* 0,48 1,46
124 79,11 5,70 128,04* -0,30 -0,50 12,15* 66,62 41,73 21,02 14,58+ 0,46 2,74
23 54,20 5,57 59,04 -0,23* -0,70 8,29 54,27 73,98 28,08 7,19 0,46 2,92
148 78,00 3,21 81,62 -0,37 -0,63 4,76 55,71 63,90 25,64 7,25 0,46 3,69
168 68,99 3,35 103,40 -0,47 -0,58 8,77 57,17 46,12 31,54* 12,02 0,45 3,66
52 71,39 5,27 64,18 -0,23* -0,46* 10,88 53,53 76,12 24,37 10,22 0,43 5,55
18 58,63 2,60 87,00 -0,22* -0,64 6,65 58,26 35,62 23,87 4,18 0,42 2,53
157 67,04 3,37 74,93 -0,31 -0,48* 5,16 49,97 84,08* 19,89 5,29 0,42 2,24
116 65,21 3,89 59,50 -0,30 -0,75 6,32 56,11 8151 | 27,38 12,85 0,42 3,10
126 79,24 4,22 103,74 -0,23* | -0,71 5,59 52,58 74,60 29,14 8,15 0,42 3,21
39 60,47 4,69 82,14 -0,25* -0,54 7,89 47,94 54,46 20,98 9,49 0,41 3,64
17 66,11 5,57 68,07 -0,44 | -0,45* 6,44 105,98** | 83,56* | 16,71 19,08** 0,40 3,60
127 88,59* 5,23 101,52 -0,30 -0,60 6,70 41,32 82,67* 22,47 8,94 0,40 1,22
34 58,60 4,90 63,49 -0,26 -0,67 12,80* 58,47 33,25 17,58 6,75 0,38 5,38
139 94,30* 5,12 93,23 -0,36 -0,71 11,72 61,66 35,68 30,91 13,04 0,38 5,79
170 62,62 5,92 95,74 -0,30 -0,53 6,73 61,93 65,61 24,70 11,02 0,38 1,33
28 62,86 4,97 71,09 -0,26 -0,46* 13,76* 65,77 49,82 24,85 11,11 0,38 3,52
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Tabla 3-4. (Continuacion)

GEN DF NT AP PtH2 | PtH10 CCl CRA MSH MST NTP RTO IS-p
13 63,74 4,91 69,61 -0,30 -0,52 5,67 55,93 73,17 26,05 16,93* 0,38 1,78
153 115,00** 4,02 118,92* -0,26 -0,61 11,42 53,42 43,16 28,43 3,08 0,38 0,98
14 66,38 3,32 63,49 -0,27 -0,63 7,74 59,46 63,71 22,23 6,52 0,37 3,96
48 73,47 3,12 95,93 -0,26 -0,66 13,12* 56,89 41,29 25,30 2,65 0,36 3,39
155 65,12 5,34 115,03* -0,27 | -0,46* 7,18 64,43 67,77 | 3242* 7,21 0,36 8,16
136 87,21 3,72 130,76** -0,23* -0,59 9,51 68,04 38,76 24,42 15,73* 0,35 1,65
44 55,24 4,82 76,34 -0,32 -0,59 12,50* 59,56 78,60* 24,36 8,12 0,35 3,54
32 63,25 3,24 70,81 -0,32 -0,59 6,36 54,84 69,96 30,01 15,81* 0,34 2,07
59 68,03 6,12* 95,82 -0,32 -0,49* 7,92 60,74 54,53 25,92 11,46 0,34 4,28
145 86,25 5,39 92,96 -0,37 -0,46* 12,62* 54,21 69,78 59,06** 5,92 0,34 3,64
46 62,75 6,93* 59,58 -0,30 -0,53 9,71 67,75 56,22 23,95 11,22 0,33 1,79
164 60,72 2,55 95,94 -0,24* -0,57 4,22 59,35 34,92 17,77 3,35 0,32 7,18
163 66,14 3,37 89,70 -0,33 -0,53 7,01 52,94 64,50 24,93 4,33 0,32 4,31
45 69,44 4,83 77,93 -0,31 -0,59 6,92 54,60 50,97 22,38 11,84 0,31 3,60
29 58,36 4,15 71,00 -0,27 -0,54 6,77 59,98 70,79 | 38,06* 6,42 0,30 4,74
24 77,62 3,00 93,15 -0,42 -0,53 10,35 49,99 18,55 29,39 9,13 0,29 1,48
7 58,36 5,70 94,76 -0,22* | -0,59 7,64 63,57 94,60 | 28,71 7,42 0,29 4,06
161 80,50 3,97 101,04 -0,37 -0,42* 16,62** 56,95 35,89 32,64* 8,08 0,29 2,97
57 74,29 4,50 98,81 -0,26 -0,65 12,26* 58,87 65,57 21,77 9,38 0,28 3,25
5 64,97 3,45 75,26 -0,40 -0,74 11,73 63,05 52,03 18,36 7,12 0,28 4,83
130 80,50 5,30 109,84 -0,42 -0,63 10,19 55,92 57,03 20,06 9,08 0,28 2,10
12 75,33 5,23 75,85 -0,30 -0,58 7,08 55,96 39,66 25,33 8,08 0,28 5,08
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Tabla 3-4. (Continuacion)

GEN DF NT AP PtH2 | PtH10 CCl CRA MSH MST NTP RTO IS-p
21 64,22 4,18 88,11 -0,29 -0,58 10,32 59,11 50,01 24,14 6,06 0,28 13,93
2 60,52 4,08 90,80 -0,32 -0,55 10,97 60,74 60,50 21,93 6,12 0,27 10,28
31 58,39 7,38* 54,56 -0,28 -0,42* 7,90 59,29 67,77 25,59 11,62 0,27 3,48
138 88,46* 4,72 90,99 -0,32 -0,62 10,14 55,80 19,40 28,69 7,66 0,26 3,16
54 54,42 4,00 79,99 -0,44 -0,62 8,22 0,00 52,43 | 34,22* 11,49 0,26 1,67
173 95,98* 6,00 68,23 -0,28 -0,54 14,16* 53,93 84,11* 24,44 5,66 0,26 2,44
1 67,56 7,48** 65,97 -0,25* -0,59 7,13 62,02 58,16 23,67 6,48 0,25 2,79
6 66,38 6,11* 58,08 -0,30 -0,63 10,29 57,73 52,81 27,73 5,74 0,23 3,07
172 104,87** 7,50** 110,01* -0,57 -0,61 6,91 58,09 88,86* 21,74 12,20 0,23 10,90
30 64,47 4,58 65,32 -0,30 -0,48* 11,22 66,85 26,57 22,60 4,36 0,22 10,85
47 65,08 2,49 65,91 -0,29 -0,61 5,55 60,11 82.,46* 25,61 3,61 0,22 2,82
143 103,21** 6,17* 118,98* -0,25* -0,62 9,24 60,93 79,91* 16,30 4,13 0,22 1,57
175 112,47** 6,01 118,99* -0,30 -0,63 6,38 65,58 93,88* 26,87 9,87 0,20 3,16
152 80,50 4,72 102,13 -0,25% | -0,49* 8,79 70,02* 32,27 23,45 8,06 0,20 4,46
154 80,50 2,24 109,50 -0,29 -0,56 10,43 49,56 65,38 22,06 8,12 0,20 1,84
123 67,04 2,29 67,04 -0,26 -0,62 1,16 65,97 72,90 27,73 3,87 0,19 5,29
146 103,05** 2,52 92,61 -0,31 -0,57 8,36 54,07 76,31 27,06 3,99 0,19 1,11
160 71,86 5,12 85,95 -0,43 -0,48* 11,39 61,74 52,46 34,94* 6,48 0,19 1,68
166 80,50 6,12* 112,37* -0,40 -0,64 7,28 50,39 26,66 28,98 6,20 0,19 3,21
58 67,26 4,18 61,36 -0,36 -0,57 5,23 63,75 78,26* 26,10 5,29 0,18 5,35
129 80,50 3,49 121,12* -0,24* -0,53 15,16** 68,48 50,86 30,94 4,36 0,18 12,20
3 62,50 4,94 71,50 -0,25* -0,57 10,74 63,21 41,28 29,22 7,83 0,18 3,61
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Tabla 3-4. (Continuacion)
GEN DF NT AP PtH2 | PtH10 CCl CRA MSH MST NTP RTO IS-p
19 71,32 4,97 67,46 -0,31 -0,49* 8,92 64,60 56,81 19,10 7,75 0,18 2,03
36 64,22 4,90 74,39 -0,30 -0,56 10,40 56,61 84,63* 19,41 6,32 0,18 2,71
62 65,09 3,45 82,97 -0,25* -0,56 10,27 59,70 36,76 18,77 6,20 0,17 0,86
151 77,25 4,23 92,23 -0,32 -0,54 14,07* 47,71 52,40 25,05 5,20 0,17 2,95
51 75,33 4,00 63,43 -0,27 -0,75 7,74 47,65 56,34 24,59 6,24 0,16 4,21
115 75,20 3,46 71,84 -0,41 -0,63 8,12 59,49 76,49 23,00 3,74 0,16 2,06
66 56,32 5,12 62,49 -0,32 -0,70 9,30 52,03 77,77 26,47 7,25 0,16 9,32
20 61,99 2,65 71,49 -0,28 | -0,47* 10,02 57,24 74,88 13,82 7,42 0,16 | 21,76
158 78,00 4,29 103,71 -0,31 -0,60 10,16 57,61 33,78 25,05 5,48 0,16 3,26
37 70,07 4,07 79,28 -0,34 -0,47* 8,19 52,68 78,22* 25,73 5,84 0,15 22,31
61 62,62 3,97 62,44 -0,26 -0,65 6,54 67,39 66,22 27,19 3,16 0,15 5,88
120 112,23** 3,24 94,23 -0,31 -0,60 7,21 49,61 76,45 25,02 4,58 0,15 1,94
150 110,50** 4,42 108,79 -0,31 -0,66 13,21* 0,00 88,44* 24,54 6,18 0,15 8,74
64 56,71 3,82 60,75 -0,35 -0,61 11,67 0,00 87,60* | 23,61 3,67 0,13 1,13
142 81,12 4,95 127,74* -0,41 -0,57 12,44* 55,42 39,04 20,02 5,61 0,13 3,02
60 67,55 7,29* 78,25 -0,33 -0,66 12,25* 60,90 32,34 23,30 6,29 0,11 3,72
40 61,21 9,10** 67,42 -0,25* | -0,61 8,71 53,17 95,00 | 27,87 5,10 0,11 | 19,20
147 93,05* 2,74 97,56 -0,30 -0,60 7,35 63,73 47,34 23,61 4,24 0,08 1,18
159 78,00 4,86 86,50 -0,30 -0,78 6,62 28,62 76,17 24,33 6,63 0,07 9,15
167 94,10* 4,24 119,75* -0,31 | -0,49* | 12.27* 64,58 44,33 24,46 4,77 0,05 5,31
165 90,93* 1,87 118,43* -0,51 -0,51 10,96 63,61 49,24 0,00 0,00 0,00 0,32

i 73,40 4,61 89,12 -0,32 -0,57 9,05 56,89 59,23 25,24 8,98 0,36 -
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Tabla 3-4. (Continuacion)

GEN DF NT AP PtH2 PtH10 CCl CRA MSH MST NTP RTO IS-p
(o) 14,58 1,43 20,81 -0,07 -0,08 2,74 12,70 18,56 5,87 4,66 0,23 -
p+o 87,97 6,04 109,93 -0,25 -0,49 11,79 69,59 77,79 31,11 13,64 0,60 -
M +20 102,55 7,47 130,74 -0,18 -0,41 14,54 82,29 96,34 36,98 18,30 0,83 -
H 20MGS 71,29 4,73 99,91 -0,24 -0,52 8,51 59,79 56,61 25,71 13,95 0,74 -

Hg = media general de los 115 genotipos; o4 = desviacion estandar de los 115 genotipos; 4 20MGS = media de los 20 mejores
genotipos seleccionados; * =diferencias significativas; ** =diferencias altamente significativas. Dias a floracion (DF), numero de
tallos (NT), Altura de planta (AP), potencial hidrico (Wh) foliar 2 am (PtH2), potencial hidrico (Wh) foliar 10 am (PtH10), contenido de
Clordfila total (CClIt), contenido relativo de agua (CRA), acumulacién de materia seca en follaje (MSH), acumulacion de materia seca
en tubérculos (MST), nUmero de tubérculos por planta (NTP) y rendimiento por planta (RTO) en 115 genotipos de papa criolla
(Solanum tuberosum grupo phureja y Andigenum) bajo la interaccién en el indice Capacidad de campo contra Déficit de Humedad
(CCp Vs DH).
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En la variable dias a floracién (DF) se obtuvo diferencias altamente significativa con los
valores mas altos en los genotipos 112 (104,03 dias**), 120 (112,23 dias**), 143 (103,21
dias**), 146 (103,05 dias**), 150 (110,50 dias**), 153 (115,00 dias**) y 172 (104,87
dias**) con un promedio de 107,56 dias superando al valor promedio de los 115
genotipos evaluados (73,40 dias) bajo esta condicién de estrés hidrico, mientras que con
los 20 genotipos seleccionados se obtuvo un promedio de 71,29 dias (Tabla 3-4). Pefia
et al., (2019), reportan diferencias altamente significativas para genotipos evaluados a
estrés hidrico, con un promedio general de 70 dias y un coeficiente de variacion de 8,9%,

valor inferior a los obtenidos en esta investigacion.

Para a variable altura de planta (AP) los genotipos 136 (130.76 cm**) y 162 (133.51 cm**)
obtuvieron los mayores promedios; con relacion a los 115 genotipos se obtuvo un
promedio de 89,12 cm, mientras que los 20 seleccionados obtuvieron una media de
99,91 cm (Tabla 3-4). De Carpio (2018), al evaluar el efecto del estrés hidrico en la
fenologia de tuberizacién de trece variedades de papa, obtuvo alturas a los 20 dias
después de la emergencia valores desde 4,27 cm hasta 78,73 cm, siendo la mayor altura
de correspondiente a la variedad Unica.

En la variable nimero de tallos (NT) fueron los genotipos 1, 40 y 172 aquellos que
obtuvieron los mayores promedios con valores de 7.48** tallos, 9.10** tallos y 7.50**
tallos respectivamente, con un promedio de 8,03 tallos, superando a la media general de
los 115 genotipos (4,61 tallos) y a la media de los 20 mejores genotipos seleccionados
(4,73 tallos; Tabla 3-4). Al respecto, Bedogni et al. (2009), reportan en en la evaluacion
del comportamiento de variedades nativas y especies silvestres de papa sometidas a
estrés hidrico en relacibn al niamero de tallos, se inform6é que no hubo diferencias
significativas entre los tratamientos de estrés evaluados, pero si se observaron
diferencias entre los genotipos. Resultados similares se reportan por Rodriguez
(Rodriguez, 2015), “La caracterizacion de la respuesta fisiologica de estrés de tres
variedades de papa bajo condiciones de estrés hidrico por déficit” (p.98). Obtuvo
diferencias significativas entre las variedades evaluadas, con valores de 3 a 4,67 tallos
principales, pero no por efecto del estado hidrico. No obstante, otras investigaciones
mencionan que el estrés por sequia reduce el nimero de tallos (Lahlou, Ouattar, &
Ledent, 2003).
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Para potencial hidrico foliar evaluado a las 2 am (PtH2) los genotipos 4 (-0.38 bares**), 5
(-0.40 bares**), 9 (-0.40 bares**), 17 (-0.44 bares**), 24 (-0.42 bares**), 42 (-0.51
bares**), 54 (-0.44 bares**), 111 (-0.39 bares**), 115 (-0.41 bares**), 130 (-0.42 bares**),
132 (-0.41 bares**), 133 (-0.39 bares**), 142 (-0.41 bares**) 160 (-0.43 bares**), 162 (-
0.39 bares**), 165 (-0.51 bares**), 166 (-0.40 bares**), 168 (-0.47 bares**) y 172 (-0.57
bares**) obtuvieron los valores mas alto de potencial hidrico a las 2 am, con una media
de -0,43 bares superando al -0,32 bares de los 115 genotipos evaluados y de los 20

mejores genotipos seleccionados (Tabla 3-4).

Para la variable PtH10 los genotipos 5 (-0,74 bares**), 16 (-0,76 bares**), 51 (-0,75
bares**), 65 (-0,79 bares**), 116 (-0,75 bares**) y 159 (-0,78 bares**) obtuvieron los
valores mas alto de potencial hidrico a las 10 am, con una media de -0,76 bares,
superando al -0,57 bares de los 115 genotipos y al -0,56 bares de los 20 seleccionados
(Tabla 3-4).

Evaluaciones realizadas por Rivadeneira et al. (2020), en Ecuador con 39 genotipos bajo
condiciones de invernadero, mostraron que los genotipos bajo condiciones de estrés
hidrico se observé un rango de valores del potencial hidrico foliar que oscil6 entre -6,8 y -
16 bares, con un valor medio general de -10,05 bares, este patron se debe a la escasez
de agua en el suelo, lo que dificulta la absorcion de agua por parte de la planta y requiere
un mayor esfuerzo en la absorcién y transporte de agua. Adicionalmente, los seis
genotipos que obtuvieron la mejor respuesta estuvieron en un rango de -6.8 a -8 bares, lo
cual es menor a lo obtenido en esta investigacion.

Ademas, segun lo informado por Rodriguez (2015), se llevé a cabo la evaluacién de la
respuesta fisiologica de tres tipos de papa a condiciones de estrés por déficit hidrico,
reporta potenciales hidricos bajo condiciones de déficit de -2,0Mpa con una posterior

recuperacion bajo condiciones de rehidratacion.

En CCIt los genotipos 129 (15.16 mg**), 137 (16.09 mg**) y 161 (16.62 mg**) obtuvieron
los valores mas altos de contenido de clorofila total, con una media de 15,96 mg,
superando al 9,05 mg de los 115 genotipos y el 8,51 mg obtenido por los 20 genotipos
seleccionados (Tabla 3-4). Diaz (2016), en la evaluacién de la tolerancia a estrés hidrico

en genotipos de papa criolla evaluado con métodos no destructivos, encontré que los
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regimenes de aportes hidricos no generaron efectos significativos sobre el contenido de

clorofila total, con un valor medio en déficit hidrico de 28,3 pmcm 2.

El valor mas alto de contenido relativo de agua (CRA) se obtuvo con el genotipo 17
(105,98%**), la media de los 115 genotipos estuvo en 56.89% + 12.70% y la media de los
20 genotipos seleccionados estuvo en 59,79% (Tabla 3-4). En muchos casos, el
contenido de agua relativo se considera un criterio fisiolégico importante para seleccionar
plantas tolerantes a la sequia (Gabriel et al., 2013; Morales et al., 2016). Gabriel et al,
(2013), analizé el contenido relativo de agua en hojas de seis variedades de papa,
observando que cuando el suelo presentaba una alta humedad, la variacion del
contenido relativo de agua en las hojas era leve. Sin embargo, cuando la humedad del
suelo disminuia considerablemente, se evidenciaban mayores diferencias en el contenido
relativo de agua en las hojas. Algunas investigaciones indican que existen variaciones en
el contenido relativo de agua en las hojas entre distintas variedades, incluso en
condiciones de alto potencial de agua en el suelo. (Gabriel, Veramendi, Angulo, &
Magne, 2013)

Para MSH los genotipos 7 (94.60 gr*), 17 (83.56 gr*), 36 (84.63gr *), 37 (78.22 gr*), 40
(95.00 gr*), 44 (78.60 gr*), 47 (82.46 gr*), 58 (78.26 gr*), 64 (87.60 gr*), 112 (91.82 gr*),
116 (81.51 gr*), 127 (82.67 gr*), 143 (79.91 gr*), 150 (88.44 gr*), 157 (84.08 gr*), 172
(88.86 gr*), 173 (84.11 gr*) y 175 (93.88 gr*) obtuvieron los valores mas alto en
acumulacion de materia seca en follaje, los 115 genotipos evaluados obtuvieron una
media de 59,23 gr = 18,56gr, mientras que los 20 genotipos seleccionados obtuvieron un
promedio de 56,91 gr (Tabla 3-4).

En MST los genotipos 29 (38,06% **) y 145 (59,06% **) obtuvieron los valores mas altos
en acumulacion de materia seca en tubérculos, la totalidad de los genotipos evaluados
obtuvo una media de 25,24% * 5,87 %, mientras que la media de los 20 genotipos
seleccionados fue de 25,71% (Tabla 3-4).

Cuesta et al. (2015), en cuanto al rendimiento relativo de biomasa evaluado en genotipos
superiores con tolerancia a estrés hidrico reportan valores entre el 82,6% y el 97,1%, con
pesos secos entre 29,8 gr y 22,6 gr, los cuales son superiores a los obtenidos en esta

investigacion.
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Para NTP los genotipos 17 (19,08 tubérculos**), 111 (24,98 tubérculos**), 135 (18,37
tubérculos**), 137 (22,20 tubérculos**) y 141 (18,56 tubérculos**) obtuvieron los valores
mas altos en numero de tubérculos por planta, con una media de 8,98 tubérculos + 4,66
tubérculos, mientras que los 20 genotipos seleccionados obtuvieron un promedio de
13,95 tubérculos (Tabla 3-4). Rivadeneira et al, (2020), obtuvieron diferencias
significativas e la evaluacién del nUmero de tubérculos para déficit hidrico, genotipos y
para la interaccion genotipos por déficit hidrico. Para genotipos, establecié 8 rangos de
significancia estadistica, ocupando los primeros rangos aquellos genotipos con mas de
10 tubérculos y el menor rango los 3 tubérculos por planta. En relacion a la influencia de
la deficiencia hidrica en la interaccion genotipos, se encontraron 10 rangos
estadisticamente significativos, correspondiendo el primer rango a las variedades con 15
tubérculos por planta y el dltimo rango a aquellas con 2 tubérculos por planta. A pesar de
esto, la mayoria de los genotipos analizados mostraron una disminucion en el nUmero de

tubérculos por planta debido al déficit hidrico.

En la tabla 3-4 se observa los promedios de las variables que componen el indice de
seleccion (ISp) de CC Vs DH para RTO, en esta variable los genotipos 8 (1.16 kg**), 111
(1.09 kg**), 125 (0.86 kg**), 135 (1.27 kg**) y 141 (0.92 kg**) obtuvieron los valores mas
altos de rendimiento por planta, la media de los 115 genotipos evaluados fue de 0,36 +
0,23 Kg/planta, de la fraccion de los 20 genotipos seleccionados para RTO se obtiene
una media 0.74 Kg/planta, se calculé un diferencial de seleccion de 0,38 Kg, lo cual
indica una ganancia en el rendimiento. Bedogni et al. (2018), reporta en variedades
evaluadas bajo condiciones de estrés hidrico por déficit de humedad, reducciones en el
rendimiento entre un 48 y 57%, sin embargo, hay diferencias significativas entre
variedades con comportamiento superior de una a otra de 15% en rendimiento total y
27% en el rendimiento comercial, lo cual lo atribuye posiblemente, a una afectacion del
estrés hidrico en la etapa final del llenado de los tubérculos.

Por otra parte, Corrales, (2019), clasifica tres niveles de rendimientos de papa en 27
genotipos de papa después de ser sometidos a estrés por sequia, como genotipos con
promedios bajos de produccion con rangos entre 0 y 0,15 kg, genotipos con produccion
intermedia en rangos entre 0,15 y 0,3 kg y los genotipos de produccion alta cuyos
rendimientos superaron los 0,3 kg. Valores que se encuentran por de debajo de los

obtenidos en esta investigacion.
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3.2.2 Analisis de varianza segunda fase (ANDEVA)

En la Tabla 3-5 se presentan los cuadrados medios del ANDEVA, para las variables dias
a emergencia (DAE), indice de concentracion de clorofila durante el estrés (CCle), indice
de concentracion de clorofila durante el ultimo dia de estrés (CClfes), potencial hidrico
(Wh) foliar antes del estrés a las 9 am (PtH9), potencial hidrico (Wh) foliar durante el
estrés a las 9 am (PtHd9), potencial hidrico (Wh) foliar el ultimo dia de estrés a las 9 am
(PtHf9), conductancia estomética antes del estrés (CEae), conductancia estomatica
durante el estrés (CEs), area foliar antes del estrés (AFea), area foliar después del estrés
(Afd), materia seca de hoja (MSH), contenido relativo de agua el ultimo dia de estrés
(CRA final), indice de concentracion de clorofila después el estrés (CCld), potencial
hidrico (Wh) foliar durante el estrés a las 2 am (PtHd2), conductancia estomatica después
del estrés (CEd), dafio por conductividad eléctrica (DCECon), materia seca total (MSt),
materia seca de tubérculo (MSTu), indicé de cosecha (IC), nUmero de estolones por
planta (NEs), peso de tubérculo (Ptu), nimero de tubérculos por planta (NTUPP), peso
promedio de tubérculo (Ptub), rendimiento (PTuPP) y peso promedio de tubérculo (Ptub),
evaluadas en 20 genotipos seleccionados de papa criolla (Solanum tuberosum grupo
phureja y andigenum) bajo condiciones de estrés hidrico por déficit de humedad (Tabla 3-
5).

La variable DAE fue la Unica variable que no present6 diferencias significativas entre los
niveles de humedad evaluados; mientras que genotipo y la interaccion genotipo por
humedad presentd diferencias significativas en todas las variables. Resultados similares
obtuvo Pefia et al., (2019), en la evaluacion de emergencia a los cuarenta y cinco dias
con seis genotipos en estrés hidrico por déficit. La DAE a través de los niveles de

humedad evaluados, oscil6 entre 10 a 60 dias, con una media de 22,9 dias (Tabla 3-5).
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Tabla 3-5. Cuadrados medios del ANDEVA bajo el modelo de disefio en parcelas divididas en 20 genotipos de papa criolla
(Solanum tuberosum grupo phureja y Andigenum) seleccionados y dos factores genotipos y niveles de humedad.

FV G.L.| DAE | CCle| CCilfes PtH9 PtHdu9 PtHfO CE CEe AF Afd MSH CS:IJ'
Bloque 2 119,91 109, 182,1ns| 0,058** 0,346* 0,172** 1163509,4* 28571,2 7,7ns |4,31ns| 2,3ns 196,1n
8ns | 5ns ns s
Humedad | 2 136,4] 928, | 1636,69 0,120% 0,231%* 0,173* 1130710, | 141769 67.8%* 255,42 68, 2%+ 8773,3
Ons 1** *%* 5** 99'4** ** *%*
Error a 4 31,281 37,9 326,9ns | 0,054** 0,106** 0,084** 136711,3ns 139350, 5,6ns 14,22n 8,6ns 573,2n
ns ns 6ns S S
*
Genotipo [19 [ 1437|3250 s609, 04| 0,743 | 0,512+ | 0,341+ | 7832335 | 116797 11516,2|36622/500,4*|5634,6
Genotipo* 1540, 1833 e o . . | 3514626, | 295946 | 2194,6|1425,5|164,7* | 6467,5
Humedad 38 g P 3791,7 0,267 0,291 0,388 G** 54,5 . . . .
111/2 111/ 111/400 111/2040]111/199|111/14|111/49(111/11|111/66
Error 740.8 3323 9.9 111/0,34 111/0,50 111/0,69 907.3 3052.6 7.5 1.8 17 84.6
Media 22,9 122,3 20,1 -0.3 -0.3 -0.3 623.4 465.1 6,2 8.2 11.8 55,6
R? 0,8 0,6 0,7 0,8 0,7 0,6 0.9 0.9 0.9 0.9 0.9 0,8
CV(%) 21,7 | 24,6 29,8 -19.3 -23.6 -28.6 21.7 28.8 18.6 25.7 8.5 13,9
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Tabla 3-5. (Continuacion)

FVvV G.L. [CCld jthdes CEd DCE MSt MSTu IC Nes Ptu NEJP PTFL:P Ptub
Bloque 2 131,4n3005823441,8ny 1,9ns 5,4ns 85,3ns | 252,03ns | 68,8ns 332:’8 111,1* 15§Sl’2 7,5ns
*
Humedad | 2 [79,3*101421793678*11976,1** 122,8** 3566** |37180,6** | 7343** 21273 16192,2) 3149511353

41** *% 33** *
Error a 4 B15,5*10099r122366ns| 9,2ns 32,5ns 47,7ns | 109,1ns | 53,3ns 481‘:]1’() 43,6ns 159*5’5 18,8ns
Genotipo | 19 }402,4%21531939073%1231,05**|  376,7** | 3112** |36242,1**| 5696** 1;239 523*9’3 15234 5988**
Genotipo*| 38 [767,6'D,079"1782745*| 305,3** |  734,7** | 2074** |18409,4** | 6591** 13915 57;11’7 1272’i6 3155%*
110/235(110/12|110/19|110/16|110/93

E

rror 111/34209/0,109/64887(109/147,9 110/635,82 | 109/284 | 109/8095 1 6352 50 7185 4
Media 22,8 |-0.17| 289 4,74 12.25 13,69 25.85 15.6 | 140.8 | 13.59 [163.68| 10.75
R? 0.76 10,89 | 0.93 0,94 0.67 0,75 0.92 0.89 0.96 0.9 0.97 | 0.96
CV(%) 24,6 121.59 26.69 24,6 19.62 30,29 29.34 29.64 |[30.83 |30.98 |23.82| 27.1

R2=coeficiente de determinacién para el modelo del ANDEVA, Error=error agrupado, Error a=error de la interaccién Bloque*Humedad

determinacién (%), * =diferencias significativas o significancia.

, CV=coeficiente de
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En la tabla 3-6, se presenta una correlacion positiva significativa entre DAE con CClfes
en DH (0,56), y con CCId presento correlacion a través de los dos tratamientos CC y DH
con valores 0,49 y 0,30 respectivamente. Acorde con lo anterior se evidencia que entre
menos desarrollo vegetativo tenga la planta, habria menor afectacion del estrés hidrico
por déficit en la variable contenido de clorofila, o cual también se relaciona con lo
obtenido por Ariza et al, (2020), quienes mencionan que el contenido clorofilico en tomate
varia con la edad del cultivo, siendo mayor a los 30 DDT y disminuye con la edad del
cultivo; no obstante, los resultados de Tubay et al, (2015), muestran que las plantas con

déficit hidrico aumentan la concentracion de clorofila.

Tabla 3-6. Correlaciones significativas de Pearson entre las variables evaluadas DAE,
CCle, CCilfes, PtH9, PtHdu9, PtHf9, CE, CEe, AF, Afd, MSH, CRAfinal, CCld, Pthdes2,
CEd, DCE, MSt, MSTu, IC, Nes, Ptu, NTuPP, PTuPP 'y Ptuben 20 genotipos
seleccionados de papa criolla (Solanum tuberosum grupo phureja y Andigenum) y dos
niveles de humedad.

VariablesHumedad DAE |CCle|CClfes|CCId| PtH9 [PtHdu9| PtHf9 PtHdesq CE |[CEe|CEd| AF
DAE DH 1 ns | 0.56 [0.49 | -0.58 ns ns -0.39 ns | ns | ns | 0.37
CcC 1 ns ns |0.30|-0.36 ns -0.58 | -0.62 ns | ns | ns | 0.29
CCle DH 1 [0.39 |{0.33]-0.28 ns ns -0.31 ns | ns | ns ns
CcC 1 [0.34 {048 ns ns ns ns ns | ns | ns ns
CClfes DH 1 0.54 | -0.59 ns ns -0.45 ns | ns | ns ns
CcC 1 0.46 ns ns ns Ns ns | ns | ns ns
CCiud DH 1 |-0.54 ns ns -052 | ns | ns | ns ns
CcC 1 ns ns ns -0.31 ns | ns | ns ns
PtH9 DH 1 ns ns 0.33 |0.27| ns | ns |-0.34
CcC 1 ns ns Ns ns | ns | ns [-0.33
PtHdu9 DH 1 ns Ns ns |0.34| ns |-0.43
CcC 1 ns 0.39 ns | ns | ns ns
PtHf9 DH 1 Ns ns | ns | ns ns
CcC 1 0.46 ns | ns | ns ns
PtHdes2 DH 1 ns | ns | ns ns
CcC 1 ns | ns | ns [-0.329
CE DH 1 ns (0.30|-0.41
cC 1 ns | ns ns
CEe DH 1 ns |-0.31
cC 1 ns ns
CEd DH 1 ns
cC 1 ns
AF DH 1
cC 1
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Tabla 3-6.  (Continuacion)
Variables | Humedad | Afd | MSH | CRAfinal| MSt |MSTu| IC |NEs | Ptu |NTuPP|PTuPP|Ptub | DCE
DAE DH 0.39 ns 0.47 0.30 ns |(-0.28| ns | ns ns ns ns |[0.33
CC 0.39 | ns 0.33 ns ns ns |-0.49| ns | -0.46 ns ns ns
CCle DH ns ns 0.34 ns ns ns ns [ ns ns ns ns ns
CC ns ns 0.42 ns ns ns ns | ns ns ns ns ns
CClfes DH 0.31 ns 0.74 0.34 ns (-046| ns | ns ns ns ns |[0.30
cC ns ns ns -0.35| ns ns ns ns ns ns ns ns
CCld DH ns ns 0.45 0.39 ns [-0.35| ns | ns ns ns ns ns
CC ns ns ns -0.41| ns |-0.28|-0.35| ns | -0.33 ns ns ns
PtH9 DH -0.49(-0.27 | -059 |-0.33|0.43 |0.57 | ns | ns ns ns ns ns
CC ns ns ns ns ns |0.27 | ns | ns ns ns ns ns
PtHdu9 DH ns ns ns ns {039 (034 | ns | ns ns ns ns ns
CC ns ns ns ns |-0.27 | ns ns | ns ns ns ns ns
PtHf9 DH ns ns ns ns ns ns ns ns ns ns ns ns
CC ns ns ns ns ns [0.35]0.46| ns | 0.46 0.26 ns ns
PtHdes2 DH ns |[-0.35 -0.42 [-0.28]0.34 |0.32 | ns | ns ns ns ns |[-0.25
CC ns |[-0.31 ns 031 | ns [0.34|051| ns | 0.49 ns ns ns
CE DH ns ns ns ns | 0.30 ns ns ns ns ns ns ns
CC ns ns ns ns ns ns ns | ns ns ns ns ns
CEe DH ns |[-0.38 ns ns {034 (034 | ns | ns ns ns ns ns
CC ns [-0.29 | -0.35 ns ns |[-0.36|-0.34| ns | -0.31 | -0.26 ns ns
CEd DH ns ns ns -0.32 | 0.32 ns (042| ns | 0.27 ns ns ns
CC ns ns ns ns ns ns ns | ns ns ns ns ns
AF DH 0.49 | ns 0.26 0.29 [-0.31 | ns ns | ns ns ns ns |0.28
CC 0.55 ns ns ns ns |-041| ns | ns ns ns ns ns
Afd DH 1 0.30 0.35 ns -0.44 |1-035| ns ns ns ns ns ns
CC 1 -0.29 ns ns ns -0.41 | ns ns ns ns ns ns
MSH DH 1 ns ns ns ns ns ns ns ns ns 0.29
CcC 1 ns ns ns 0.31 ns ns ns ns ns ns
CRAfinal DH 1 ns -0.39 |-055| ns |-0.29 ns -0.29 ns ns
CC 1 ns ns ns ns ns ns ns 0.41 ns
MSt DH 1 ns ns ns ns ns ns ns 0.41
CcC 1 -0.26 ns | 037 | ns ns ns ns ns
MSTu DH 1 0.73 | 055 (047 | 050 0.45 0.45 ns
CC 1 ns ns ns ns ns 0.48 ns
IC DH 1 [0.39 (068 0.42 0.68 | 0.55 ns
CcC 1 ns (060 | 0.28 0.61 0.56 ns
NEs DH 1 (041 0.89 0.41 0.32 ns
CcC 1 ns 0.92 ns ns ns
Ptu DH 051 099 | 0.85 ns
CC ns 0.94 0.76 ns
NTuPP DH 1 0.80 |-0.39 |-0.48
CcC 1 ns ns ns
PTuPP DH 1 -0.29 [ -0.39
CcC 1 0.66 ns
Ptub DH 1 0.88
CcC 1 ns
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Ademas, DAE presenta una correlacion negativa con PtH9 para los dos tratamientos
(DH=-0,58 y CC=-0,36), con PtHf9 en CC (-0,58), con PtHdes2 en DH (-0,39) y en CC (-
0,62). Con las variables AF y Afd se obtuvo correlacién para los niveles DH (0,37 y 0,39,
respectivamente) y CC (0,29 y 0,39 respectivamente). En CRAfinal hubo correlacién en
DH (0,47) y CC (0,33). En la Variable MSt se correlaciono en DH (0,30). Para IC se
obtuvo una correlacién negativa en DH (-0,28), en NEs también hay una correlacién
inversa a capacidad de campo (CCp =-0,49) en el mismo nivel de humedad también se
correlaciono de manera inversa con la variable NTuUPP con un valor de -0,46; y con DCE
se correlaciono positivamente en el nivel de humedad DH (0,33). Pefa et al., (2019),
determinaron en la evaluacion de seis genotipos con tolerancia a estrés hidrico que aun
bajo sequias relativamente severas, la capacidad fotosintética del mesofilo de la lamina
foliar es resistente a reducciones, y solamente se produce una disminucion significativa
en las tasas de fotosintesis cuando se pierde mas del 40% del contenido de clorofila
debido a la sequia. Esto, a su vez, puede afectar negativamente el proceso fotosintético y
reducir la fijacion de carbono, ademas de que en plantas que no han iniciado su fase mas
sensible a estrés y cuando el estrés hidrico es de corta duracion la mayoria de las células

Se recuperan.

Para la variable CCle, los valores se encuentran entre 38,1 mg*m-2 y 10 mg*m-2 con una
media de 22,3 + 24,6 mg*m-2 (Tabla 5). Esta variable se encuentra ligada a la relacién
entre CClfes en los dos tratamientos DH (0,39) y CC (0,34), al igual que en la variable
CCId (DH=0,33 y CC=0,48) y en CRAfinal (DH=0,34 y CC=0,42). Con PtH9 obtuvo una
relacion inversa en DH (-0,28). En el nivel de humedad DH estuvo correlacionada con la
variable PtHdes2 (-0,31; tabla 6).

Los valores obtenidos para CClfes se encontraron entre 39 mg*m-2 y 3.9 mg*m-2 con
una media de 20,1 + 29,8 mg*m-2 (Tabla 5). Esta variable obtuvo una correlacién para
los dos niveles de humedad con CCld (DH=0.54 y CC=0.46) y con MSt (DH= 0.34y CC=-
0.35), con las variables PtH9 obtuvo correlacion inversa en DH (-0, 59), al igual que en
PtHdes2 (DH=-0,45), mientras que con AFd estuvo correlacionada positivamente (0,31),
al igual que con CRAfinal (0,74), DCE (0,30) y negativa con IC (-0,46).

Los valores obtenidos para CCld se encontraron entre 37.0 mg*m-2 y 5.0 mg*m-2 con

una media de 24,55 mg*m-2 (Tabla 3-5). Esta variable obtuvo una correlacion inversa
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con PtH9 en DH=-0.54, de igual forma para los dos niveles de humedad con PtHdes2
(CC=-0.31y DH=-0,52) y con IC (CC=-0.28 y DH=-0,35), mientras que con NEs también
fue inversa en CC (-0,35), al igual que con NTuPP (CC=-0,33). Con la variable MSt
obtuvo correlacion inversa en CC (-0, 41) y directa en DH (0,39). Con CRAfinal se

correlaciono en DH (0,45).

Con relacion a las tres anteriores variables Pefia et al., (2019), obtuvo segun el analisis
de varianza, antes del déficit un promedio general de 46,04 + 3,88 spad, en déficit 48, 43
+ 4,93 spad y en recuperaciéon un promedio de 47,13 + 3,34 spad en contenido de
clorofila.

Ademas, Ortega et al, (2020), determino en su estudio de seleccion de cultivares de papa
resistentes a sequia y heladas en Bolivia, que existe una correlacibn negativa y
altamente asociada por la severidad del estrés hidrico, por lo tanto, entre menor fuese la
severidad del estrés hidrico, mayores valores de contenido de clorofila debieron haberse
presentado en la planta. Lo cual se asemeja con alguna de las relaciones encontradas en
esta investigacion tales como las relaciones inversas CCle con PtH9, puesto que entre
mayor clorofila mayor capacidad de retencion de agua tiene la planta, al igual que las

relaciones obtenidas en CClfes y CCld.

Los datos obtenidos con PtH9 estuvieron entre -0.2 y -0.5 bar, con un promedio de -0,3
bar. Los valores de potencial hidrico foliar para los genotipos evaluados en esta
investigacion fueron mayores a los reportados para el cultivo de papa en el punto de
marchitez permanente (-2.0 MPa) (Rodriguez, 2015). Esta variable estuvo correlacionada
directamente para los dos niveles de humedad con IC (DH = 0.57 y CC = 0.27) e
indirectamente con AF (DH=-0,34 y CC=-0,33). Con la variable PtHdes2 estuvo
correlacionada en DH (0,33), en el mismo nivel de humedad se correlaciono con CE
(0,27). Con relaciéon a CE en muchas plantas, la disminucién del potencial hidrico foliar
bajo condiciones de estrés por sequia esta relacionado con la regulacion de la pérdida de
agua a través de la reduccion de la conductancia estomética (Osakabe et al., 2014). Con
MRTu estuvo correlacionada en DH (0,43) y de manera inversa con Afd (DH = -0,49). En
los niveles DH se correlaciono inversamente con MSH (-0,27), CRAfinal (-0,59) y MSt (-
0,33; Tabla 3-6).
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Para la variable PtHdu9, los valores se encuentran entre -0.1 bar y -0.4 bar con una
media de -0,3 bar. Esta variable se encuentra ligada a la relacion entre PtHdes2 en CC
(0,39), con CEe en DH (0,34), con AF obtuvo una correlacion negativa en DH (-0,43), en
la variable MSTu se correlaciono en los dos niveles de humedad (DH=0,39 y CC=-0,27) y
en IC estuvo correlacionada en DH (0,34; Tabla 3-6). Para la relacion con CEe,
Rodriguez et al. (2015 y 2016), reporta una correlacion significativa entre el potencial
hidrico foliar y la conductancia estomética, lo que muestra que el déficit hidrico redujo la
fotosintesis neta, por cierre estoméatico para evitar la pérdida de agua por transpiracion.
Ademas, Rivadeneira et al., (2020), mencionan una correlacién positiva entre el potencial
hidrico con déficit hidrico con el rendimiento de la planta, algo similar a lo obtenido con IC

para esta investigacion.

En las variables PtHf9 los datos obtenidos oscilaron entre -0.1 bar y -0.4 bar al igual que
PtHdu9, con una media de -0,3 bar + 28,6% (Tabla 3-5). Esta variable ademés de las
correlaciones mencionadas en los parrafos anteriores tiene relacion positiva en CC con
PtHdes2 (0,46,) con IC (0,35), NEs (0,46), NTuPP (0,46) y PTuPP (0,26; Tabla 3-6). Al
respecto Corrales et al., (2019), reporta una correlacién positiva entre variables de

rendimiento con potencial hidrico (0,04).

Los datos obtenidos con Pthdes2 estuvieron entre -0,1 bar y -0,3 bar, con un promedio
de -0,17 bar (Tabla 3-5). Esta variable estuvo correlacionada para los dos niveles de
humedad con MSH (CCp = -0.31 y DH = -0.35) y con IC (CC = 0.34 y DH = 0.32). En
CCp estuvo correlacionada con AF (-0,33), en el mismo nivel de humedad se
correlaciono con Afd (-0,35), NEs (CCp=0,51) y con NTuPP (CC=0,49). Mientras que en
DH se correlaciono con CRAfinal (-0,42), MSTu (0,34) y con DCE (-0,25; Tabla 3-6). Al
respecto, Rivadeneira et al., (2020), reportan una correlacion positiva del potencial
hidrico evaluado bajo condiciones de estrés hidrico con el contenido relativo de agua de
la planta registrado a los 13 y 16 dias de déficit hidrico, contrario a los resultados

obtenidos en esta investigacion cuya correlacién fue inversa.

En contraste con los resultados obtenidos en esta investigacion, para los diferentes
épocas en los que se evalud el potencial hidrico donde se obtuvo diferencias estadisticas
entre los tratamientos evaluados, Diaz et al., (2016), en su evaluacion de dos variedades

de papa ante estes hidrico, reporta no haber obtenido diferencias significativas para esta
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variables, probablemente con la baja variabilidad de las dos variedades evaluadas, con
promedios de -1,34 y -1.,82 MPa, sin embargo reporta una disminucion en la variable
conforme se incrementaron los dias de déficit, al igual que en esta investigacion, esto se
debe a la escasez de agua en el suelo, lo que impacta la capacidad de la planta para
absorber el agua y la obliga a realizar un mayor esfuerzo para llevar a cabo la absorcion

y el transporte del agua a través del proceso continuo de Suelo-Planta-Atmésfera.

“Diversos autores han sefialado que el potencial hidrico foliar representa un indicador
para describir el estado hidrico de las plantas” (Yatapanage & So, 2001). En este sentido,
se ha encontrado que:

Las determinaciones periddicas del potencial de agua, puede ser un método
alternativo para el conocimiento de la necesidad del agua de la planta durante la
programacion del riego; asi como para controlar la magnitud del estrés hidrico ya
sea por exceso de agua como por defecto (Ferreyra, Selles, Silva, Ahumada,
Mufioz, & Mufioz, 2006).

En las variables CE, CEe y CEd los valores se encuentran entre 1240,4 a 114,1 mmol m?
s?; 2390,5 a 38,3 mmol m? st y de 1515,9 a 21,3 mmol m2 s con medias de 623,41;
465,05 y 289 mmol m? s, respectivamente. En evaluaciones realizadas por Bedogni et
al., (2018), se registran rangos de conductancia estomatica bajo condiciones de estrés
hidrico evaluadas a los 90 dias de 486 a 717 mmol m2 s, mientras que en condiciones
de riego se registran valores de 677 a 1089 mmol mmol m2 s?, evidenciando una
disminucion del comportamiento de esta variable ante déficit de humedad, igual a lo
evidenciado en esta investigacion. Resultados similares se obtuvieron por Yactayo &
Sanchez (2015), en el que la conductancia estomatica (medida con el Porometro) en
promedio disminuy6é en el tiempo una vez iniciados los tratamientos, variando en
promedio desde 431mmol m2 seg? (a los 8 dias después de iniciado el tratamiento)

hasta 136 mmol m2 seg? (alos 51 dias después de iniciado el tratamiento).

CE y CEd en CC no estuvieron correlacionadas con ninguna variable, mientras que CEe
en CC esta inversamente correlacionada con MSH (-0,29), CRAfinal (-0,35), IC (-0,36),
NEs (-0,34), NTuPP (-0,31) y PTuPP (-0,26). En DH, CE tiene relacién positiva con CEd

(0,30), con MStu (0,30), mientras que con AF obtuvo una relacion inversa con un
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coeficiente de -0,41. Para el mismo nivel de humedad CEe se relacion6é negativamente
con AF (-0,31) y con MSH (-0,38) y de manera positiva con MSTu (0,34) y con IC (0,34).
Mientras que CEd tuvo una relacion inversa con MSt (-0,32) y directa con MSTu (0,32),
NEs (0,42) y NTuPP (0,27; Tabla 3-6). Las anteriores relaciones con algunas de las
variables de rendimiento se podrian explicar con el hecho de que disminuciones en la
conductancia estomatica reduce la perdida de agua a través de la transpiracion, pero
también disminuye el intercambio de gases como el diéxido de carbono, y como
consecuencia se reduce la produccion de fotoasimilados, por lo tanto, el crecimiento de
las plantas (Lahlou, Ouattar, & Ledent, 2003).

La conductancia estomatica representa el principal mecanismo de control biologico de la
transpiracion. Estudios realizados por Pérez et al., (2008) y Ortega (2006) observaron
gue, en varias especies vegetales, bajo condiciones de estrés hidrico, una reduccion de
la conductancia estomatica de las hojas. Esta disminucion provocaria una reduccion en la
fotosintesis, pudiendo producir una pérdida de rendimiento en caso de persistir el estrés

a lo largo del ciclo del cultivo.

Para AF se obtuvo diferencias significativas y presenta una media de 6,2 m? en un rango
entre 20.8 y 0.3 m?, mientras que Afd presento un promedio de 8.2 m2con un rango entre
26.8 m?y 0.8 m2. Rodriguez et al., (2015), registraron los mayores datos de area foliar
tanto en condiciones de riego y déficit de riego con valores de 5,755.5 y 5,584.3 cm?, y
aunque el déficit hidrico indujo reduccion en los valores de la variable, no se obtuvo
diferencias significativas. Resultados similares fueron obtenidos por Torres et al., (2018),
donde el mayor valor fue de area foliar fue de 41.17dm?, y la mas baja fue de 15,10 dm?,

sin embargo, no se abtuvieron diferencias significativas entre los tratamientos.

Adicionalmente, las dos variables estuvieron correlacionadas positivamente en los dos
niveles de humedad evaluados (CCp=0.55 y DH=0.49). Con MSH, Afd se relacion6é en
CCp (-0,29) y DH (0.30). Con CRAfinal las dos variables AF y Afd se relacionaron
positivamente en DH con 0,26 y 0,35 respectivamente, al igual que en MSTu con una
relacion negativa de -0,31 para AF y -0,44 para Afd. En IC, AF se relacion6
negativamente en CCp (-0,41) mientras que con Afd se relacion6 en CCp (-0,41) y DH (-
0,35). Por otra parte, AF en el nivel de humedad DH se relacion6 con MSt (0,29) y DCE

(0,28; Tabla 6). Rodriguez et al., (2015), obtuvieron una correlacion entre area foliar con
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materia seca total (0,91). Mientras que Torres et al. (2018), obtuvo una relacién positiva

de area foliar con el rendimiento (0,93).

Para la variable CRAfinal los valores se encuentran entre 74,2% y 30,4% con una media
de 55,6% (Tabla 3-5). Pefia et al. (2019), obtuvo porcentajes en el contenido de agua en
condiciones de déficit de 63,1% y 75,6%. Adicionalmente, en evaluaciones realizadas
con una variedad de papa en Pert donde se evalud la eficiencia del uso de agua en
diferentes niveles de riego, se obtuvieron valores de CRA de 0,88 gg™, evidenciando que
esta variable para los tratamientos de reduccion de humedad tiende a ser decreciente y
ligeramente creciente para las ultimas evaluaciones (Yactayo & Sanchez, 2015). Esta
variable se encuentra ligada a la relacion negativa con MSTu en DH (-0,39), al igual que
con IC (DH= -0,55), PTu (DH=-0,29) y con PTuPP (DH=-0,29). Con PTuB obtuvo una
relacion directa en CC (0,41; Tabla 3-6). Al respecto, “al tener disponibilidad de
elementos como agua, los asimilados promueven el crecimiento de raices, estolones,
hojas y ramas, lo que infiere en la acumulacion de materia seca” (Pefia, Lebn, & Parra,
2019).

Los datos obtenidos con IC estuvieron entre 0 y 78,3%, con un promedio de 25,85%
(Tabla 5). Al respecto bajo condiciones productivas de capacidad de campo en cultivos
de papa con dos variedades en Cuba se reportan indices de cosecha de 0,68 y 0,78
(Prieto, 2018). Mientras que Rojas y Seminario (2014) reportan IC bajos de 22% y 46%
para diez cultivares promisorios de papa chaucha. Esta variable estuvo correlacionada
para los dos niveles de humedad con Ptu (CCp = 0,60 y DH = 0.68), con NTuPP (CCp
=0,28 y DH=0.42), con PTuPP (CCp =0,61 y DH=0.68) y con Ptub (CCp = 0,57 y DH =
0.55). Con la variable NEs estuvo correlacionada en DH (0,39; Tabla 6). Naturalmente, al
obtenerse el IC de variables de rendimiento existe una correlacion logica entre las
variables relacionadas, no obstante, se conoce que a medida que se incrementa el
namero de tallo, aumenta la posibilidad de formacion de raices, estolones y por ende de

tubérculos por planta (Gamez, 2017).

Los datos obtenidos con DCE estuvieron entre 0 y 10 ECt, con un promedio de 4,74 ECt
(Tabla 5), los cuales fueron menores a los reportados por Espinosa (2017), en la
evaluacion de dafio por frio en 24 genotipos de papa y a los encontrados por Ramos

(2018), en la evaluacion de la respuesta y rendimiento durante el estrés por calor en 24
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genotipos. Esta variable, ademéas de las correlaciones mencionadas anteriormente,
estuvo correlacionada para el nivel de humedad DH directamente con MSt (0,41) y con
Ptub (0,88); e indirecta con NTuPP (-0,48) y PTuPP (-0,39; Tabla 3-6). Ramos (2018),
menciona que existe una correlacion de fuga de electrolitos con el rendimiento de
0,064%, lo cual expresa un valor muy cercano a 0 de correlacion, siendo asi un

pardmetro nulo para estimar la productividad basada en el nivel de DCE.

La Nes, a través de los niveles de humedad evaluados, oscilo entre 0, y 43,3 estolones,
con una media de 15,16 estolones (Tabla 3-5). Gervasio et al, (2019), reportan entre 3 y
4 estolones por planta, que acorde con los datos obtenidos en esta investigacion de un
promedio de 4 tallos por planta se tendrian entre 12 y 16 estolones, numeros similares a
los obtenidos bajo condiciones de estrés hidrico en este trabajo. En la tabla 6, ademas de
las correlaciones mencionadas anteriormente se presenta una correlacion positiva
significativa entre las variables PTu en el nivel de humedad DH (0,41), en el mismo nivel
se correlaciona positivamente con PTuPP (DH=0,41) y con Ptub (DH=0,32). Con NTupp
obtuvo una correlacion positiva con los dos niveles de humedad (CC=0,92 y DH=0,89;
Tabla 6). Estas correlaciones positivas encontradas entre nimero de estolones con
variables productivas para los dos niveles de humedad evaluados, se debe
probablemente a que del nimero de estolones y tallos principales son indicativos del
rendimiento de una planta de papa; en el caso de la papa, cada planta surge de un
tubérculo y se compone de una serie de tallos que generan raices, estolones y
tubérculos. Cada tallo funciona como una planta autbnoma, conocida como tallo principal,
por eso el numero de tallos y estolones son un factor agronémico determinante en la
produccion (Velasquez, Paula, Racines, Cruz, & Araujo, 2017).

En la variable MSt presento un rango entre 18,3% y 7,1% con una media 12,25% (Tabla
5). Pefa et al., (2019), segun el andlisis de varianza para el porcentaje de materia seca
de la planta completa obtuvieron como resultado un promedio general de 21,03% vy el
coeficiente de variacion 27,17%. El mayor contenido de materia seca fue del 26%,
mientras que el menor contenido de materia seca fue del 16%. Adicionalmente a las
relaciones descritas en los parrafos anteriores esta variable obtuvo correlaciones en el
nivel de humedad CC de forma inversa con MSTu (-0,26) y directa con NEs (0,37; Tabla
3-6). La relacién directa de MSt con NEs, se debe probablemente a que el aumento del

namero de tallos es proporcional a la acumulacion de materia seca en los diferentes
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organos de la planta, también al desarrollo del area foliar, al indice de é&rea foliar
(Hernandez, 2019).

La MSH, a través de los niveles de humedad evaluados, oscilé entre 17,3 % y 7,4 %, con
una media de 11,8% (Tabla 3-5). En estudios realizados por Prieto et al., (2018), con dos
variedades de papas determino promedios en esta variable de 14,03% y 16,77%, los
cuales fueron obtenidos por algunos de los genotipos evaluados en este estudio bajo
condiciones de estrés hidrico. En la tabla 3-6, ademas de las correlaciones mencionadas
anteriormente se presenta una correlacion positiva significativa entre las variables IC en
el nivel de humedad CCp (0,31), y con DCE en el nivel DH (0,29). La relacion con IC se

debe probablemente por ser una variable usada para el célculo de este indice.

Mientras que las variables MSTu con un rango 23,3% y -0,4% y una media de 13,69%
(Tabla 3-5). Al respecto Prieto et al., (2018) obtuvieron valores promedio de 102 y 129gr
en dos variedades de papa evaluados bajo condiciones normales de humedad de suelo.
Ademas de las correlaciones presentadas anteriormente, se correlaciono directamente
con IC en DH (0,73), el mismo nivel de humedad se correlaciono con NEs (DH=0,55),
con Ptu (DH=0,47), con PTuPP (DH=0,45). Mientras que con PTub se correlaciono en los
dos niveles (CC=0,48 y DH=0,45; Tabla 6), estas correlaciones resultan l6gicas por
tratarse de variables derivadas y relacionadas con el rendimiento y produccion del cultivo.

En la variable NTuPP presento un rango entre -0,3 y 40,3 con una media 13,59
tubérculos (Tabla 3-5). Seminario et al., (2017), en su evaluacion del rendimiento de
cosecha de diecisiete cultivares de papa del grupo phureja no encontraron diferencias
significativas en esta variable, registraron valores promedio de 22 + 9 tubérculos por
planta, con una variacion de 9 a 35 tubérculos por planta. Esto equivale a un rango de 25
a 97 tubérculos m=. Mientras que Rojas y Seminario (2014) reportan para diez cultivares
promisorios de papa chaucha una media de 23,5 tubérculos. Adicionalmente a las
relaciones descritas en los parrafos anteriores esta variable obtuvo correlaciones en DH
con PTuPP (0,80) y Ptub (-0,39; Tabla 3-7), De manera similar a lo sefialado por Rojas y
Seminario (2014), se encontrdé una relacion directa y positiva entre el nUmero total de

tubérculos y el peso total de los mismos (0,75).
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En las variables Ptu, PTuPP y Ptub los valores se encuentran entre 0 y 836,3 gr; O y
868,3 gry de 0 a 41,0 gr con medias de 140.8 gr, 163.68 gr y 10.75 gr respectivamente
(Tabla 5). Segovia (2019), reporta bajo condiciones de estrés una produccion neta en kg
por planta méxima de 0,5Kg los cuales se encuentran por debajo de los méaximos
obtenidos en esta investigacion. PTu esta correlacionada directamente con NTuPP en
DH (0,51) y tiene relacién en los dos niveles de humedad con PTuPP (CC=0,94 y
DH=0,99) y con Ptub (CC=0,76 y DH=0,85). Finalmente, PTuPP y PTub estan
relacionadas positivamente en CC (0,66), mientras que en DH tuvieron una relacion
inversa (-0,29; tabla 6). Al respecto Bedogni et al., (2009), encontraron que las
variedades Sipacachi, Unknown y el genotipo detrjC1S1802 tuberizaron bajo condiciones
regulares de humedad, y con tratamientos de estrés hidrico con déficit parcial y total de
humedad, mientras que la variedad Amarilano tuberizo en ningun tratamiento, lo cual
evidencio diferencias significativas tanto en el nimero de tubérculos como en peso de

estos en cuanto al tratamiento aplicado como al genotipo.

En la tabla 3-7, se muestran las medias geométricas de las variables que componen el
indice de seleccion (IS) y rendimiento estimado (PTuPPes) de las variables con
significancia acorde al modelo de regresion lineal StepWays obtenidos para la interaccion

en el indice Capacidad de campo contra Déficit de Humedad (CCp Vs DH).

La obtencion de los modelos para el indice de seleccion (IS) de esta segunda fase, se
efectu6 mediante andlisis de regresion multiple empleando las variables que en el
andeva presentaron un efecto significativo en la interaccion genotipo y nivel de humedad;
por lo tanto, mediante el andlisis de regresion se determind el coeficiente de cada
variable que resulto estadisticamente significativas en el modelo para la prediccion del
rendimiento de cada genotipo. Dicho lo anterior para seleccionar los 5 genotipos
sobresalientes en Déficit de Humedad (CCp Vs DH), se establecio el IS, asi:

IS = (Ptu*1,03) +(CEe*-0,09)+(NTuPP*5,18)+(CRAfinal*0,55)+(Afd*1,73)+(PtHf9*-561,19)
+(NEs*-5,10) +(CE*0,04) +(CCle*0,94) +(DAE*2,47)+(PtH9*-149,95)+(PtHdu9*-
261,43)+(AF*5,44)+(DCEcon*13,75)+(MSTu*-2,09)+(IC*-0,38)
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Donde:

IS= indice de seleccion

Ptu= Peso de tubérculo

CEae= Conductancia Estomética durante el estrés
NTuPP= Numero de tubérculos por planta

CRAfinal= Contenido relativo de agua el ultimo dia de estrés
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Tabla 3-7. Medias geométricas de las variables que componen el indice de seleccion (IS) acorde al modelo de regresion lineal

StepWays.

Gen Ptu CEe NTuPP | CRAfinal | Afd | PtHf9 | NEs CE CCle | DAE | PtH9 | PtHdu9 | AF | DCECon | MSTu IC PTuPP | PTuPPes IS

65 |517.60 | 121.60 | 15.79 46.62 556 | 0.25 | 13.81 | 523.99 | 21.64 | 13.45 | 0.21 0.30 5.33 0.05 16.61 | 62.96 | 0.55 0.56 474.04
112 | 243.61 | 128.50 | 22.33 64.36 21.23 | 0.33 | 24.83 | 403.72 | 29.80 | 36.82 | 0.36 0.29 7.22 0.05 15.76 | 32.17 | 0.31 0.30 171.70
125 | 230.51 | 115.94 | 10.75 63.53 10.12 | 0.31 | 19.62 | 897.46 | 21.80 | 30.11 | 0.34 0.31 9.28 0.05 17.12 | 22.73 | 0.26 0.26 120.65
124 | 230.71 | 277.24 | 15.58 63.91 5.14 | 0.32 | 18.07 | 675.83 | 28.43 | 31.75 | 0.27 0.33 7.42 0.05 17.48 | 32.06 | 0.26 0.25 114.52
175 | 228.33 | 455.49 | 14.49 46.84 9.03 | 0.27 | 17.20 | 567.70 | 24.99 | 24.25 | 0.27 0.27 6.87 0.05 18.27 | 30.57 | 0.24 0.25 105.79
Gen Ptu CEe | NTuPP | CRAfinal | Afd | PtHf9 | NEs CE CCle | DAE PtH9 | PtHdu9 AF DCECon | MSTu | IC PTuPP | PTuPPes IS

135 |241.64 | 126.58 | 16.02 59.51 9.83 | 0.40 |16.83| 385.91 | 17.66 |42.72| 0.32 0.31 6.76 0.06 17.15 | 39.64 | 0.24 0.24 103.61
9 |211.83|232.43 | 20.39 47.67 7.70 | 0.22 |22.85| 239.86 | 22.58 |11.11| 0.20 0.27 6.76 0.04 18.42 | 39.05| 0.23 0.23 89.06
153 | 257.18 | 541.32 | 12.46 53.34 295 | 0.27 |15.71| 789.76 | 32.50 | 21.82| 0.25 0.21 0.64 0.05 22.75 | 71.68 | 0.23 0.23 85.11
49 |170.83| 62.35 | 14.72 45.36 5.67 | 0.22 | 17.55| 653.41 | 21.68 | 13.45| 0.18 0.25 5.38 0.05 2245|4149 | 0.21 0.21 65.86
8 179.29 | 130.43 | 22.98 43.69 7.80 | 0.24 |28.16 | 901.24 | 17.39 | 16.98 | 0.24 0.26 5.57 0.05 16.75 | 55.15| 0.21 0.21 58.69
40 |133.58|414.77 | 25.81 53.83 5.11 | 0.22 | 24.96| 880.82 | 23.69 | 16.98 | 0.20 0.28 3.35 0.05 21.33 | 4459 | 0.17 0.17 11.51
Gen Ptu CEe | NTuPP | CRAfinal | Afd | PtHf9 | NEs CE CCle | DAE | PtH9 | PtHdu9 | AF | DCECon | MSTu IC PTuPP | PTuPPes IS
22 | 113.29 | 95.01 | 17.20 46.46 8.03 | 0.24 |19.38 | 448.21 | 19.21 | 12.11 | 0.23 0.25 4.81 0.04 9.89 | 2892 | 0.15 0.16 -1.18
131 | 20.92 | 136.23 | 5.99 61.05 2260 | 0.31 | 7.64 | 542.73 | 26.03 | 28.00 | 0.31 0.37 | 16.28 0.05 7.73 | 1.88 0.02 0.13 -27.17
141 | 99.96 | 116.28 | 16.00 61.13 321 | 0.26 | 14.58 | 524.92 | 30.71 | 21.00 | 0.26 0.37 231 0.05 12.98 | 17.84 | 0.13 0.13 -32.59
33 | 103.06 | 619.14 | 16.69 54.36 5.64 | 0.22 |20.33 | 932.13 | 19.96 | 15.79 | 0.24 0.20 2.15 0.04 19.70 | 29.85 | 0.11 0.11 -57.61
42 | 60.10 | 344.91 | 17.19 42.98 1.35 | 0.23 | 19.30 | 1165.68 | 15.34 | 16.98 | 0.19 0.29 1.92 0.05 12.97 | 41.99 | 0.08 0.08 -96.55
137 | 89.57 | 321.86 | 13.27 46.61 338 | 0.26 | 15.65| 671.05 | 25.61 | 22.45 | 0.34 0.36 4.01 0.05 15.99 | 1091 | 0.08 0.07 -99.20
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Tabla 3-7. (Continuacion)

Gen Ptu CEe NTuPP | CRAfinal Afd PtHf9 | NEs CE CCle | DAE | PtH9 | PtHdu9 | AF | DCECon | MSTu IC PTuPP | PTuPPes IS
137 89.57 | 321.86 | 13.27 46.61 3.38 0.26 | 15.65 | 671.05 | 25.61 | 22.45 | 0.34 0.36 4.01 0.05 15.99 | 10.91 0.08 0.07 -99.20
133 | 42,55 | 471.25 8.73 56.81 6.40 0.30 | 10.58 | 378.52 | 24.83 | 24.25 | 0.31 0.31 7.57 0.05 11.51 | 5.70 0.04 0.04 -135.50
114 17.87 | 293.07 5.22 55.48 11.76 | 0.34 | 6.02 | 379.35 | 25.04 | 21.00 | 0.37 0.30 6.90 0.05 1.19 0.30 0.02 0.03 -151.90
162 |16.33 | 121.50 | 5.00 6545 | 949 | 037 | 801 | 537.44 | 2646 | 2425|029 | 029 |669| 006 |1161 | 335 | 0.02 003 | -156.68
Ug 160.4 | 256.3 14.8 53.9 8.1 0.3 17.1 625.0 | 238 | 223 0.3 0.3 5.9 0.1 15.4 30.6 0.2 0.2 -
oy 118.6 | 168.8 5.7 7.7 5.4 0.1 5.9 238.4 4.6 8.4 0.1 0.0 3.3 0.0 5.2 20.1 0.1 0.1 -
Uy +0g | 279.1 | 425.0 20.6 61.7 135 0.3 23.0 | 863.4 | 284 | 30.7 0.3 0.3 9.2 0.1 20.6 50.7 0.3 0.3 -
Gen | Ptu | CEe | NTuPP | CRAfinal | Afd | PtHf9 [NEs| CE |CCle|DAE | PtH9 | PtHdu9 | AF | DCECon | MSTu| IC | PTuPP |PTuPPes | IS
Vs

S

DS |129.71|-36.54| 0.96 310 [2.12| 0.02 |[1.65[-11.25|1.56 |5.001 | 0.02| 0.01 [1.36| 000 | 1.67 |546| 0.14 0.14 -

¥YS = media de la fraccion seleccionada; S = desviacion estandar de la fraccion seleccionada; pug = media general de los 20 genotipos; og = desviacion estandar

de los 20 genotipos; DS = diferencial de seleccion (¥YS - pg). Peso de tubérculo (Ptu), Conductancia Estomatica durante el estrés (CEs), Numero de

tuberculos por planta (NTUPP), Contenido relativo de agua el Gltimo dia de estrés (CRAfinal), Area Foliar después del estrés (Afd), Potencial

hidrico (Wh) foliar el ultimo dia de estrés (PtHf9), Niumero de estolones por planta (NEs), Conductancia Estomatica antes del estrés (CEae),
indice de Concentracién de Clorofila durante el estrés (CCle), Dias a emergencia (DAE), Potencial hidrico (Wh) foliar antes del estres (PtH9),
Potencial hidrico (Wh) foliar durante el estrés (PtHdu9), Area Foliar antes del estrés (AFea), Dafio por Conductividad Eléctrica (DCECon), Materia
seca de tubérculo (MSTu), Indicé de cosecha (IC)), rendimiento (PTuPP) y rendimiento estimado (PTuPPes) en 20 genotipos seleccionados de

papa criolla (Solanum tuberosum grupo phureja y Andigenum) bajo la interaccion Capacidad de campo contra Déficit de Humedad (CCp Vs DH).
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Afd= Area Foliar después del estrés

PtHf9= Potencial hidrico (Wh) foliar el ultimo dia de estrés
NEs= Numero de estolones por planta

CEae= Conductancia Estomética antes del estrés

CCle= indice de Concentracion de Clorofila durante el estrés
DAE= Dias a emergencia

PtH9= Potencial hidrico (Wh) foliar antes del estrés
PtHd9= Potencial hidrico (Wh) foliar durante el estrés
AFea = Area Foliar antes del estrés

DCECon= Dafio por Conductividad Eléctrica

MSTu= Materia seca de tubérculo

IC= Indicé de cosecha

En CC Vs DH la variable DAE fue el genotipo 135 aquel que obtuvo el mayor promedio
con un valor de 42,7 dias y en esta variable los 5 mejores genotipos seleccionados
obtuvieron una ganancia de 5,01 (Tabla 3-7). Mientras que con la variable CRAfinal el
genotipo 162 el que obtuvo el promedio més alto (65,4) y los genotipos seleccionados

presentan una ganancia de 3,1 (Tabla 3-7).

En la variable AFea tomada antes de la aplicacién del tratamiento de estrés se obtuvo el
mayor promedio con el genotipo 131 (16,28 m?), este genotipo también obtuvo el mayor
promedio (22,6 m?) en la evaluacién tomada después de la aplicacién del tratamiento de
estrés (AFd), para antes y después los cinco genotipos seleccionados tuvieron una
ganancia de 1.36 m?y 2.12 m? respectivamente (Tabla 3-7).

Para CE, el genotipo 42 obtuvo el mayor promedio tanto en CC Vs DH (1165.68).
Mientras que en CEe el mayor promedio lo obtuvo el genotipo 33 (619,14). Se calculé un
DS para ambas variables, lo que no genero una ganancia para ninguna de las dos
variables, lo cual puede estar acorde con que algunas variedades tienen mayor ahorro de
agua debido a que poseen una mayor sensibilidad estomética a expensas de la
asimilacion de carbono y otras variedades mantienen un nivel de apertura estomatica
para el intercambio gaseoso en los mismos niveles de déficit hidrico (Bedogni, Capezio,
& Echaide, 2018). Acorde con Rodriguez et al., (2015), reportan diferencias significativas

para esta variable entre las variedades y los tratamientos evaluados en su investigacion,
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alcanzando valores de hasta 0,01 molH20m2S? cuando la planta alcanz6 los menores
potenciales hidricos foliares. Asimismo, se observa que la tolerancia a la sequia en
ciertos genotipos se relaciona con una recuperacion rapida después de la rehidratacion,
lo que sugiere una regulacion de la pérdida de agua a través de una disminucion en la

conductancia estomatica durante el estrés por sequia. (Rodriguez, 2015; Diaz, 2016).

La variable PtH9 obtuvo el mayor promedio con el genotipo 114 (0,37) y en esta variable
la seccion seleccionada de los 5 genotipos tuvo una ganancia de 0,02. En la variable
PtHdu9 el genotipo 131 alcanzo el mayor promedio con un valor de 0,37, y los mejores
genotipos seleccionados alcanzaron una ganancia de 0,01. Mientras que en la variable
PtHf9 el mayor promedio lo obtuvo el genotipo 135 (0,40) y los 5 genotipos seleccionados
tuvieron una ganancia de 0.02 (Tabla 3-7). Al respecto Corrales et al., (2019), realizaron
una clasificacién de los genotipos evaluados ante esta variable, dentro de la cual se
distingue un grupo con un potencial hidrico alto con valores menores o iguales a -3,5 bas,
por potencial hidrico intermedio con rangos entre -3 y 3,49 bar, y los genotipos con
potencial hidrico bajo con valores mayores a -3 bar, no obstante, bajo estrés por sequia
obtuvo datos alrededor de los -8 bar, mucho mayores que los obtenidos en esta

investigacion.

En la variable NEs fue el genotipo 8 aquel que obtuvo el mayor promedio con un valor de
28,16 estolones y en esta variable los 5 mejores genotipos seleccionados obtuvieron una

ganancia de 1,65 estolones (Tabla 3-7).

Para CCIl se obtuvo significancia en la evaluacion realizada durante el estrés hidrico
(CCle) una media general de 23,8, una ¥S de 25,33 y un 1,56, el genotipo153 obtuvo el
mayor promedio con un valor de 32.50 (Tabla 3-6).

La variable indice de concentracion de clorofila es considerada como un indicador
importante de la susceptibilidad al estrés hidrico, ya que los genotipos susceptibles
manifestaron decrementos relevantes en los valores de clorofila en comparacion con los
tolerantes. Esto se pude observar en estudios realizados por Aleman et al., (2010),
guienes evaluaron la respuesta a estrés hidrico de materiales de Phaseolus vulgaris L.
de Cuba y Venezuela, encontrando que los genotipos susceptibles en condicién de

estrés severo mostraron una reduccion significativa en el contenido de clorofila. Por el
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contrario, los genotipos clasificados como tolerantes manifestaron un comportamiento

homogéneo en los niveles de clorofila.

En la variable DCECon, los genotipos que obtuvieron el promedio méas alto son aquellos
con valores de 0,04. Los 5 genotipos seleccionados presentaron un DS de 0.0015, con
una ¥YS de 0,052 en comparacion con la media general de 0,051 (Tabla 3-7). En trabajos
realizados para se encontrd que el valor mas alto del dafio a la membrana celular estuvo
en un 3,92%, los demas valores obtenidos estuvieron por encima del 5%, segun los
autores las variedades que perdieron menos cantidad de electrolitos son los mas
tolerantes a la sequia (Morales, Morales, Rodriguez, & Rodriguez, 2015).

Para MSTu, el genotipo 153 obtuvo el mayor promedio (22,7%). Se calcul6 un DS de
1,67% generando una ganancia de seleccion debido a que la media general fue de
15,4% y la de los genotipos seleccionados de 17,05% (Tabla 3-7). Seminario et al.,
(2017), obtuvieron con los 17 cultivares evaluados de papa chaucha por promedio
general de 22,1% mayor al obtenido en esta investigacion, al igual que Cuesta et al.,
(2015), quienes mencionan para la variedad mejorada INIAP-Josefina un promedio de
23% en materia seca de tubérculo. Sin embargo, podria deducirse que los cultivares mas
resistentes casi no incrementan biomasa durante el periodo de estrés, mas bien utilizaron
el agua en mantenerla turgencia (Ortega, Magne, Angulo, & Veramendi, 2020).

En la variable NTuPP se obtuvo el mayor promedio con el genotipo 40 (25,81 tubérculos),
el promedio general estuvo en 14,8 tubérculos y el promedio de los 5 genotipos
seleccionados fue de 15,79 tubérculos, por lo tanto, se obtuvo una ganancia por
seleccion en esta variable de 0,96 tubérculos (Tabla 3-7). Rojas y Seminario (2014)
reportan bajo condiciones éptimas productivas un nimero de tubérculos comerciales de 2
a 4,2, sin embargo, en el % de tubérculos comerciales en relacion con el total de
tubérculos fue del3% para un total de 15 y 32, evidenciando el comportamiento potencial
de la fraccion seleccionada bajo condiciones de estrés hidrico por déficit. Mientras que
Cuesta et al.,, (2015), en variedades tolerantes a estrés hidrico obtuvo de 15 a 29

tubérculos por planta.

En la variable IC se obtuvo el mayor promedio con el genotipo 153 (71,68%), el promedio

general estuvo en 30,6% Yy el promedio de los 5 genotipos seleccionados fue de 36,10%
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por lo tanto se obtuvo una ganancia por seleccion en esta variable de 5,46% (Tabla 3-7).
Estos valores son superiores a los reportados por Rojas y Seminario (2014), pero
menores a los aobtenidos por Seminario et al., (2017), donde obtuvieron promedios de
64,5%.

En la variable Ptu y PtuPP fue el genotipo 65 aquel que obtuvo el mayor promedio con un
valor de 517,5 g y 0,55Kg respectivamente, en estas variables los 5 mejores genotipos
seleccionados obtuvieron una ganancia de 129,71 g en Ptu, debido a que la media
general fue de 160,4 gy la Ys de 290,15 g, mientras que en PTuPP la ganancia fue de
0,124 Kg, con una media general de 0,2 Kg y la media de la fraccion seleccionada (Ys)
de 0,324 kg (Tabla 3-7). Segovia (2019), clasifico las variedades tolerantes aquellas con
rendimiento que obtuvieron valores entre 0,3 y 0,4 Kg/planta, medianamente tolerantes
las de rendimientos entre 0,15 y 0,3 kg y susceptibles aquellas con rendimientos
menores a 0,15 kg/planta. Esto indica que, al aplicar el indice de seleccion, se obtuvo
una ganancia en el rendimiento y al tener una correlacion significativa con la MStu se

puede afirmar una seleccion influye en el aumento de la calidad del tubérculo.

Estas ganancias y diferencias entre cultivares en las variables en estudio indican
el potencial del germoplasma para el mejoramiento genético y agronémico, de
modo que se puede seleccionar los materiales mas productivos o formar

compuestos clonales (Rojas y Seminario, 2014, p.169).

Estos resultados concuerdan con lo manifestado por Chavez (citado por (Diaz, 2011)

quien afirma que:

El mejoramiento poblacional consiste en formar nuevas poblaciones que
incrementen la medida de rendimiento después de cada ciclo de seleccion, y que
dicho incremento se debe a que los individuos seleccionados poseen genes
superiores, que, al recombinarse al azar, producen genotipos de mayor
produccion, por tanto, se espera que la poblacibn sea mas productiva en

promedio que la anterior. (p.5)



Capitulo 2

3.3 Conclusiones

Entre los 115 genotipos de papa evaluados bajo condiciones de estrés hidrico en
invernadero, se observo variabilidad significativa en la respuesta a las variables
evaluadas, relacionadas con la tolerancia al estrés hidrico. Los genotipos 65, 112, 125,
124 y 175 mostraron los mayores indices de seleccion bajo estas condiciones en la
segunda fase de evaluacion. Esta destacada respuesta los posiciona como candidatos
prometedores para avanzar en las etapas subsiguientes del proceso de mejoramiento

genético de papa, enfocado en la tolerancia a condiciones de déficit de humedad.

Los resultados relacionados con las ganancias positivas obtenidas en las variables que
conforman los indices de seleccion de las fracciones de genotipos seleccionados son
indicios de la productividad de los genotipos evaluados para el departamento de Narifio y
para Colombia, constituyendo una importante base para continuar con el mejoramiento

genético de variedades con tolerancia ante estrés hidrico por déficit de humedad.

Las variables incluidas para el célculo y obtencién del indice se seleccién, son un
indicador relevante para determinar la toleracion al déficit hidrico en genotipos de papa
evaluados bajo condiciones de estrés hidrico, puesto que en la mayoria de las variables
incluidas dentro del modelo se obtuvieron ganancias de seleccidn con los genotipos de la
fraccion seleccionada, lo que permite hacer seleccion de genotipos que incrementen la

tolerancia a estrés hidrico.






4.Capitulo 3. Caracterizacion molecular de la
variacion alélica en secuencias de genes
candidatos (CG) para estrés hidrico en la
coleccion de papas Solanum tuberosum
Grupo Phureja y Andigena de Ia
Universidad de Narino.

INTRODUCCION

En Colombia el cultivo de la papa es un renglén socioecondmico de gran importancia por
ser una fuente prioritaria de empleo e ingresos (FAO 2017; MADR, 2018). Para el 2019
se conté con 163.361,41 ha hectareas sembradas anuales y una produccion de
2.819.026 toneladas (FAOSTAT, 2021). Ademas, este cultivo constituye una importante
fuente de empleo e ingresos para alrededor de 19.964 familias en el Pais, ya sea como
cultivo comercial o incluido en programas de seguridad alimentaria (FAFP Y FEDEPAPA,
2018; Superintendencia de industria y turismo, 2019).

El Cambio Climéatico ha alterado significativamente variables climaticas como la
temperatura, precipitacion, nubosidad, radiacion solar y vientos, lo que repercute
gravemente en los procesos de produccion agricola a nivel mundial. Estos cambios,
incluyendo estreses abibéticos como heladas, calor, sequias y excesos de agua,
amenazan la productividad y rendimiento de diversas especies cultivadas. En Colombia,
los Ultimos aflos han visto un aumento en la frecuencia e intensidad de sequias en
muchas regiones, alterando los patrones climéaticos en zonas agricolas tradicionales.

Este déficit hidrico, junto con el aumento de temperatura, se ha identificado como un
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factor adverso que disminuye el rendimiento de los cultivos (Ferndndez, Ritter, Leon,
Flores, Espinoza, & Blas, 2019).

La mayoria de las variedades tradicionales de papa no estan adaptadas a los regimenes
de cultivo alterados por el cambio climéatico, lo que reduce la productividad y puede llevar
a la pérdida total de la cosecha en muchos lugares (Kromann & Cuasapaz, 2017). La
baja tolerancia a la sequia, exacerbada por su sistema de raices superficiales y la
importancia del agua en procesos como la asimilacion de CO2, ha resultado en
disminuciones de rendimiento entre el 20 y 30%, segun el Instituto de Hidrologia,
Meteorologia y Estudios Ambientales (2018). Los estudios han identificado varios
indicadores fisiologicos de tolerancia a la sequia, incluyendo ajuste osmaético, respuesta
antioxidante, potencial hidrico foliar, contenido de agua relativo, tasa de fotosintesis,
estabilidad de la membrana, y la capacidad de las raices para buscar agua. También se
ha observado que un aumento temprano en la cantidad de prolina en la planta ayuda a
regular osméticamente y absorber agua, manteniendo el metabolismo celular durante el
estrés. Estos hallazgos son importantes para programas de mejoramiento genético que
buscan aumentar la productividad y resistencia a enfermedades y estrés abibtico en
cultivares de interés de papa (Moreno, 2017; Feng et al., 2023; Eyshi et al., 2023;
Hasegawa et al., 2022; Kumar et al., 2023).

Dentro de las estrategias para adaptar el cultivo de papa al cambio climéatico, se han
iniciado trabajos para obtener cultivares mejorados mediante la selecciéon asistida por
marcadores moleculares (MAS) y la ingenieria genética (Fernandez et al, 2019). Estas
técnicas de biologia molecular aceleran los programas de mejora clasica al seleccionar
individuos basandose en marcadores genotipicos. El avance en la secuenciacion del
genoma de la papa ha facilitado el desarrollo de herramientas como poblaciones de
asociacion amplia del genoma (GWAS), marcadores SNP y captura del exoma. Estas
herramientas permiten identificar rapidamente rasgos de interés regulados por uno o

varios genes (Wells, 2018).

La aplicacion de estas técnicas en el mejoramiento molecular de la papa se ve reforzada
por la existencia de especies nativas de los Andes adaptadas a condiciones climaticas
adversas. Los marcadores mas utilizados actualmente son los SSR y los SNPs, que han

sido empleados en la construccion de mapas genéticos y en la deteccion de QTL



Capitulo 3 105

asociados a caracteristicas fenotipicas de interés, incluyendo resistencia a enfermedades
y plagas, asi como rendimiento y calidad del cultivo. La identificacion de genes
candidatos y la variacion alélica en el germoplasma permiten seleccionar alelos o
combinaciones de alelos eficaces para el desarrollo de marcadores genéticos (Huq et al,
2016)

Los SNPs, aunque generalmente bialélicos, son valiosos por su abundancia, distribucién
en los genomas, estabilidad y alta heredabilidad. Pueden influir en el fenotipo de la planta
al alterar funciones y expresién de genes importantes. Estos marcadores no solo
permiten analizar variaciones individuales sino también haplotipos, que son
combinaciones de alelos que se heredan juntos. Los SNPs en regiones codificantes
pueden ser sinbnimos o0 no sinénimos, afectando la secuencia de aminoacidos de las
proteinas, mientras que los que estan fuera de estas regiones pueden tener
consecuencias en la regulacion genética y en el fenotipo. La seleccion de genes
candidatos seguida del genotipado es un paso crucial en el mapeo por asociacion para la
adaptacion del cultivo de papa al cambio climatico (Lopez & Ritter, 2017). Por lo tanto, el
objetivo de esta investigacion fue caracterizar molecularmente la variacion alélica en
secuencias de genes candidatos (CG) para estrés hidrico en la coleccion de papas

Solanum tuberosum Grupo Phureja y Andigenum de la Universidad de Narifio.

4.1 Materiales y Métodos

4.1.1 Localizacion

Esta fase de la investigacion corresponde a la de laboratorio, donde se efectu6 la
evaluacion molecular con microsatelites de genes candidatos de caracteristicas de
tolerancia a estrés hidrico. Esta actividad se ejecutd en el laboratorio de Biologia
Molecular, ubicado en la Ciudad Universitaria Torobajo del municipio de Pasto (Narifio) a
una altitud de 2540 msnm, 01°12°13"LN y -77°1523"LO y en el laboratorio del
Departamento de Produccion Vegetal de NEIKER- Instituto Vasco de Investigacion y
Desarrollo Agrario, ubicado en Vitoria-Gasteiz (Alaba-Espafia) a una altitud de 510
msnm, 42°51°09 LN y 02°37°34"LO.
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4.1.2 Material vegetal

Se utilizaron 115 genotipos de papa Solanum tuberosum grupo phureja y andigenum que
conforma la coleccién de trabajo de papa de la Universidad de Narifio, de las cuales 76
provienen de la Coleccion Central Colombiana y 39 de la Universidad de Narifio; y 56 son
del grupo andigenum y 59 del grupo phureja.

4.1.3 Fase de laboratorio

La extraccion de ADN se llevo a cabo con hojas de los 115 genotipos evaluados en la
etapa inicial de invernadero. Estas muestras vegetales se secaron a 70°C durante 48
horas antes de ser transportadas al laboratorio de Neiker Tecnalia en Arkaute, Vitoria,
Espafia. Para la extraccion, se colocaron 200 mg de material vegetal y dos bolas de
tungsteno en un microtubo de 1,5 ml, y se homogeneizaron en un molino mezclador
(Retsch MM200) durante 90 segundos a una frecuencia de 1/13s. Se utilizé el kit
DNeasy® plant mini de Qiagen para maximizar la eficiencia de la extraccion. La
cuantificacion del ADN extraido se realiz6 mediante espectrofotometria usando el equipo
Nano-drop (Thermo-scientific), evaluando su pureza con las relaciones de absorbancia
A260/280 (>1,8) y A260/230 (1,80-2,20). EI ADN se ajust6 a una concentracion de

20ng/pl y se almacend en un congelador a -80°C hasta su uso en PCR.

Paralelamente, se llev0 a cabo una blsqueda exhaustiva de genes candidatos,
consultando diferentes fuentes bibliograficas y bases de datos como NCBI (National
Center for Biotechnology Information), KEGG y patentes (WIPO y EUROPATENT), asi
como publicaciones cientificas (PUBMED o WOS). El objetivo era encontrar evidencia
experimental sobre sus funciones en la tolerancia o resistencia al estrés hidrico. La
investigacion se centr6 en genes candidatos de la misma especie o género, aunque
también se consideraron genes de especies modelo como Arabidopsis thaliana.
Independientemente de la especie de origen del gen de interés, se buscé su homélogo
en la papa mediante herramientas BLAST en NCBI, aprovechando la disponibilidad de un
genoma de referencia para esta especie, para identificar posibles genes candidatos con

significancia biologica relevante.

Para tener certeza acerca de la ubicacion o presencia de la secuencia del caracter de

interés se realizé un Blast con el genoma de la papa utilizando el programa “PATBLAST”
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NEIKER. Este programa provee una herramienta simple para la integracion de los
recursos genomicos de la papa y para la busqueda local Blast utilizando la interfaz de
Windows, permite, ademas, realizar toda clase de busquedas BLAST. En este se
identificd regiones de exones conservadas y en términos de probabilidad se obtuvo su
ubicaciéon y cromosoma, en donde se podria encontrar la misma secuencia o posibles

modificaciones.

Una vez comprobada la presencia de la secuencia del caracter de interés en el genoma
de la papa y teniendo en cuenta que la secuencia que se desea amplificar también
depende del tipo se indexes que se utilicen para el método de secuenciacion a aplicar, se
selecciond un fragmento del gen candidato lo suficientemente complejo de tal manera
gue la probabilidad de anillamiento con una secuencia diferente a la de nuestro interés

sea muy baja.

De ese modo se realiz6 la seleccion de 87 genes candidatos (Tabla 1), de los cuales 18
de los primers fueron obtenidos en el Instituto de Investigacion Neiker por aislamientos
de bandas diferenciales obtenidos de ensayos de estrés hidrico (aquellos que inician con
GyB).

Tabla 4-1. Listado de 87 genes candidatos asociados a caracteristicas de estrés hidrico
en papa.

No. | Nombre ID Descripcion bp

1 AREB CK262297.1 EST708375 potato abiotic stress CDNA 897
library Solanum tuberosum cDNA clone
POABF34 3' end, mRNA sequence

2 | ASK-C3 | NM_001287965.1 | Solanum tuberosum AP2 domain CBF protein | 1001
(CBF3), mRNA

3 | ASK-H1 | XM_006351549.2 | Solanum tuberosum 17.3 kDa class Il heat 817
shock protein-like (LOC102604529), mRNA

4 Atl-1 | XM_006350239.2 | Solanum tuberosum probable pectate lyase 8 | 2062
(LOC102587929), mRNA

5 Atl-2 | XM_006350239.2 | Solanum tuberosum probable pectate lyase 8 | 2062
(LOC102587929), mRNA

6 | AtHB-7 | XM _006339695.2 Solanum tuberosum homeobox-leucine 1290
zipper protein ATHB-12 (LOC102596484),
MRNA

7 Bl XM 006348054 Solanum tuberosum peroxidase 42-like 1294
(LOC102596217), mRNA
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Tabla 4-1. (Continuacion)

No.

Nombre

ID

Descripcion

bp

8

B14

XM_006354292

Solanum tuberosum cell division cycle
protein 48 homolog (LOC102600837),
MRNA

2696

B15

XM_006364243.2

Solanum tuberosum uncharacterized
LOC102579399 (LOC102579399),
MRNA

1021

10

B16

XM_006359474

Solanum tuberosum metal tolerance
protein 1-like (LOC102592960),
transcript variant X2, mRNA

1951

11

B18bis

XM_006337933.2

Solanum tuberosum beta-glucosidase-
like SFR2, chloroplastic
(LOC102593280), mRNA

2582

12

B19sb

XM_006348054.1

PREDICTED: Solanum tuberosum
peroxidase 42-like (LOC102596217),
MRNA

1294

13

B20

XM_006355435.2

Solanum tuberosum hsp70-Hsp90
organizing protein 2-like
(LOC102583884), mMRNA

2163

14

B8

XM_006354542.2

Solanum tuberosum 3-
hydroxyisobutyryl-CoA hydrolase 1-like
(LOC102602750), mRNA

1636

15

CBF-1

EU849679.1

Solanum tuberosum AP2 domain CBF
protein (CBF3) mRNA, complete cds

1001

16

CBL-2

DQ222487.1

Solanum tuberosum clone 097G01
unknown mRNA

1040

17

ERD

U69633.1

Solanum tuberosum cold-stress
inducible protein (C17) gene, complete
cds

6251

18

ERECTA-1

AC239300.1

Solanum tuberosum strain Diploid
genotype RH89-039-16 chromosome 9
clone RH047D01, *** SEQUENCING IN

PROGRESS ***, 5 unordered pieces

175546

19

ERECTA-2

AC239300.1

Solanum tuberosum strain Diploid
genotype RH89-039-16 chromosome 9
clone RH047D01, *** SEQUENCING IN

PROGRESS ***, 5 unordered pieces

175546

20

ERECTA-3

BQ113052.2

EST598628 mixed potato tissues
Solanum tuberosum cDNA clone
STMCLO5 5' end, mRNA sequence

646

21

EST710511

XM_006356011.2

Solanum tuberosum chlorophyll a-b
binding protein 3C, chloroplastic-like
(LOC102603980)

1074
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Tabla 4-1. (Continuacion)

No.

Nombre

ID

Descripcion

bp

21

EST710511

XM_006356011.2

Solanum tuberosum chlorophyll a-b
binding protein 3C, chloroplastic-like
(LOC102603980)

1074

22

F14J322.7-2

CK265320.1

EST711398 potato abiotic stress cDNA
library Solanum tuberosum cDNA clone
POABY(07 5'

975

23

G1-2

XM_006343633.2

Solanum tuberosum protein ENHANCED
DISEASE RESISTANCE 2
(LOC102603249)

2722

24

G1l-4

XM_015306580.1

Solanum tuberosum protein ENHANCED
DISEASE RESISTANCE 2
(LOC102592298), transcript variant X3

2492

25

G2-2

XM_006358041.2

PREDICTED: Solanum tuberosum
probable alpha,alpha-trehalose-phosphate
synthase [UDP-forming] 7
(LOC102597579)

3656

26

G2-4

XM_006348886.2

PREDICTED: Solanum tuberosum
peroxisomal and mitochondrial division
factor 2-like (LOC102599271)

1372

27

G2-5

XM_006348886.2

PREDICTED: Solanum tuberosum
peroxisomal and mitochondrial division
factor 2-like (LOC102599271)

1372

28

G3-1

XM_006347685.2

PREDICTED: Solanum tuberosum
mediator of RNA polymerase Il
transcription subunit 14 (LOC102583398)

6117

29

G3-1(2)

XM_006347685.2

PREDICTED: Solanum tuberosum
mediator of RNA polymerase Il
transcription subunit 14 (LOC102583398)

6117

30

G3-3

XM_006353600.2

PREDICTED: Solanum tuberosum Golgi
SNAP receptor complex member 1-1
(LOC102578556)

1201

31

G3-3(2)

XM_006353600.2

Solanum tuberosum Golgi SNAP receptor
complex member 1-1 (LOC102578556)

1201

32

G4-7

XM_006348933.2

Solanum tuberosum putative E3 ubiquitin-
protein ligase XBAT31 (LOC102591559)

1956

33

HOS

XM_006366918.2

PREDICTED: Solanum tuberosum myb-
related protein 308-like (LOC102602711),
MRNA

1117

34

HOS1

BG591826.1

EST499668 P. infestans-challenged leaf
Solanum tuberosum cDNA clone
BPLI10018 5' sequence, mRNA

sequence

699
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Tabla 4-1. (Continuacion)

No.

Nombre

ID

Descripcion

bp

35

MBF1C

XM_006351761.2

PREDICTED: Solanum tuberosum
multiprotein-bridging factor 1c
(LOC102594575), mRNA

730

36

PP2C

XM_006344520.2

PREDICTED: Solanum tuberosum protein
phosphatase 2C 37-like (LOC102599348),
MRNA

1667

37

RAP-1

HB766367.1

Seqguence 115581 from Patent EP2090662

1941

38

RAP-2

BQ506074.2

EST613489 Generation of a set of potato
cDNA clones for microarray analyses
mixed potato tissues Solanum tuberosum
cDNA clone STMGI14 5' end, mRNA
sequence

621

39

RAP-3

JZ168070.1

EST268 high tempearture-stressed potato
cDNA library Solanum tuberosum cDNA
clone TNT268 5' similar to MYC2, mRNA
sequence

450

40

RAP-4

BQ508783.2

EST616198 Generation of a set of potato
cDNA clones for microarray analyses
mixed potato tissues Solanum tuberosum
cDNA clone STMGY33 5' end, mRNA
seguence

681

41

RD22

CK277035.1

EST723113 potato abiotic stress cDNA
library Solanum tuberosum cDNA clone
POADX30 5' end, mRNA sequence

864

42

SAB-1

AC233625

Solanum tuberosum strain Diploid
genotype RH89-039-16 chromosome 4
clone RHO95M18, *** SEQUENCING IN

PROGRESS ***, 15 unordered pieces

149275

42

SAB-1

AC233625

Solanum tuberosum strain Diploid
genotype RH89-039-16 chromosome 4
clone RHO95M18, *** SEQUENCING IN

PROGRESS ***, 15 unordered pieces

149275

43

SAB-3

AC233625

Solanum  tuberosum  strain  Diploid
genotype RH89-039-16 chromosome 4
clone RH095M18, *** SEQUENCING IN
PROGRESS ***, 15 unordered pieces

149275

44

SAB-4

DR038017.1

51124.2 Late Blight-Challenged Tubers
Solanum tuberosum cDNA clone 51124 5',
MRNA sequence

698

45

SINAGS

XM_006350559.2

PREDICTED: Solanum tuberosum
probable amino-acid acetyltransferase
NAGS1, chloroplastic (LOC102598178),

transcript variant X2, mRNA

2311
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Tabla 4-1. (Continuacion)
No. | Nombre ID Descripcion bp
46 P14 Y11688.1 Solanum tuberosum mRNA for 14-3-3 958
protein, isolate 35G
47 | ABCG22 | XM_006348360.2 PREDICTED: Solanum tuberosum ABC 2678
transporter G family member 22-like
(LOC102592336), mRNA
48 | ABCG40 JF440348.1 Solanum tuberosum cultivar Desiree ABCG | 4689
subfamily transporter (PDR2) mRNA,
complete cds
49 ABH1 | XM _006352524.2 | PREDICTED: Solanum tuberosum nuclear | 2887
cap-binding protein subunit 1
(LOC102588913), mRNA
50 ABO XM_006352524.2 | PREDICTED: Solanum tuberosum nuclear | 2887
cap-binding protein subunit 1
(LOC102588913), mMRNA
51 AHK1 | XM_006340692.2 | PREDICTED: Solanum tuberosum histidine | 3937
kinase 1 (LOC102596157), transcript
variant X1, mRNA
52 Atrbo AB198716.2 Solanum tuberosum StrbohC mRNA for 2817
NADPH oxidase, complete cds
53 AVP1 | XM_006359434.2 PREDICTED: Solanum tuberosum 2792
pyrophosphate-energized vacuolar
membrane proton pump-like
(LOC102579479), mRNA
54 CaPK AB279738.1 Solanum tuberosum StCDPK5 mRNA for 2119
calcium-dependent protein kinases,
complete cds
55 CHIAI AF043248.1 Solanum tuberosum class | chitinase 1097
(ChtC2) mRNA, complete cds
56 CLC Y10338.1 Solanum tuberosum mRNA for putative 2814
chloride channel, Stclcl
57 | CPK21 JF308510.1 Solanum tuberosum calcium-dependent 11020
protein kinase 3 (CDPK3) gene, complete
cds
58 | NCED1 JF308510.2 Solanum tuberosum calcium-dependent 11020
protein kinase 3 (CDPK3) gene, complete
cds
59 | CYP70 | XM_006359890.2 | PREDICTED: Solanum tuberosum abscisic | 1918
acid 8'-hydroxylase 1 (LOC102605008),
MRNA
60 | GORK | XM _006360318.2 PREDICTED: Solanum tuberosum 3561
potassium channel SKOR-like
(LOC102595275), mRNA
61 HDA6 | XM _006347371.2 | PREDICTED: Solanum tuberosum histone | 1973

deacetylase 6-like (LOC102587267), mRNA
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Tabla 4-1. (Continuacion)
No. | Nombre ID Descripcion bp
62 | HDA191 | XM _006360267.2 | PREDICTED: Solanum tuberosum histone | 1741
deacetylase 19 (LOC102606021), mRNA
63 KSU GN102501.1 Sequence 7282 from Patent W0O2009037279 | 1497
64 | LHCB6 | XM_006351735.2 | PREDICTED: Solanum tuberosum chlorophyll | 963
a-b binding protein CP24 10B, chloroplastic
(LOC102586172), mRNA
65 | MRP41 | XM_006359321.2 PREDICTED: Solanum tuberosum ABC 4914
transporter C family member 4
(LOC102595270), transcript variant X1,
MRNA
66 | PER64 | XM_006340884.2 PREDICTED: Solanum tuberosum 1217
peroxidase 64-like (LOC102601994), mRNA
67 PER | XM_006356861.2 PREDICTED: Solanum tuberosum 123
peroxidase 3-like (LOC102589695), mRNA 5
68 PIP1 | XM_015305194.1 | PREDICTED: Solanum tuberosum aquaporin | 1012
PIP2-1-like (LOC102587816), mRNA
69 | VPPl | XM_006350054.2 PREDICTED: Solanum tuberosum 2653
pyrophosphate-energized vacuolar
membrane proton pump (LOC102600043),
MRNA
70 PRX | XM_006348054.1 PREDICTED: Solanum tuberosum 1294
peroxidase 42-like (LOC102596217), mRNA
71 | AUXIN | XM_006363449.2 | PREDICTED: Solanum tuberosum indole-3- | 2141
acetic acid-amido synthetase GH3.6
(LOC102584145), mRNA
72 CDL XM _015306653.1 PREDICTED: Solanum tuberosum 900
serine/threonine-protein kinase CDL1-like
(LOC102604142), partial mMRNA
73 APX B1978844.1 xG12 Old Blush petal SMART library Rosa 759
chinensis cDNA 5' similar to cytosolic
ascorbate peroxidase (APX), mRNA
sequence
74 | BADH GO500045.1 Mdrtc1028C07.g1 Apple_EST_Mdrtc Malus | 668

hybrid rootstock cDNA 5' similar to
ref[INP_565094.1]| betaine-aldehyde
dehydrogenase (BADH) [Arabidopsis
thaliana] sp|Q9S795|DHAB ARATH Betaine-
aldehyde dehydrogenase, chloroplast
precursor (BADH) pirlH96778 hypothetical
protein FOE10.23 [imported] - Arabidopsis
thaliana gb|AAD55284
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Tabla 4-1. (Continuacion)

No.

Nombre

ID

Descripcion

bp

75

DGR

GW480279.1

CAO00-XX-FB1-111-B10-BG.F Coffea arabica FB1
Coffea arabica cDNA clone CA00-XX-FB1-111-
B10-BG, mRNA sequence

592

76

EFF

GW402174.1

WS-Y-08 R74 Withania somnifera cv. WS-Y-08
root tissue Withania somnifera cDNA clone WS-Y-
08 3' similar to Lycopersicon esculentum clone
132745F, mRNA sequence, BT013822.1

401

77

FFT1

AJ811697.1

Bellis perennis partial mMRNA for 2,1-fructan:2,1-
fructan 1-fructosyltransferase precursor (fft gene)

1720

78

FFT2

AJB811697.2

Bellis perennis partial mRNA for 2,1-fructan:2,1-
fructan 1-fructosyltransferase precursor (fft gene)

1720

79

G6PD

GT981310.1

JGCCJG2054A04.b Jatropha curcas L.
germinating seeds (mixed stages) Jatropha
curcas cDNA clone JGCCJG2054A04 similar to
G6PD6 (GLUCOSE-6-PHOSPHATE
DEHYDROGENASE 6); glucose-6-phosphate
dehydrogenase, mRNA sequence

482

80

ICB

GR222161.1

IICB_NGFSSH _SSHcDNA 6 Transgenic tobacco
leaf SSH cDNA library Nicotiana tabacum cDNA
clone NGF6 similar to glucan beta-1,3-
glucosidase gene, mRNA sequence

679

81

PCP3

EB691605.1

NecGex_172G07 Ornamental tobacco (LxS8)
Stage 6 Floral nectary cDNA library Nicotiana
langsdorffii x Nicotiana sanderae cDNA clone
NecGEx_Clone 172G07 similar to homologue to
PIR|TO5707|T05707 phosphate transport protein
G7, mitochondrial - ...

571

82

Phos

DV105902.1

chiou00001 Subtractive cDNA library of roots
under phosphate starvation Solanum
lycopersicum cDNA clone LEPSR01A01, mRNA
sequence

472

83

pk5

GT270755.1

WSR443 Withania somnifera cv. WSR08 leaf
cDNA library Withania somnifera cDNA clone
WSR443 3' similar to Fagus sylvatica mRNA for
serine/threonine protein kinase (pk5 gene)
AJ606472.1, mRNA sequence

365

84

swpa2

AF109124.2

Ipomoea batatas anionic peroxidase swpa2
(swpa2) mRNA, complete cds

1254
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Tabla 4-1. (Continuacion)

No. | Nombre ID Descripcion bp
85 | YUCCA2- | XM_019226976.1 PREDICTED: Camelina sativa probable 1733
1 indole-3-pyruvate monooxygenase

YUCCAY (LOC104700128), mRNA

86 | KINASE XM_ 006363185 Solanum tuberosum protein kinase 2B, 1751
chloroplastic (LOC102594187)

87 | YUCCA2- | XM_019226976.2 PREDICTED: Camelina sativa probable 1733
2 indole-3-pyruvate monooxygenase
YUCCA7 (LOC104700128), mRNA

Posteriormente en el programa Primer3 v0.3.0 (http:/frodo.wi.mit.edu) de Rozen &
Skaletsky (2017), el cual es una aplicacibn que se encuentra para su libre uso en
diferentes servidores web y es ofrecida para su implementacion por el Whitehead
Institute (Rozen & Skaletsky, 2017), se realizo el disefio del primer, para lo cual se hizo la
asignacion de valores dentro de las casillas que permiten realizar control de parametros
para el disefio de los primer, tales como el tamafio del amplicon que se desea obtener y
el tamafio de los primer, ya que es muy recomendable que un primer tenga entre 150 y

250 bases de longitud.

Los 87 primer fueron divididos para ser sintetizados unidos a unos adaptadores
comunes, por lo tanto 45 tuvieron adaptadores lon Torrent PGM (uniA posicionado en 5°
a3’ 5 yuniB 3 ab5’)y 42 adaptadores Illumina (15 posicionadoen 5" a3 y17 3 a5’) lo
cual es imprescindible para multiplezar las PCRs. Los primer fueron sintetizados por la
empresa MWG Eurofins Genomics en Alemania. Los dos grupos de Primer fueron
validados en un pequefio subconjunto de genotipos para garantizar las condiciones de
amplificacion y la obtencion de productos de amplificacion distintos y claros.

Una vez se probados los primers fueron agrupados para hacer PCR multiplex segun sus
condiciones de amplificacién con el ADN de cada genotipo, considerando que esto es
posible: “Cuando las lecturas de las secuencias de estos amplicones son suficientes para
poder alinearse con el ADN de referencia” (Lopez, 2017). De igual forma se diferencié el
procedimiento para la construccion de las dos librerias que fueron secuenciadas por la

plataforma lon Torrent PGM y por plataforma lllumina, respectivamente.
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Para la reaccion de amplificacion con los primers agrupados se prepard un coctel en un
tubo eppendorf estéril (0,5 ml). La mezcla de reaccion estuvo compuesta por bufferTAQ
10X, dNTPs, Taq Polimerasa, primers forware y revers de cada gen, agua HPLC y ADN

gendémico (Tabla 2).

Tabla 4.2. Coctel para la amplificacibn por microsatelites para deteccion de genes
candidatos.

Reactivos [Inicial] [Final] Volumen (ul)

Agua HPLC - - 14,4
Buffer TAQ 10x 1x 2,5
dNTPS 25mM  25mM 20
Primer F 100pM  10pM 0,2
Primer R 100pM  10pM 0,2
AND 20 ng/ul 0,2 ng/ul 2,0

Taq polimerasa 5 U/ul 0,04 U/l 0,1

Volumen total 25

La amplificacién se realiz6 en un termociclador MyGenie 96 Thermal Block®, siguiendo
un protocolo especifico: una desnaturalizacion inicial a 94°C por 5 minutos, seguida de
30 ciclos de desnaturalizacion a 94°C durante 30 segundos. La temperatura de
hibridacion vario entre 54°C y 58°C, dependiendo de los primers, durante 30 segundos,
con una extension a 72°C por 45 segundos y una extension final a 72°C durante 7
minutos. Se incluyé un control negativo en cada grupo de muestra para verificar la

ausencia de contaminacion.

Los productos de la amplificacion fueron examinados mediante electroforesis en geles de
agarosa al 1,5%, utilizando un tampon 1X TAE (40mM Tris-Acetato; 1ImM ADTA, pH 8,0)
y GelRedTM (Biotium) como tinte. Se empled el marcador de peso molecular GeneRuler
50 bp DNA Ladder. Las mezclas de muestras se diluyeron a 5 ng/ul y se mezclaron

individualmente por genotipo.

Para secuenciar simultaneamente un gran numero de individuos, se construyeron
librerias de ADN. Esto implicé unir las amplificaciones de cada genotipo en cada

multiplex y afiadir secuencias adaptadoras en los extremos 5' y 3. Se tomo6 5 pl del
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producto de cada multiplex, mezclandolos en un nuevo tubo para obtener un complejo de
amplificacion por genotipo. Tras una diluciéon 1/50, se realiz6 una nueva amplificacién
PCR utilizando cebadores de codigos de barras especificos (MID o barcode), permitiendo
identificar el origen de cada muestra en los productos de secuenciacién. Para la
plataforma Ién-Torrent se usaron barcodes AK-BK Unicos para cada genotipo; en la
secuenciacion con NGS lllumina/HiSeq 2000/2500 se emplearon barcodes SI5-SI7 de la

siguiente manera:

(Before UniAK): 5GCAAGACTCGAGCATCTCCA<Cgspecific 1>
(Before UniBK): 5 GCGATCGTCACTGTTCTCCA<Cgspecific 2>

(Before SI5): 5 GCAAGACTCGAGCATCTCCA<Cgspecific 1>
(Before SI7): 5" GCGATCGTCACTGTTCTCCA<Cgspecific 2>

Para la reaccion de indexacién se prepard un coctel en un tubo eppendorf estéril (0,5 ml)
para cada uno de los primer AK-BK y SI5-SI7 que se aplicé para los 115 genotipos. La
mezcla de reaccion estuvo compuesta por bufferTAQ 10X, dNTPs, Taq Polimerasa,
primers AK-BK y SI5-SI7, agua HPLC y ADN genémico (Tabla 3 y Tabla 4).

Tabla 4.3. Céctel para la indexacion de primers AK y BK para identificacion de genotipos

Reactivos [Inicial]  [Final] Volumen (ul)

Agua HPLC - - 16,2
Buffer TAQ 10x 1x 2,5
dNTPS 25mM  2mM 2,0
Primer AK 10 uM 0,08 uM 0,2
Primer BK 1uM 0,08 uM 2,0
AND 20 ng/ul 0,1 ng/ul 2,0

Taq polimerasa 5 U/l 0,04 U/ul 0,1

Volumen total 25

La amplificacion se llevo a cabo en un termociclador (MyGenie 96 Thermal Block®). El
programa a utilizar fue el mismo que en la PCR de multiplex, de igual modo los productos

amplificados fueron visualizados por electroforesis horizontal en geles de agarosa (1,5%).
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Tabla 4.4. Céctel para la indexacion de primers SI5 y SI7 para identificacion de genotipos

Reactivos [Inicial] [Final] Volumen (ul)

Agua HPLC - - 16,2
Buffer TAQ 10x 1x 2,5
dNTPS 25mM  25mM 20
Primer SI5 10uM 0,08 uM 0,2
Primer SI7 1uM 0,08 uM 2,0
AND 20 ng/pl 0,1 ng/pl 2,0
Taq polimerasa 5 U/ul 0,04 U/ul 0,2
Volumen total 25

Tras comprobar la calidad de los productos amplificados, se tomaron alicuotas de cada
muestra, las cuales se combinaron en proporciones iguales en un tubo eppendorf. Esta
mezcla se purificé utilizando las columnas del GeneRead Size Selection Kit® (QIAGEN
GmbH — Alemania). Para verificar la calidad de la libreria final, se emple6 el bioanalizador
Agilent 2100 Bioanalyzer (Agilent Technologies, EE. UU.) utilizando el kit de alta
sensibilidad Agilent High Sensitivity DNA Kit (Lopez, 2017).

Las librerias purificadas fueron enviadas para secuenciacion mediante la novedosa
tecnologia ION PROTON (chip de 318G) y ILLUMINA (chip de 10 Gb). Los resultados
son obtenidos en millones de secuencias RAD con el fin de capturar regiones codificadas

del genoma de los 115 genotipos de papas que fueron evaluados.

Para procesar los datos, se prepararon varios archivos esenciales:

1. Un archivo con una lista de MIDs que codifican secuencias identificativas del
genotipo (Archivo MIDS.prn). 2. Un archivo con secuencias de amplicones de
cada gen candidato en formato fasta (Archivo CGList.txt). 3. Datos fenotipicos
recogidos. 4. Archivo comprimido con datos de secuenciacion en formato fastaQ,
incluyendo lecturas y archivos de calidad asociados, convertidos para Windows

mediante Unix2win (Archivo Cragl.fastaQ).

Los archivos Cragl.FastaQ se procesaron de manera independiente, dividiéndose en

dos:
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1. CraglT.fasta, que contiene lecturas de secuenciacion de mas de 120pb,
incluyendo secuencias de cebadores y MIDs.2. CraglT.qual, que recopila los

datos de calidad de cada lectura.

Se filtraron las secuencias que contenian MIDs identificativos, creando un archivo fasta
(Craglz.fasta) con secuencias especificas iniciadas y terminadas por cebadores
especificos y nombradas con caracteres procedentes de los MIDS.

Para identificar genes candidatos, se detectaron secuencias de 10pb al inicio y al final de
cada gen candidato, generando un archivo fasta (CraglY.fasta) con secuencias de

amplicones y numerando cada secuencia con el numero de gen candidato.

Se crearon archivos individuales para secuencias de cada gen candidato en diferentes
genotipos (CGi.fasta). Estos datos se filtraron para separar los genes candidatos por
genotipo, utilizando la abreviatura del MID en el nombre de cada secuencia. Se requirié
un minimo de 3 lecturas del gen candidato para incluirse en el archivo. Se crearon

también archivos para alineaciones multiples con Clustal W y otros datos relevantes.

Para detectar patrones, se baso la diversidad alélica en la repeticion de secuencias
idénticas, seleccionando alelos y patrones con mayor frecuencia. Se crearon archivos

con resultados estadisticos y secuencias mas repetitivas.

Para definir patrones, se determind la cantidad de alelos posibles para cada gen
candidato en el conjunto de genotipos, seleccionando los cuatro patrones (2+2) mas

frecuentes.

Para asociar alelos a la composicién alélica, se depurd el conjunto de alelos mediante
alineamiento de secuencias y determinacion manual del conjunto final de alelos para
cada gen candidato. Se alinearon secuencias en formato ClustalW, identificando

visualmente SNPs e Indels como variaciones alélicas.

Se asociaron alelos seleccionados con el genotipo correspondiente, buscando

coincidencias totales entre secuencias de alelos seleccionados y todas las secuencias
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posibles de los genotipos en cada gen candidato. Se utilizO también un método
alternativo basado en la coincidencia de SNPs entre genotipos y la secuencia patron,
asociando secuencias de genotipos que coincidian con la region de 2pb anterior y

posterior a las variaciones (SNP e Indel) en el patron de referencia.

Se continua con la determinacién manual de la cantidad de alelos de cada genotipo
segun las frecuencias de las secuencias individuales; asi como con la determinacion del
potencial de patrones que existen para cada uno de los CG de la coleccién y se realizara
una determinacion de patrones de poblacion para CG de lectura baja, determinando por
encima del nimero potencial de patrones que existen para un CG en el grupo de

genotipos evaluados, para aquellos casos de CG con numeros de lectura totales bajos.

Se realiz6 un analisis de estructura de poblacion y diferenciacion genética utilizando un
modelo bayesiano implementado implementado en el software STRUCTURE, sin
informacién de poblacién a priori utilizando un modelo tetraploide (Andigena: 1 = AAAA, 2
= AAAB, 3 = AABB, 4 = ABBB, 5 = BBBB; Phureja: 1 = AA, 3 = AB, 5 = BB). Los andlisis
se realizaron variando el numero de posibles subpoblaciones (K) de 1 a 10, con diez
repeticiones independientes, asumiendo un modelo de mezcla con correlacionadas
frecuencias alélicas y un burn-in de 50.000 y 150.000 iteraciones. El nimero 6ptimo de
subpoblaciones se establecio utilizando el método de Evanno, Regnaut, & Goudet,
(2005), en STRUCTURE Harvester python script version 0.6.8 (Earl & VonHoldt, 2012).
Estos resultados fueron analizados utilizando el programa CLUMPP que minimiza la
varianza en todas las interacciones, que determina cuatro métricas adicionales (Mean
LnP (K), Stdev LnP (K), Ln'(K), (JlLn"(K)|) implementadas en StructureSelector. EI nUmero
de subpoblaciones se confirm6 con un analisis de componente principal (PCoA) realizado
en el paquete GeneAlEx version 6.5.

Finalmente, se llevd a cabo un andlisis exhaustivo de la diversidad genética. Se
calcularon parametros como la frecuencia del alelo mas comun, frecuencias alélicas y
genotipicas para cada locus, heterocigosidad esperada (He) y observada (Ho), y el
contenido de informacion polimérfica (PIC; calculado como PICi = 1 - Zpi?, donde pi
representa la frecuencia de los alelos i en cada locus) para los loci y/o haplotipos
polimorficos bialélicos de los genes candidatos. Todo esto se realizd utilizando el

software Cervus version 3.0.7.
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Ademas, se emple6 GeneAlEx version 6.5 para efectuar pruebas de Chi-cuadrado en
cada locus, con el fin de determinar posibles desviaciones del equilibrio de Hardy-
Weinberg (HWE). Segun esta metodologia, la hipétesis nula (HO=0; valor P > 0.005)
indica que la poblacién esta en equilibrio y que existe apareamiento aleatorio.

Se llevé a cabo un andlisis entre poblaciones en el que se calcularon los coeficientes de
diferenciacion genética y los estadisticos F, incluyendo Fit, Fis y Fst, segun Wright
(1949). Ademas, el flujo génico (Nm) se estimo utilizando la formula Nm = (1-FST) /
4FST, propuesta por Wright (1949). Paralelamente, se elabordé una matriz de distancia
genética entre las familias basada en el método de Nei (1972), utilizando el software

GeneAlEx para todos estos calculos.

La relacion filogenética entre las variedades de papa se llevé a cabo mediante el criterio
de optimizacién de Maxima Verosimilitud, usando el programa IQ-TREE (v 1.6.8). El
mejor modelo de sustitucion de nucledtidos (HKY+Y) se selecciond previamente
utilizando jModelTest. Para obtener el soporte de los nodos se utilizd el método de

bootstraping con 200000 pseudoréplicas.

4.2 Resultados y discusion

Los datos de secuenciacion obtenidos a través de la plataforma lon Torrent, usando el
chip 318 y recibidos en formato FASTQ comprimido, arrojaron un promedio de 11.428
Gb, equivalente a 480.010 lecturas, una vez se excluyeron las secuencias policlonales,
dimeros y secuencias de baja calidad. En cuanto a la secuenciacién realizada con la
tecnologia Illumina, se obtuvieron 66.837 Gb, correspondientes a 3.007.688 lecturas. El
andlisis de correlacion entre el numero total de lecturas, la frecuencia en los genotipos de
la poblacion y el numero de amplicones revel6 una correlacién inversa significativa entre
el nimero de amplicones y la frecuencia en los genotipos de la poblacion (-0,52
p=0,0001). Sin embargo, el nimero total de lecturas no mostr6é correlacion significativa
con ninguna de las variables mencionadas (Amplicon Vs lecturas= -0,1750 p=0,1533;
Frecuencia VS lecturas =0,1503 p=0,2212 y Allelos VS lecturas =0,1370 p=0,2651).
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Los resultados de esta investigacion concuerdan con lo mencionado por Valderrama et
al, (2020), quienes mencionan que mediante el sistema I6n Torrent, existe la posibilidad
de obtener un gran namero de lecturas a bajo costo, siendo el tamafio medio le lecturas
de 200pb y con capacidad de generar en torno a 130 millones de lecturas y 50 Gb de
secuenciaciéon. Mientras que para lllumina se menciona su capacidad de generar un gran
namero de lecturas (hasta 20.000 millones), siendo su mayor inconveniente el tamafio de
las lecturas obtenidas, que puede ser de 50 a 300 pb, debido a los ciclos de regeneracién
de los terminadores reversibles que no son totalmente eficaces (Valderrama, Ortigosa, &
Canas, 2020).

El proceso de filtrado inicial de las secuencias resulta en una reduccion del nimero total
de secuencias secuenciadas disponibles para etapas posteriores, pero este paso es
crucial para mejorar la identificacibn de SNPs. Esto se logra mediante criterios
especificos que ayudan a minimizar errores y aumentar la precision, como establecer un
namero minimo de lecturas por genotipo, asegurar que al menos el 90% de los
nucleotidos de un genotipo se mapeen en la misma posicion, y evitar el ocultamiento de
SNPs en homopolimeros. Ademas, se realiza un filtrado detallado comparando los datos
de cada genotipo con el conjunto de datos total y de referencia, descartando aquellos con
grandes diferencias. Como resultado de este riguroso proceso, el nimero de lecturas
obtenidas de la biblioteca de lon Torrent disminuy6 en un 11,5%, y las de Illlumina en un
8,2%.

En el filtrado de los genes candidatos, se redujo el nimero de lecturas o frecuencias al
considerar solo las primeras 10 bases precisas de los cebadores especificos "forward" y
"reverse". Esta seleccidon resulté en una disminucion del numero total de lecturas en
ambas librerias: un 88,5% de las lecturas se mantuvieron en lon Torrent, mientras que en
lllumina se conservo el 91,8%. El promedio de lecturas totales disponibles después del
filtrado inicial fue de 68.356,16 para lon Torrent y de 19.911,08 para lllumina. Ademas, el
tamafo promedio de los amplicones varié entre las dos librerias, siendo de 266 pb para
lllumina y de 168 pb para lon Torrent, en linea con los rangos descritos por Valderrama
et al., (2020).

Se efectu6 un anadlisis de correlacién de Pearson para examinar la relacion entre el

tamafo de los fragmentos amplificados y el niumero de lecturas obtenidas en ambas
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librerias. Los resultados revelaron una correlacion negativa débil (-0.29), pero
estadisticamente significativa (p<0.05), lo que indica que un aumento en el tamafio de los

fragmentos tiende a reducir el nUmero de lecturas.

En las tablas 4.6 y 4.7 se detalla el nUmero de lecturas para cada gen candidato de
ambas librerias, mostrando una variabilidad considerable. Existen diferencias notables
entre el nUmero maximo y minimo de lecturas por libreria, posiblemente debido a factores
como el proceso de multiplexado, las variaciones en las temperaturas de fusion de los
cebadores o errores de secuenciacion que resultaron en la pérdida de lecturas durante el
filtrado, especialmente si los cebadores flanqueantes no coincidian exactamente con la

secuencia original.

Tabla 4.5. Genes candidato con numero de lecturas de la libreria lllumina y sus
frecuencias en los genotipos de la poblacion.

CG- Nombre | Amplicon Total, Frecuenciaen | N°alelos | N° SNP
No lecturas | los genotipos de
poblacién
CG1 KSU 289 193488 40 7 6
CG2 | SWAPA2 200 48053 42 4 3
CG3 BADH 145 46337 41 4 5
CG4 FFT1 254 29031 38 5 7
CG5 | ABCG40 298 17976 39 3 2
CG6 GORK 287 14652 39 3 2
CG7 EFF 254 13617 38 3 5
CG8 FFT2 273 13104 38 2 1
CG9 APX 169 11704 38 4 3
CG10 ABH1 295 11322 39 2 1
CG11 IICB 253 6574 38 3 2
CG12 CaPK 300 5640 39 3 2
CG13 DGR 155 4915 37 4 11
CG14 | HDA191 285 4582 41 2 5
CG15 | PER64 300 4074 39 2 7
CG16 | ABCG22 280 3914 39 4 5
CG17 CDL 274 3580 35 2 5
CG18 PK5 152 3080 35 2 1
CG19 G6PD 180 2543 38 2 6
CG20 CLC 281 2008 39 2 1
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Tabla 4-5. (Continuacion)

CG-No Nombre | Amplicon | Total, Frecuencia en N° N° SNP
lecturas | los genotipos alelos
de poblacién
CG21 PER 285 431 22 3 3
CG22 AVP1 295 30428 1 1 0
CG23 NCED1 293 3983 1 1 0
CG24 PIP1 290 2830 1 1 0
CG25 Atrbo 280 526 0 0 0
CG26 P14 290 332 0 0 0
CG27 PCP3 268 192 0 0 0
CG28 HDAG 283 189 0 0 0
CG29 LHCB6 282 176 0 0 0
CG30 ABO 300 160 0 0 0
CG31 | YUCCA2-1 264 137 0 0 0
CG32 CPK21 297 95 0 0 0
CG33 | YUCCA2-2 282 85 0 0 0
CG34 Phos 261 69 0 0 0
CG35 CYP70 261 61 0 0 0
CG36 CHIA1 285 51 0 0 0
CG37 AUXIN 293 48 0 0 0
CG38 Kinase 286 17 0 0 0
CG39 PRX 297 6 0 0 0
CG40 AHK1 279 0 0 0 0
CG41 MRP41 297 0 0 0 0
CG42 VPP1 298 0 0 0 0

GC-= representa el nombre del gen candidato; CEBADOR= se refiere a la pareja de
cebadores utilizada; AMPLICON= indica el tamafio en pares de bases del amplicon
correspondiente al gen candidato; LECTURAS= denota el nimero o frecuencia de
lecturas obtenidas para cada gen candidato; y GT= muestra la frecuencia de presencia
de cada gen candidato en los genotipos de la poblacion evaluada, la cual consta de 115
individuos.
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Tabla 4.6. Genes candidato con numero de lecturas de la libreria lon Torrent y sus
frecuencias en los genotipos de la poblacion.

CG-No Nombre Amplicon Total, Frecuencia en los No Ne°
lecturas genotipos de alelos | SNP
poblacién
CG-43 | ERECTA-3 151 506235 101 3 38
CG-44 Bandal6 176 199032 101 4 4
CG-45 | EST710511 232 196317 89 6 26
CG-46 CBF 181 180553 44 4 12
CG-47 AtHB7 150 155496 44 2 1
CG-48 Bandal4 200 136598 44 2 1
CG-49 G3-3 155 126584 45 2 1
CG-50 | ERECTA-1 163 84827 92 6 5
CG-51 RAP3 150 81243 102 3 10
CG-52 G3-1(2) 161 75731 104 3 2
CG-53 HOS1 165 72809 104 5 34
CG-54 G4-7 159 71391 74 9 48
CG-55 ASK-H1 200 68082 91 4 48
CG-56 RAP2 158 64726 103 2 1
CG-57 RD22 154 57865 103 7 39
CG-58 G3-1 171 55200 102 2 2
CG-59 G1-2 150 51810 104 7 38
CG-60 Atl-1 171 47399 102 4 3
CG-61 B19sb 150 40383 104 2 37
CG-62 RAP1 186 39586 85 2 1
CG-63 RAP4 200 33861 99 3 3
CG-64 SINAGS 209 33543 101 3 47
CG-65 | ERECTA-2 185 32501 101 4 40
CG-66 ASK-C3 150 30508 105 5 12
CG-67 MBF1C 197 29079 105 6 46
CG-68 Atl-2 119 26198 106 3 34
CG-69 G3-3(2) 165 25030 91 3 12
CG-70 SAB-1 149 23687 94 2 1
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Tabla 4-6. (Continuacion)

CG-No Nombre | Amplicon Total, Frecuencia en los N° N°

lecturas genotipos de alelos | SNP
poblacién

CG-71 Hos 190 20122 35 4 2
CG-72 B20 204 17967 67 3 47
CG-73 CBL-2 101 11402 72 6 51
CG-74 G2-4 150 9869 93 2 1
CG-75 AREB 190 9425 60 4 4
CG-76 G2-5 162 9390 89 3 43
CG-77 ERD 172 9197 89 4 40
CG-78 PP2C 140 7017 85 2 1
CG-79 | Bandal8Bis 179 7002 74 2 43
CG-80 G1l-4 183 6862 83 3 9
CG-81 | F14J22-7-2 103 4611 54 2 9
CG-82 SAB-4 150 3488 93 5 35
CG-83 Bandal 202 176795 1 1 0
CG-84 G2-2 160 127554 1 1 0
CG-85 SAB-3 153 38125 1 1 0
CG-86 Banda8 174 2571 1 1 0
CG-87 Bandal5 187 17 0 0 0

GC= representa el nombre del gen candidato; CEBADOR= se refiere a la pareja de
cebadores utilizada; AMPLICON= indica el tamafio en pares de bases del amplicon
correspondiente al gen candidato; LECTURAS= denota el nimero o frecuencia de
lecturas obtenidas para cada gen candidato; y GT= muestra la frecuencia de presencia
de cada gen candidato en los genotipos de la poblacion evaluada, la cual consta de 115
individuos.

Tabla 4.7. Genes candidato con numero de
frecuencias en los genotipos de la poblacion.

lecturas de la libreria lon Torrent y sus

CG-No Nombre Amplicon Total Frecuencia en los N° N°
lecturas genotipos de alelos | SNP
poblacién
CG-43 | ERECTA-3 151 506235 101 38
CG-44 Bandal6 176 199032 101 4 4
CG-45 | EST710511 232 196317 89 26
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Tabla 4-7. (Continuacion)

CG-No Nombre Amplicon Total Frecuencia en los N° Ne
lecturas genotipos de alelos | SNP
poblacion

CG-46 CBF 181 180553 44 4 12
CG-47 AtHB7 150 155496 44 2 1
CG-48 Bandal4 200 136598 44 2 1
CG-49 G3-3 155 126584 45 2 1
CG-50 | ERECTA-1 163 84827 92 6 5
CG-51 RAP3 150 81243 102 3 10
CG-52 G3-1(2) 161 75731 104 3 2
CG-53 HOS1 165 72809 104 5 34
CG-54 G4-7 159 71391 74 9 48
CG-55 ASK-H1 200 68082 91 4 48
CG-56 RAP2 158 64726 103 2 1
CG-57 RD22 154 57865 103 7 39
CG-58 G3-1 171 55200 102 2 2
CG-59 G1-2 150 51810 104 7 38
CG-60 Atl-1 171 47399 102 4 3
CG-61 B19sb 150 40383 104 2 37
CG-62 RAP1 186 39586 85 2

CG-63 RAP4 200 33861 99 3 3
CG-64 SINAGS 209 33543 101 3 47
CG-65 ERECTA-2 185 32501 101 4 40
CG-66 ASK-C3 150 30508 105 5 12
CG-67 MBF1C 197 29079 105 6 46
CG-68 Atl-2 119 26198 106 3 34
CG-69 G3-3(2) 165 25030 91 3 12
CG-70 SAB-1 149 23687 94 2 1
CG-71 Hos 190 20122 35 4 2
CG-72 B20 204 17967 67 3 47
CG-73 CBL-2 101 11402 72 6 51
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Tabla 4-7. (Continuacion)

CG-No Nombre | Amplicon Total Frecuencia en los Ne N°
lecturas genotipos de alelos | SNP
poblacion

CG-74 G2-4 150 9869 93 2

CG-75 AREB 190 9425 60 4 4
CG-76 G2-5 162 9390 89 3 43
CG-77 ERD 172 9197 89 4 40
CG-78 PP2C 140 7017 85 2 1
CG-79 | Bandal8Bis 179 7002 74 2 43
CG-80 G1l-4 183 6862 83 3 9
CG-81 | F14J22-7-2 103 4611 54 2 9
CG-82 SAB-4 150 3488 93 5 35
CG-83 Bandal 202 176795 1 1 0
CG-84 G2-2 160 127554 1 1 0
CG-85 SAB-3 153 38125 1 1 0
CG-86 Banda8 174 2571 1 1 0
CG-87 Bandal5 187 17 0 0 0

Para determinar un conjunto preliminar de patrones en los genotipos, se aplicaron filtros
iniciales a los alelos bajo ciertas condiciones: diploidia 4x, un minimo de dos secuencias
totales consideradas, y un minimo de dos secuencias repetitivas por alelo. Esto implico
seleccionar Unicamente los patrones mas frecuentes de todas las lecturas para cada
genotipo, que contuvieran hasta cinco lecturas con al menos dos repeticiones de cada
secuencia patron, denominadas secuencias repetitivas. Se generaron nuevos archivos,
incluyendo uno con resultados estadisticos, otro con las secuencias mas repetitivas y

otro mostrando alineamientos multiples realizados.

Ademas, las tablas 4.6 y 4.7 presentan la frecuencia de los genotipos en los genes
candidatos de cada libreria. Segun los graficos de la figura 1, no todos los genes
candidatos estaban presentes en cada genotipo, y algunos genes candidatos incluso no
se encontraron en ninguno de los genotipos de la poblacion estudiada, tales como: Atrbo
(CG25), P14 (CG26), PCP3 (CG27), HDA6 (CG28), LHCB6 (CG29), ABO (CG30),
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YUCCA2-1 (CG31), CPK21 (CG32), YUCCA2-2 (CG33), Phos (CG34), CYP70 (CG35),
CHIAL (CG36), AUXIN (CG37), Kinase (CG38), PRX (CG39), AHK1 (CG40), MRP41
(CG41), VPP1 (CG42) y Bandal5 (CG-87).
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Figura 4.1. Frecuencias de los genotipos que constituyen la poblacion en relacion con los genes candidatos de cada libreria. El eje

vertical representa el nimero de genotipos, mientras que el eje horizontal detalla cada gen candidato correspondiente a cada
libreria.
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En promedio, se obtuvieron 48 genotipos por cada gen candidato, siendo 19 genotipos
para la plataforma lllumina y 77 genotipos para lon Torrent, lo que representa una
presencia del 43.07% en la poblaciéon. La libreria de lon Torrent presentdé la mayor
cantidad de genes candidatos en la mayoria de los genotipos con mas de 100 genotipos,
con un total de 16 genes candidatos (ver figura 4.1). Un aspecto notable de los patrones
obtenidos (cuyos resultados no se presentan aqui) es la ausencia de ciertos genes
candidatos en el estudio, debido a que no se identificaron patrones en la poblacion tras el

proceso de filtrado.

Aquellos corresponden a: Atrbo (CG25), P14 (CG26), PCP3 (CG27), HDAG6 (CG28),
LHCB6 (CG29), ABO (CG30), YUCCA2-1 (CG31), CPK21 (CG32), YUCCA2-2 (CG33),
Phos (CG34), CYP70 (CG35), CHIAl (CG36), AUXIN (CG37), Kinase (CG38), PRX
(CG39), AHK1 (CG40), MRP41 (CG41), VPP1 (CG42) y Bandal5 (CG-87) y que algunos
genes candidatos mostraron un unico patron AVP1 (CG22), NCED1 (CG23), PIP1
(CG24), Bandal (CG-83), G2-2 (CG-84), SAB-3 (CG-85) y Banda8 (CG-86).

Para determinar la composicion alélica de la poblacién y los patrones finales, se utilizaron
213 amplicones (70,11%) que llegaron a esta etapa final del proceso. Estos hallazgos
revelaron la ausencia de patrones en 19 genes candidatos en la poblacién, 7 poseian un
Unico patron, 20 genes candidatos tenian 2 patrones o alelos, 16 con 3 alelos, 13 con 4
alelos, 4 con 5y 6 alelos, 3 con 7, y 1 de ellos con 9 patrones en la poblacion ( Figura
2a). De los 19 genes candidatos que no obtuvieron patron 18 fueron de la libreria
realizada con lllumina y uno de lon torren y este correspondié a bandas diferenciales
obtenidos en el experimento de cDNA-AFLP (Figura 2b). En cuanto a los de patrones
Unico tres fueron de lllumina y cuatro de lon Torrent, de estos ultimos dos fueron de
experimento de cDNA-AFLP vy los otros dos de genes co-localizados (Figura 4.2C).
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Figura 4.2. Resultados del analisis manual para determinar los patrones de los genes
candidatos: A) Resumen grafico del conjunto total de resultados obtenidos; B) Grafico
basado en el origen de los genes candidatos que no presentaron ningun patron; C)

Gréfico basado en el origen de los genes candidatos que mostraron un patrén unico.
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Se identificaron 1876 SNPs en genes candidatos con dos o mas patrones, todos siendo
SNPs sin ningan Indel registrado. Las técnicas utilizadas para obtener estas secuencias
ofrecen varias ventajas, como la caracterizacién y genotipificacion molecular de la
poblacién estudiada, la identificacion facil de SNPs y nuevos marcadores sin necesidad
de fraccionamiento por tamafio, sin depender de secuencias de referencia, y con alta
eficiencia. Esto se debe a que se parte de un pool de ADN de germoplasma diverso con
cobertura redundante, obtenido con menos etapas de PCR y purificacion y con un
numero reducido de muestras. Estas caracteristicas hacen de esta técnica una de las
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mas preferidas para analisis de mapeo por asociacion a lo largo del genoma, siendo
ampliamente utilizada en especies como arroz, soja o sorgo (Lopez, 2017; Davey et al.,
2011; Grattapaglia et al., 2011; Huang et al., 2013; Iquira et al., 2015; Sonah et al., 2015).

La tabla 4.8 muestra que, para los genes candidatos con dos patrones, el ratio es de 2
SNPs por gen, mientras que para aquellos con tres patrones, se registraron 550 SNPs,
con un promedio de 34 SNPs por gen. En los genes con cuatro alelos, la media fue de 27
SNPs y un total de 347 SNPs, y en aquellos con cinco, el promedio fue de 46 SNPs y un
total de 184 SNPs. Para los genes con seis alelos, se obtuvieron 59 SNPs en promedio y
un total de 237 SNPs, en los de siete, un total de 186 SNPs y un promedio de 61 SNPs, y
para los de nueve alelos, un total y promedio de 107 SNPs. El gen candidato con mayor
nuamero de SNPs fue Bandal8BIS (CG-79) con 112 SNPs, seguido por CBL-2 (CG-73; 6
alelos) con 110 SNPs.

Tabla 4.8. SNPs detectados y sus tipos

No. Alelos | SNP | Transicion Transversion

AIG | CIT | GIT | GIC | AIC | AIT
2 Pat 262 71 59 33 26 32 41

> 2 Pat 1614 | 382 | 417 | 192 156 202 | 265
Total 1876 | 453 | 476 | 225 | 182 | 234 | 306
2 Pat 262 | 71 | 59 33 26 32 | 4

Total, Transiciéon 929 | Total, Transversion | 947

La figura 4.3 indican que el 50,5% de los SNPs eran trasversiones, con A/T siendo el
cambio de base mas comun, especialmente en genes candidatos con méas de dos
patrones. En cambio, las transiciones constituyeron el 49,5% de los SNPs, con C/T como
el cambio mas frecuente, representando el 25,4%. La tabla 8 muestra que, en los genes

candidatos con solo dos patrones, el cambio mas comun fue A/G, seguido por C/T.
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Figura 4.3. Clasificacion de SNPs. A) Porcentaje de transiciones y transversiones totales.
B) Transiciones totales (A/G). C) Transversos totales (G/T, G/C, AIC y A/IT).
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En los amplicones secuenciados, que abarcaron un total de 729,079 pares de bases, se
identificé una relaciéon de 1 SNP por cada 3,889 pares de bases. De los genes candidatos
estudiados, se detectaron patrones en 61 amplicones, resultando en un promedio de 27

SNPs por amplicon.

La asociacion de patrones de cada gen candidato con los genotipos individuales se
realiz6 a través del software ASPAM, comparando la longitud de los SNPs y las 3 bases
adyacentes para asociar los patrones a los genotipos, incluyendo valores perdidos y
frecuencias genotipicas. En total, se identificaron 4659 combinaciones de alelos para 61
genes candidatos con dos 0 mas patrones en 115 genotipos analizados. Sin embargo, se
observaron 2665 valores perdidos en distintos genotipos y genes candidatos, con un
promedio de 43 combinaciones alélicas por genotipo/gen candidato.
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Ademaés, se identifico que 25 de los 61 genes candidatos presentaron menos del 20% de
valores perdidos en el conjunto de genotipos, mostrando diversas combinaciones de
alelos. En contraste, genes como CG1 (KSU) y otros hasta CG71 (Hos) mostraron mas
del 60% de valores perdidos en sus genotipos. Estos resultados, comparados con
estudios previos, aportan informaciéon valiosa para la estimacién de la variabilidad
genética de la especie estudiada, destacando que el nimero de alelos esta directamente
relacionado con la cantidad de muestras y el material de origen (Pacheco et al., 2014).

En los genotipos que no mostraron combinaciones alélicas se identificaron valores
faltantes. De acuerdo con el grafico de la figura 4, de los 61 genes candidatos (GC), 25
de ellos tuvieron menos del 20% de valores faltantes en el conjunto de genotipos y
mostraron diversas combinaciones de alelos. Sin embargo, varios genes candidatos,
especificamente CG1l (KSU), CG2 (AWAPA2), CG3 (BADH), hasta CG71 (Hos),
presentaron una proporcion significativa de valores faltantes, superando el 60% en sus

respectivos genotipos.

Figura 4.4. Gréfico del nimero de GC agrupados por su porcentaje (%) de valores

perdidos en los genotipos de papa evaluados organizados en diferentes rangos
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Se observo que 40 de los 61 genes candidatos tenian mas de dos alelos (multi-locus) en
diferentes genotipos. Los genes candidatos con una composicién no bialélica, un alto
porcentaje de multi-locus y mas del 60% de datos perdidos fueron descartados.
Comparativamente, estudios previos como el de Lopez (2020) y Tagliotti (2019),

reportaron matrices de SNPs significativamente mayores que las obtenidas en esta
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investigacion, lo cual puede atribuirse a diferencias en las técnicas de genotipificacién y a
posibles inserciones, sustituciones o supresiones en los sitios de anclaje de los

marcadores, como sefialan Chambers & MacAvoy (2000).

La investigacion se centr6 luego en los genes candidatos bialélicos presentes en al
menos el 95% de la poblacién. De estos, el 86% de los genotipos evaluados se
encontraban en estado heterocigoto, con 6 genes mostrando mas del 30% de sus

genotipos en este estado.

La Tabla 4.9 presenta los resultados de diversidad genética para 26 genes candidatos
bialélicos. De los 1066 SNPs identificados en estos genes, cinco correspondian a genes
candidatos individuales, mientras que en los 21 genes restantes, los SNPs estaban
situados en regiones cercanas formando haplotipos. Por ejemplo, el gen candidato

GC15-PER64 presenta un haplotipo constituido por SNPs entre las bases 20 y 33.

Tabla 4.9. Nombres de genes candidatos multi-locus y la cantidad correspondiente de
SNPs generados en los genotipos de papa.

Nombre gen | No de SNPs | Nombre gen | No de SNPs
RAP3 10 G214 1
G3-1(2) 2 G2-5 91
MBF1C 96 RAP1 1
RAP3 10 ERECTA-3 78
B19sb 81 RAP4 3
EST710511 26 RAP2 1
SINAGS 100 HOS1 84
PP2C 1 ERECTA-2 93
SAB-1 1 ERECTA-1 5

ERD 96 Atl-1

G3-3(2) 19 At1-2 60
G1-2 86 RD22 84
Bandal6 4 G1l4 30
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Figura 4.5. Graficos que muestran las frecuencias de las combinaciones alélicas de los genes candidatos bialélicos, representadas

a través de sus frecuencias genotipicas.
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Figura 4.6. Graficos del porcentaje de homocigocidad (Ho) y heterocigocidad (He) de los genes candidatos
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El andlisis de la estructura poblacional de la coleccion estudiada discrimind dos
poblaciones principales (K = 2; tabla 4.10 y figura 4.7), lo cual se corroboro mediante
anadlisis de conglomerados Neighbor (Figura 4.8a) mediante un dendograma obtenido a
partir de un analisis de identidad donde se separ6é con un coeficiente de disimilaridad de
0.30 dos grupos, y el andlisis de componentes principales (ACP) para lo cual se
establecio un valor de desequilibrio de ligamiento con un DL=0,001 en el que el 45,5% de
la variabilidad fue explicada por los dos primeros componentes (Figura 4.8b). El primer
componente explica el 34.3% de la varianza total y separa el grupo de Phurejas (rojo) de
las Andigenas (azul). La primera poblacion, nombrada como Andigena, contiene 62
accesiones (62,6% de la coleccion) de las cuales 27 segun sus datos de pasaporte
corresponde a Phureja. 37 genotipos de la poblacion (37,4%) constituyeron la segunda
poblacién, denominada Phureja, que reagrupd 10 accesiones con datos de pasaporte de

Andigena.

Tabla 4.10. Estadistica del STRUCTURE resultante del analisis de 2 poblaciones de
papa (S. tuberosum grupo Phureja y S. tuberosum del grupo Andigena) utilizando 968
SNPs. El analisis Delta K seleccion6 K = 2 grupos 6ptimos (Azul).

K | Reps | Mean LnP(K) Stdev Ln'(K) [Ln"(K)| Delta K
LnP(K)
1 10 -9.766.101.000 336.269 NA NA NA
2 10 | -6.579.998.000 | 1.089.534 | 3.186.103 | 2.900.421.00 | 266.207.46
.000 0 7

3 10 | -6.294.316.000 | 110.280.811 | 285.682.0 | 17.318.000 0.15704
00

4 10 | -6.025.952.000 | 19.258.785 | 268.364.0 | 148.142.000 769.218
00

5 10 | -5.905.730.000 | 76.795.321 | 120.222.0 | 37.948.000 0.49414
00

6 10 | -5.747.560.000 | 63.837.948 | 158.170.0 | 119.500.000 187.193
00

7 10 | -5.708.890.000 | 30.298.121 | 38.670.00 | 13.784.000 0.45495

0
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Tabla 4- 10. (Continuacion).

K | Reps Mean LnP(K) Stdev Ln'(K) ILn"(K)| Delta K
LnP(K)
8 10 -5.656.436.000 | 52.727.151 | 52.454.000 | 45.368.000 | 0.86043
9 10 -5.649.350.000 | 57.121.098 7.086.000 21.439.000 | 0.37533
10 10 -5.663.703.000 | 77.265.451 | -14.353.000 NA NA

En su estudio, Sanchez (2017), identificO siete agrupaciones en las accesiones
evaluadas, con indices de similitud variando entre 0,452 y 0,841. Por otro lado, Deperi
(2019), encontré cinco grupos dentro de una poblaciéon de 231 genotipos de papa de la
coleccion de germoplasma del Programa de Mejoramiento Genético de INTA Balcarce,
con coeficientes de similitud entre 0,721 y 1, indicando una poblacion estructurada.
Asimismo, Tagliotti (2019) en su analisis de diversidad genética con 183 genotipos,
observo la formacion de cinco grupos distintos.

Figura 4.7. Grafico que ilustra los resultados del analisis de estructura genética en dos

poblaciones diferentes de papa (S. tuberosum grupo Phureja y S. tuberosum del grupo
Andigena) (K= 2 a k10) utilizando 968 (SNPs).
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Figura 4.8. A. Dendrograma basado en IBS en dos variedades de papa B. Analisis de
Componentes Principales para los dos grupos de papa estudiados (S. tuberosum grupo
Phurejay S. tuberosum del grupo Andigena). Se muestra los PC1 vs PC2.
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La tabla 4.11 muestra los resultados de las medidas de diversidad genética, basadas en

SNPs y haplotipos de los genes candidatos bialélicos. La heterocigosidad esperada
promedio fue de 0,389 (+0,131) y la observada de 0,329 (+£0,142), con intervalos de
heterocigosidad observada (Ho) que varian desde 0,04 (para GC80-G1-4, locus 963 a

968) hasta 0,66 (para GC65-Erecta-2, locus 897), y heterocigosidad esperada (He) que
oscila entre 0,07 (para GC59-G1-2, locus 560) y 0,6 (para GC77-ERD, locus 372).

Tabla 4.11. Resultados de las estadisticas de diversidad genética obtenidos a partir de
SNPs y haplotipos en los genes candidatos bialélicos.

Gen MAF | Ho He PIC | HW P_valor | Signif
RAP3 0.040 | 0.091 | 0.087 | 0.083 -0.014 *
MBF1C 0.227 | 0.437 | 0.477 | 0.362 0.050 ns
B19sb 0.450 | 0.322 | 0.498 | 0.373 0.212 ns
SI-9AGS | 0.217 | 0.391 | 0.378 | 0.313 0.024 *
EST710511 | 0.126 | 0.333 | 0.437 | 0.392 0.121 ns
PP2C 0.258 | 0.475 | 0.581 | 0.512 0.065 ns
ERD 0.192 | 0.264 | 0.579 | 0.498 0.353 ns
G3-3(2) | 0.167 | 0.333 | 0.465 | 0.417 0.138 ns
Ba-9dal6 | 0.227 | 0.482 | 0.478 | 0.406 0.032 *
G2-5 0.152 | 0.244 | 0.449 | 0.404 0.277 ns
G1-2 0.035 | 0.556 | 0.429 | 0.334 0.128 ns
RAP4 0.187 | 0.374 | 0.353 | 0.307 0.044 ns
ERECTA-3 | 0.157 | 0.158 | 0.287 | 0.250 0.284 ns
HOS1 0.046 | 0.096 | 0.091 | 0.086 0.016 *
RD22 0.035 | 0.208 | 0.240 | 0.221 0.063 ns
Atl-2 0.258 | 0.539 | 0.405 | 0.321 0.144 ns
ERECTA-1 | 0.101 | 0.405 | 0.376 | 0.311 0.048 *
Atl-1 0.116 | 0.232 | 0.206 | 0.184 0.056 ns
G1l-4 0.020 | 0.040 | 0.319 | 0.278 0.771 ns

MAF=Alelo de Menor Frecuencia; Ho=

(ns =no significativo; * P<0.05).

Heterocigosidad Observada; He= Heterocigosidad
Esperada; PIC=Contenido de Informacion Polimérfica; HW (Equilibrio Hardy-Weinberg) (P-Valor) =
P valor obtenido después de aplicar la prueba chi-cuadrado (Pearson, 1900); Signif= Significancia
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De los 663 loci analizados, la mayoria no presentd desviaciones significativas del
equilibrio de Hardy-Weinberg (p<0.05). El contenido de informacién polimoérfica (PIC)
oscil6 entre 0,066 (GC59-G1-2, locus 560) y 0,51 (GC78-PP2C, locus 282), con un
promedio de 0,323 (x0,104), cifras inferiores a las reportadas por Sanchez (2017), en
papa nativa y por Cadima et al., (2017) en genotipos de Bolivia. Esto sugiere que los

SNPs identificados son informativos para detectar variabilidad genética en la papa.

En la poblacion 1 (Andigena), se observaron altos valores promedio de numero efectivo
de alelos (Ne=1,71), heterocigosidad observada (H0=0,53) y esperada (He=0,39),
indicando una elevada diversidad genética. Por otro lado, la poblacién 2 (Phureja) mostro
menor diversidad genética, con un Ho promedio de 0.03 y He de 0.20. Estos hallazgos
contrastan con los reportados por Tagliotti (2019) y Deperi (2019), quienes encontraron

mayores niveles de diversidad genética en sus respectivos estudios.

Tabla 4.12. Resultados de las estadisticas de diversidad genética en funcién de las
poblaciones estudiadas.

Gen N Na | Ne | Ho I He | HW P_valor F Signif
Poblacion 1| 58,8 | 1,97 | 1,71 | 0,53 | 0,58 | 0,39 0,40 -0,30 *
Poblacion 2 | 36,7 | 1,05 | 1,04 | 0,03 | 0,03 | 0,20 0,20 -0,43 *

Total 47,8 1,51 1,37 | 0,28 | 0,30 | 0,21 0,21 -0,30 *

N= Tamafio de la muestra; Na= nimero de alelos, Ne=numero efectivo de alelos; Ho=
Heterocigosidad Observada; He= Heterocigosidad Esperada; HW (Equilibrio Hardy-
Weinberg) (P-Valor) = P valor obtenido después de aplicar la prueba chi-cuadrado
(Pearson, 1900); Signif= Significancia (ns =no significativo; * P<0.05).

En cuanto a los estadisticos utilizados a nivel general, los resultados para los estadisticos
F (Tabla 4.13) mostraron valores negativos en el conjunto de la poblacion en Fis
presentando heterocigosidad (FIS = -0.12, p = 0,001) y un flujo génico medio (Nm =
0,408), por lo que no se observa endogamia en ninguno de los niveles poblacionales o
subpoblacionales en el conjunto de genotipos. Los resultados obtenidos para los
estadisticos de diversidad genética son bastante homogéneos, con valores medios de -
0,12 para Fis y 0,34 para Fit. En cuanto a la comparacion entre subpoblaciones y la
poblacién total, medida por el estadistico Fst, se obtuvo un valor medio de 0,41 para las
familias, lo que indica una disminucion de la heterocigosis debido a la diferenciacion

genética, por lo tanto, la diferenciacion genética entre las poblaciones de Phureja y



Capitulo 3 142

Andigena fue alta (FST = 0,41, p = 0,001). Deperi (2019) reporta, grupos bien
diferenciados con Fst de 0,118 y dentro de los grupos de Fis de -0,022.

Tabla 4.13. Resultados de las medidas estadisticas aplicadas a nivel poblacional para
evaluar la diversidad genética (N=99).

F-Statistics | Value | P(rand >= data)
Fst 0,41 0,001
Fis -0,12 0,99
Fit 0,34 0,001

Fis= coeficiente de endogamia del individuo respecto a la poblacién; Fit= coeficiente de
endogamia de un individuo respecto a la poblacion total; Fst= efecto de las
subpoblaciones comparando con la poblacion total, Nm= Flujo génico

El analisis de la varianza molecular (AMOVA) mostré que el 38% de la variabilidad
genética total estaba asociada a diferencias entre poblaciones, y el resto se atribuyé a
variaciones dentro de los individuos. No se observo variabilidad genética entre los

individuos dentro de cada una de las dos poblaciones estudiadas (Tabla 4.14).

Tabla 4.14. AMOVA de las poblaciones basadas en las combinaciones alélicas obtenidas
a partir de los marcadores SNP bialélicos.

Fuente de variacion gl | cuadrados | Porcentaje de variacion
Entre poblaciones 1 9233,566 38%
Entre individuos dentro de la poblacion | 97 125,055 0%
Dentro de los individuos 99 159,258 62%
Total 197 100%
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4.3 Conclusiones

El estudio reveld una variabilidad significativa en términos de presencia y ausencia de
genes candidatos y sus patrones en diferentes genotipos de papa. Se observd que
ciertos genes candidatos estaban presentes en un numero significativo de genotipos,
mientras que otros estaban completamente ausentes o0 presentaban un Unico patrén.
Este hallazgo sugiere una diversidad genética considerable dentro de la poblacion
estudiada, destacando la importancia de una seleccion genética detallada para la mejora

del cultivo de la papa.

El analisis de la varianza molecular (AMOVA) indicé que una proporcion sustancial de la
variabilidad genética (38%) se debia a diferencias entre las poblaciones estudiadas.
Ademas, se encontrd una heterocigosidad significativa tanto observada como esperada
en la poblacion de papa, con un numero efectivo de alelos que indicaba una alta
diversidad genética, especialmente en la poblacion Andigena. Estos resultados resaltan
la complejidad genética del cultivo de la papa y la necesidad de estrategias de
mejoramiento genético que consideren la diversidad genética intrinseca de las

poblaciones locales para optimizar la resistencia y productividad del cultivo.

La caracterizacion de la diversidad y la estructura de la poblacion estudiada, con valores
de heterocigocidad medios, permitieron confirmar mediante métodos Bayesianos
basados en marcadores SNPs que la poblacion se encuentra estructurada en dos grupos
y reagrupar los genotipos que conforman la coleccion estudiada. La informacion
recopilada puede ser aprovechada en los programas de mejoramiento genético de papa

para mejorar la eficacia de la seleccion.



Capitulo 3 144







Capitulo 4 146

5.Capitulo 4. Estudio de asociacion de
genoma a caracteristicas ligadas a la

tolerancia al estrés por sequia en papa

Introduccioén

La papa (S. tuberosum L.) es el cultivo mas importante en el mundo después de los
cereales. El tubérculo mas valorado también es el principal candidato para enfrentar la
seguridad alimentaria, en una poblacién en continuo crecimiento. Para el afio 2050, se
estima que necesitaremos alimentar una poblacion de mas 9.700 millones de personas,
para lo cual, sera necesario aumentar un 70% mas del rendimiento actual de los
alimentos (Devaux et al., 2021). Dicho crecimiento en la produccion de alimentos debe
ser de forma sostenible, por tanto, sera esencial generar cultivares mas eficientes en el
uso de agua que puedan mitigar los efectos negativos del cambio climatico. En ese
sentido, la papa es un cultivo extremadamente sensible a la sequia con reduccion en la
produccion de hasta 91% en condiciones de estrés severo (Gervais et al., 2021). De tal
manera que, la ausencia de cultivares adaptados al déficit hidrico podria causar pérdidas
en rendimiento de hasta el 32% para el afio 2050 (Alvarez-Morezuelas et al., 2023).
Centros de investigacion del sector publico y privado desarrollan estrategias de
mejoramiento genético para que la produccion del cultivo de papa sea menos vulnerable

a estrés por sequia.

La tolerancia a la sequia es un atributo complejo de naturaleza cuantitativa que dificulta
los progresos del mejoramiento genético. El rendimiento es el rasgo que normalmente
define los niveles de tolerancia de los genotipos expuestos a bajas condiciones de
humedad del suelo. Por otro lado, las caracteristicas fisiol6gicas mas importantes que
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determinan la produccion de tubérculos, estan asociados principalmente a la fotosintesis,

conductancia estomatica y area foliar (Aliche et al., 2020).

Ademas, la precocidad ha sido una estrategia util para que los cultivos escapen de las
temporadas de época seca, al final de las estepas de crecimiento (Kebede, Kang, &
Bekele, 2019). Las bases moleculares de la tolerancia al estrés hidrico son bastante
complejas, aunque los avances moleculares han revelado muchos de los mecanismos

subyacentes.

El estudio de asociacion de genoma completo (GWAS, Genome Wide Association Study)
es una herramienta poderosa para revelar los mecanismos moleculares de
caracteristicas complejas. La asociacién de caracteristicas fenotipicas y genotipicas
revela tanto los efectos genéticos como también las interacciones entre los alelos
involucrados en los rasgos de interés. La posibilidad de seleccionar genes y familias de
genes simultdneamente acelera los procesos de mejoramiento para caracteristicas
complejas. Ademds, las técnicas de mapeamiento asociativo han contribuido al
mejoramiento genético en plantas de naturaleza tetraploide, donde los caracteres
poligénicos y sus efectos genéticos se vuelven mas complejos. Recientemente se han
identificado regiones del genoma del cultivo de papa asociadas con la calidad del
tubérculo (Pandey, Scheuring, Koym, & Vales, 2022), uso eficiente del nitrégeno (Ospina,
y otros, 2021), resistencia a la sarna comun (Koizumi, y otros, 2021), resistencia al
ataque de P. infestans (Mosquera, y otros, 2016), y tolerancia a sequia (Alvarez-
Morezuelas et al., 2023; Tagliotti et al., 2019). El secuenciamiento del genoma de la papa
(PGSC, 2011), la reduccion en los costos de secuenciamiento y el aumento de niumero
de lecturas ha favorecido la identificacion de polimorfismos de un Unico nucleétido
(SNPs). Plataformas de marcadores de tipo SNPs como Infinium 8303 (Felcher, y otros,
2012), y bases de datos DroughtDB (Alter, y otros, 2015), han impulsado los estudios de

asociacion de rasgos complejos del cultivo de la papa para la resistencia a sequia.

Con todo, la identificaciébn de SNPs asociados a caracteristicas ligadas a la resistencia a
sequia son extremadamente Utiles en los programas de mejoramiento del cultivo de
papa. En este estudio, estudiamos la relacion entre marcadores moleculares de tipo

SNPs y caracteres vinculados a la tolerancia de la papa al estrés por sequia.



Capitulo 4 148

5.1 Materiales y métodos

5.1.1 Analisis de asociacion

La informacion fenotipica corresponde a once caracteres cuantitativos, incluyendo DF,
NT, AP, PH2, PH10, CCI, CRA, MSH, MST, NTP y RTO. Un total de 968 marcadores
fueron usados para avaluar las asociaciones entre marcador y fenotipos usando modelos
lineales mixtos (MLM). Los MLM consideraron a la estructura de las dos poblaciones,
como calculada previamente en el Capitulo 3 y a la matriz kinship como efectos fijos. El
analisis se realizé usando la libreria desarrollado para estudios de asociacion en
autopoliploides GWASpoly (Rosyara et al., 2016), en el programa estadistico R v4.0.5.

Los datos genotipicos se filtraron por frecuencia del alelo menor de 0,05. Los genotipos
de plantas de papa fueron caracterizados de acuerdo con la dosis de alelos, incluyendo
nuliplexo (0=AAAA), simplexo (1=AAAB), duplexo (2=AABB), triplexo (3=ABBB) Yy
cuadriplexo (4=BBBB), considerando que los materiales de estudio fueron tetraploides
(Rosyara y otros, 2016) “El modelo genético general permite que el efecto fijo para cada
clase de genotipo sea arbitrario” (Lopez, 2017). En este caso, el modelo presentd cuatro
grados de libertad para la prueba F (uno menos que el nUmero de clases de genotipos).
Se emplearon cuatro modelos genéticos distintos de un solo parametro, ademas del
modelo general: el aditivo, el dominante simple, el doble dominante y el aditivo
diploidizado. En particular, el modelo aditivo tiene en cuenta que el efecto de cada SNP
es proporcional a la cantidad de alelos de referencia presentes. Los modelos de
dominancia corresponden a la dominancia simple y doble dominante. Basicamente el
modelo dominante simple evalla la hipétesis que la presencia de una o mas copias de un
alelo de referencia tuvo un desempefio similar entre estos y diferente desempefio del
genotipo homocigoto del alelo alternativo. En esta situaciéon, los tres genotipos
heterocigotos tienen el mismo efecto que uno de los genotipos homocigotos, o que
significa que para cada marcador existen dos formas diferentes de parametrizar la
dominancia simple que no son equivalentes entre si. El modelo doble dominante, es
especifico para tetraploides y evalla si el genotipo duplexo tuvo un desempefio similar al
simplexo y nuliplexo, o con el triplexo y cuadriplexo, dependiendo del alelo dominante (A
0 B). Se establecio un nivel de significancia estadistica de 0.05 corregido con el método

de Bonferroni y el test de permutaciones para determinar las asociaciones marcador-
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fenotipo significativas. Estos resultados se presentaron en tablas y gréficos tipo

"manhattan” (Rosyara y otros, 2016)
5.1.2 Anotacién de genes

Para la secuencia de las posiciones de nucledtidos de los dos lados de los SNPs
significativos fueron seleccionados del genoma de referencia respectivo y comparados
con otras especies usando el programa BLAST (Altschul y otros, 1990), para determinar
genes candidatos. La homologia y la funcion de los genes fueron anotados usando el
banco de datos del NCBI (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/).

5.2 Resultados y discusion

En los resultados del andlisis de valores observados versus los valores esperados
indican cierto grado de desviacion de los valores p con relacion a la hipétesis nula, en
todas las variables fenotipicas (ANEXO A). Los resultados fueron similares para todos los
modelos evaluados (general, aditivo, diplo-general, diplo-aditivo), siendo en general los
modelos aditivo y diplo aditivo los que mostraron el menor grado de inflacién de los
valores p (ANEXO A). La estructura poblacional (poblacion 1 y 2) y la matriz de
covarianza (kinship matrix) fueron factores incorporados en el estudio GWAS (Rosyara et
al., 2016), sin embargo, no se presentaron mejoras substanciales en la distribucion de los
datos. Los graficos cuantil-cuantil (ggplot) mostraron ciertas desviaciones de la
distribuciéon normal para las variables fenotipicas (ANEXO A). Estos resultados podrian
estar influenciados por el bajo numero de marcadores y el reducido tamafio de la
poblacién de este estudio. Ademas, Ray & Chatterjee (2020), aseguran que el ajuste de
covariables no garantiza la distribucion normal de los residuos, cuando existen valores
atipicos y/o estan fuertemente correlacionados. Con todo, se asumio que las variables se
distribuyen normalmente, a pesar de que puede existir una perdida en el poder
estadistico y/o puede aumentar la tasa de falsos positivos (error tipo I) (Verhulst & Neale,
2021). La correccion del umbral para la identificacion de QTLs se realizd6 mediante el test
de Pruebas Multiples para GWAS propuesto por Moskvina & Schmidt (2008), con un nivel
de confianza de p<0.05 (Tabla 5-1). Marcadores de tipo SNPs fueron asociados a las

caracteristicas como dias a floracién, altura de planta, contenido relativo de agua y
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namero de tubérculos por planta (Tabla 5-1). El modelo de interaccién alélica aditivo y
diplo-aditivo presentaron los valores con mayor efecto para todas las variables
fenotipicas, mientras que los modelos general y diplo-general revelaron efectos (Tabla 5-
1).

SNPs asociados significativamente a la variable dias a floracion fueron identificados en
los cromosomas 7 y 8 (Tabla 5-1). EI marcador mapeado en el cromosoma 7 tiene un
efecto mayor comparado con el detectado en el cromosoma 8 (Tabla 5-1). Los gréaficos
de tipo manhattan revelaron la naturaleza cuantitativa de la caracteristica dias a floracién
gue podria estar gobernada por polimorfismos genéticos de los cromosomas 3, 6, 7y 8,
aunque algunos no presentaron efectos significativos (Figura 5-1). Los SNPs
significativos fueron asociados genes con funciones como reguladores negativos del
acido salicilico (G1-2; XM _006343633.2) y reguladores comunes de las vias de
sefializacion que controlan el tiempo de floracion (HOS1; BG591826.1), cromosomas 7 y
8, respectivamente (Figura 5-1). Estos marcadores presentaron efectos contrastantes

(negativo para HOS1).
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Tabla 5-1. Asociaciones significativas entre marcadores moleculares y rasgos fenotipicos.

Método Rasgo Modelo Ulmbral Marcador Cromosoma | Posicién Valor - Efecto
-log(p) log(p)
DF general 2,98 | Chr07_G1-2 335138 Chr07 335138 3,34 NA
DF general 2,98 | Chr08 HOS1 51442067 Chr08 51442067 3,2 NA
DF additive 2,98 | Chr07_G1-2 335138 Chr07 335138 3,34 13,29
DF additive 2,98 | Chr08_HOS1 51442067 Chr08 51442067 3,2 -9,29
DF diplo-general 2,98 | Chr07_G1-2 335138 Chr07 335138 3,34 NA
DF diplo-general 2,98 | Chr08 HOS1 51442067 Chr08 51442067 3,2 NA
DF diplo-additive 2,98 | Chr07 G1-2 335138 Chr07 335138 3,34 13,29
DF diplo-additive 2,98 | Chr08 HOS1 51442067 Chr08 51442067 3,2 -9,29
AP general 2,98 | Chr03 EST710511 753647 | Chr03 753647 3,57 NA
AP general 2,98 | Chr08_RAP4 35655810 Chr08 35655810 3,43 NA
AP general 2,98 | Chr08_RAP4 35655872 Chr08 35655872 3,43 NA
Correccion | Ap additive 2,98 | Chr03_EST710511 753647 | Chr03 753647 3,57 -18,46
de Pruebas [ Ap additive 2,98| Chr08_RAP4 35655810 Chros 35655810 3,43 -15,07
paMrglgF\’/l\?;S AP additive 2,98 | Chr08_RAP4 35655872 Chr08 35655872 3,43 -15,07
Moskvina y AP diplo-general 2,98 | Chr03 EST710511 753647 | Chr03 753647 3,57 NA
Schmidt. AP diplo-general 2,98 | Chr08_RAP4_35655810 Chr08 35655810 3,43 NA
(2008) AP diplo-general 2,98 | Chr08 RAP4 35655872 Chr08 35655872 3,43 NA
AP diplo-additive 2,98 | Chr03 EST710511 753647 | Chr03 753647 3,57 -18,46
AP diplo-additive 2,98 | Chr08 RAP4 35655810 Chr08 35655810 3,43 -15,07
AP diplo-additive 2,98 | Chr08 RAP4 35655872 Chr08 35655872 3,43 -15,07
CRA general 2,98 | Chr01 RAP3 39237245 Chr01 39237245 3,4 NA
CRA additive 2,98 | Chr01 RAP3 39237245 Chr01 39237245 3,4 10,59
CRA diplo-general 2,98 | Chr01 RAP3 39237245 Chr01 39237245 3,4 NA
CRA diplo-additive 2,98 | Chr01_RAP3 39237245 Chr01 39237245 3,4 10,59
NTP general 2,98 | Chr01_RAP3 40201293 Chr01 40201293 3,17 NA
NTP additive 2,98 | Chr01_RAP3 40201293 Chr01 40201293 3,17 5,19
NTP diplo-general 2,98 | Chr01 RAP3 40201293 Chr01 40201293 3,17 NA
NTP diplo-additive 2,98 | Chr01_RAP3 40201293 Chr01 40201293 3,17 5,19
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Los estudios de asociacion entre marcador y caracteristica fenotipica se realizaron
usando la metodologia descrita por (Rosyara et al., 2016), se realizé la correccién del
umbral para multiples pruebas siguiendo lo descrito por Moskvina & Schmidt (2008). Dias
a floracion (DF), altura de planta (AP), contenido relativo de agua (CRA), numero de
tubérculos por planta (NTP).

Figura 5-1. Graficos tipo Manhattan para la variable dias a floracion (DF) (a). Los
marcadores significativos fueron identificados bajo la correccion de umbral para multiples
pruebas propuesta por Moskvina & Schmidt (2008), con un nivel de significancia p<0.05
(a). Regiones de posicion relativa con la presencia de al menos un nucleétido polimoérfico
(SNP) identificado sobre el genoma de referencia (b). Los SNPs significativos se

destacan en rojo (b). Cromosoma 7 y 8 (Chr07 y Chr08, respectivamente).
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El papel de los genes HOS1 en la respuesta a la floracion ha sido bastante estudiado.
Las proteinas HOS1 (HIGH EXPRESSION OF OSMOTICALLY RESPONSIVE GENES 1)
regulan multiples aspectos del crecimiento de la planta por medio de la protedlisis
dependiente de ubiquitina, incluyendo procesos fisiologicos como el desarrollo foliar,
dormancia de las semillas, el ciclo celular, la transicién del crecimiento vegetativo al
reproductivo (Lee y otros, 2012). De tal forma, que proteinas HOS1 regulan la actividad
transcripcional de genes en un gran complejo de proteinas que, en conjunto, controlan la
floracion mediante modificaciones de la cromatina. La ubiquitinacion de histonas
especificas afecta la actividad de genes como FLOWERING LOCUS C (FLC), que
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codifica a un factor de transcripcion que reprime la floracion (Linden & Callis, 2020). En
consecuencia, los mutantes hosl de Arabidopsis thaliana florecen antes que las plantas
no transformadas (wild type) (Lazaro et al., 2012). Por tanto, los polimorfismos genéticos
asociados a cultivares de papa mas precoces pueden estar relacionados con la perdida
funcional de genes HOS1. A favor de esta hipétesis, se han identificado QTLs en
regiones HOS1 que estan asociados al tiempo de floracion temprana, mapeados en
especies como Cucurbita pepo (Qu, y otros, 2022). A. thaliana (Ehrenreich et al., 2009)

Por otro lado, marcadores G1-2 estan asociados a genes EDR2 (ENHANCED DISEASE
RESISTANCE 2-like) que participan en funciones regulatorias de respuesta a patégenos
mediados por el acido salicilico. QTLs para EDR2 han sido candidatos a ser usado en el
mejoramiento genético asistido por marcadores para la resistencia a antracnosis en el
flame (Bredeson & otros, 2022) y mildeo (Wang y otros, 2011). Estudios de asociacion
por GWAS indican que EDR2 es la capacidad de mejorar los procesos de desarrollo
debido probablemente al control de varias vias de regulacion hormonal (Yeboah, y otros,
2021).

Los resultados indican que la seleccion por rasgos genéticos puede contribuir al
mejoramiento genético y/o transformacidén genética de plantas de papa orientada a la
generacion de cultivares méas precoces. Actualmente, la induccion de mutaciones para el
gen HOS1 podria ser una alternativa util para la generacion de variedades de papa con

reducido tiempo de floracion.

SNPs asociados significativamente a la variable Contenido Relativo de Agua fue
identificado en el cromosoma 1. Los graficos de tipo manhattan revelaron que podria
estar gobernada por polimorfismos genéticos de los cromosomas 6 y 9, aunque no
presentaron efectos significativos. EI SNP significativo fue asociado a genes que
codifican factores de transcripcion de tipo Helix-Loop-Helix (HLH) de tipo MYC (RAP-3;
JZ168070.1). Estas proteinas hacen parte de una gran familia de factores de
transcripcion, los cuales, poseen residuos de aminoacidos basicos con gran capacidad
de union al ADN (Boter y otros, 2004). Andlisis in silico demuestran que el elemento de
unién al ADN presenta un motivo conservado de tipo CANNTG, el cual, tiene afinidad con

un residuo de 17 aminoacidos de la region N-terminal (Atchley & Fitch, 1997).
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Las proteinas bHLH estan localizados principalmente en el nicleo celular y son expresos
en tallos y hojas nuevas. La literatura indica que plantas de papa tolerantes a condiciones
de estrés abidtico aumentan significativamente la actividad transcripcional de genes de
tipo bHLH, comparado con las plantas susceptibles (Filiz & Kurt, 2021). Analisis de datos
de ARN-seq revelaron que factores de transcripcion de tipo bHLH son diferencialmente
expresos cuando plantas de papa son sometidas a estrés por sequia (Filiz & Kurt, 2021).
En S. lycopersicum, la expresion de genes bHLH vuelve a las plantas més tolerantes a
sequia y salinidad, comparado con las plantas no transgénicas (WT) (Waseem, Rong, &
Li, 2019).. De forma similar, en Arabidopsis, las plantas transgénicas para genes bHLH
son mas tolerantes al frio, debido al incremento en la produccién de enzimas que hacen
parte del sistema antioxidante (Pan, y otros, 2022). La sobreexpresion de bHLH aumenta
la produccion de enzimas como peroxidasas, superoxido dismutasas, el contenido de
malondialdehido, proteinas solubles y prolina (Pan, y otros, 2022). Estas ultimas
proteinas juegan un papel clave en el catabolismo de especies reactivas de oxigeno y la
osmorregulacién celular. De tal manera que, existe una correlacién positiva entre el
contenido total de prolina y los valores de contenido hidrico relativo (Bayat & Moghadam,
2019). En consecuencia, el contenido relativo de agua y el contenido de clorofila aumenta
en plantas transgénicas para genes bHLH, como también fue demostrado en S.
lycopersicum (Waseem, Rong, & Li, 2019). Por este motivo, estudios de asociacién han
identificado genes bHLH como responsables para la resistencia a baja temperatura,
salinidad en Zoysia japonica (Xu et al., 2022; Zuo et al., 2021). Genes que codifican
factores de transcripcién bHLH pueden ser (tiles para el mejoramiento del estado hidrico
de las plantas de papa.
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Un SNP fue asociado significativamente a la variable Nimero de Tubérculos por Planta
mapeado en el cromosoma 1. Los graficos de tipo manhattan revelaron que otros
polimorfismos genéticos en el mismo cromosoma 1 podrian estar influenciando el
comportamiento de esta variable, sin embargo, no presentaron efectos significativos. El
SNP significativo fue asociado a genes que codifican factores de transcripcion de bHLH
de tipo MYC, como descrito anteriormente. La variable nimero de tubérculos por planta
podria estar influenciada de forma indirecta por el balance hidrico de la planta. A pesar
de que mutaciones en regiones distintas del mismo gen sugieren que podrian existir

dominios multifuncionales en las proteinas bHLH, que actlan de forma independiente.

Figura 5-2. Gréficos tipo “Manhattan” para la variable contenido relativo de agua (CRA)
(a). Los marcadores significativos fueron identificados bajo la correccién de umbral para
multiples pruebas propuesta por Moskvina & Schmidt (2008), con un nivel de significancia
p<0.05 (a). Regiones de posicion relativa con la presencia de al menos un nucle6tido
polimérfico (SNP) identificado sobre el genoma de referencia (b). Los SNPs significativos

se destacan en rojo (b). Cromosoma 1 (Chr01).
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En papa, la caracterizacion del genoma completo de estos genotipos revel6 259 genes
bHLH factores de transcripcion de los cuales, podrian estar divididos filogenéticamente
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en 15 grupos (Wang, y otros, 2018). De tal manera que, los genes bHLH pueden en
varios procesos fisiolégicos, incluyendo en el crecimiento, influir en el desarrollo de la
planta y en la respuesta al estrés abiético. Las proteinas han sido involucradas en
procesos como respuesta al desarrollo floral (Hudson & Hudson, 2015) y radicular
(Karas, y otros, 2009). De tal forma que mutantes de genes bHLH son afectados en la
produccion de pelos radiculares en Lotus japonicus (Karas, y otros, 2009). Estudios
demuestran una expansion de genes bHLH en los genomas de L. japonicus, Arabidopsis,
O. sativa y S. tuberosum (Filiz & Kurt, 2021; Karas et al., 2009; Zuo et al., 2021), que
podria favorecer la posibilidad de adquirir nuevas funciones, incluyendo la participacion
en procesos fisiolégicos orientados a la produccién de tubérculos por planta.

Figura 5-3. Gréficos tipo Manhattan para la variable nimero de tubérculos por planta
(NTP) (a). Los marcadores significativos fueron identificados bajo la correccion de umbral
para multiples pruebas propuesta por Moskvina & Schmidt (2008), con un nivel de
significancia p<0.05 (a). Regiones de posicion relativa con la presencia de al menos un
nucleétido polimérfico (SNP) identificado sobre el genoma de referencia (b). Los SNPs
significativos se destacan en rojo (b). Cromosoma (Chr).
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Ademas, factores de transcripcion de tipo MYC actlan directamente en las vias de
produccion del acido jasmonico, el cual juega un papel critico en los procesos de
tuberizacion en S. tuberosum (Begum, y otros, 2022). El acido jasmémico interactta de
forma antagoénica con el acido giberélico, estimulando la iniciacién y el abultamiento de
los tubérculos (Aksenova y otros, 2012). Inclusive, la aplicacion exdgena de acido
jasmonico promueve la tuberizacion en explantes de papa cultivados in vitro (Koda et al.,
1991; Pervaiz et al., 2023). La respuesta del tejido de plantas de papa al jasmonato
depende directamente de la interaccion entre co-receptores del acido jasmonico (JAZ
proteins) y factores de transcripcion de tipo MYC (Lorenzo et al., 2004). De tal manera
que, los factores de transcripcion podrian estar actuando directamente en la produccion
de tubérculos, debido a la interaccidbn con proteinas involucradas en las vias de
sefializacién del acido jasmonico. El desequilibrio hormonal causado por factores de
transcripcion tipo MYC (RAP-4; BQ508783.2) pudo haber favorecido el crecimiento de las
plantas de papa (Figura 5-4). En arroz, por ejemplo, Heang & Sassa (2012), demostraron
gue estas proteinas regulatorias controlan el crecimiento de los 6rganos mediante el

control de la longitud celular.

Figura 5-4. Graficos tipo Manhattan para la variable altura de planta (a). Los marcadores
significativos fueron identificados bajo la correccion de umbral para multiples pruebas
propuesta por (Moskvina & Schmidt, 2008), con un nivel de significancia p<0.05 (a).
Regiones de posicion relativa con la presencia de al menos un nucleétido polimorfico
(SNP) identificado sobre el genoma de referencia (b). Los SNPs significativos se
destacan en rojo (b). Cromosoma (Chr).
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SNPs que codifican proteinas involucradas en la fotosintesis fueron asociados
significativamente a la variable altura de planta. Este SNP fue mapeado en el cromosoma
3 (Tabla 5-1). Los gréaficos de tipo manhattan revelaron que otros polimorfismos
genéticos podrian estar influenciando el comportamiento de esta variable, incluyendo en
el cromosoma 1, 6 y 7, sin embargo, no presentaron efectos significativos (Figura 5-4). El
marcador (EST710511; XM_006356011.2) significativo fue asociado a genes que
codifican proteinas cloroplastidiales. La alteracion en estas proteinas causa la reduccion
subsecuente del vigor de la planta en términos de crecimiento y rendimiento. El retraso
en el crecimiento es causado por la reduccion en el flujo de electrones del estroma, que
disminuye la eficiencia fotosintética (Yang, y otros, 2020). Esta caracteristica es un
importante atributo a tener en cuenta para incorporar en los programas de mejoramiento
de papa para genotipos resistentes a sequia. Sin embargo, esta caracteristica seria
seleccionada negativamente al considerar que plantas mayores son normalmente menos
eficientes en el uso del agua y nutrientes (Tolessa, 2019). Por este motivo, los efectos de
los dos atributos anteriores para altura de planta tienen efectos negativos, sugiriendo que
estos atributos sean descartados en los planes de seleccidén para tolerancia a estrés
hidrico.

La relacion entre los marcadores aqui descritos y las caracteristicas fenotipicas deberan
ser validados por cruzamientos entre poblaciones con rasgos contrastantes. De forma
similar, es posible aprovechar la informacion disponible en repositorios publicos como
SolCAP SNP, NCBI, con el fin de proporcionar mapeamientos de mejor resolucién en la
identificacion de asociaciones marcador — rasgo fenotipico. La seleccién asistida por
marcadores sera de gran valor en los esfuerzos desafiantes realizados para la
comprension sistematica de las caracteristicas poligénicas. Ciertamente, estudios en esta
area tendran un impacto significativo en el mejoramiento genético de papa para
caracteristicas complejas.

5.3 Conclusiones

Seis marcadores fueron asociados a cuatro caracteristicas fenotipicas vinculadas a la
resistencia de genotipos de papa resistentes al estrés por sequia. Los SNPs fueron

asociados a caracteristicas como dias a floracién, contenido hidrico relativo, nimero de
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tubérculos por planta y altura de planta. Reguladores negativos para precocidad podrian
estar asociados a genes HOS1. La naturaleza cualitativa del caracter sugiere que puede
ser facilmente introgresado directamente para a cultivares mejorados o inactivado por
técnicas de ingenieria genética. Los factores de transcripciéon de tipo MYC pueden estar
asociados al balance hidrico de la planta y al vigor en términos de altura de planta y
namero de tubérculos por planta. Los resultados sugieren que la expansién de estos
genes ha contribuido a la divergencia funcional de esta familia de genes, que podrian
sufrir procesos de seleccion positiva y negativa. Es necesario aumentar el nUmero de
genotipos evaluados y la cobertura del genoma con mayor nimero de marcadores, para
discernir con mayor precisiéon las bases moleculares de la tolerancia de genotipos de

papa al estrés por déficit hidrico.
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A. Anexo: Material suplementario
Capitulo 1.

Percentage of explained variances
Percentage of explained variances

e o " " Fura
Suplementaria 1. Proporcion de la varianza total explicada por las dimensiones del
Andlisis de Correspondencia Mdultiple (ACM) y el Analisis de Componentes Principales
(ACP). (A) Porcentaje de varianza explicada por las 10 primeras dimensiones ACM. (B)
Porcentaje de varianza explicada por las 10 primeras dimensiones del ACP.
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Figura Suplementaria 2. Relacion entre las variables en el espacio de las dos
dimensiones principales del Analisis de Correspondencia Mdltiple (A) y el Analisis de

Componentes Principales (B).



Anexos 191
Tabla Suplementar 1. Datos de pasaporte de 115 genotipos de papa criolla (Solanum tuberosum grupo phureja y Andigenum).
. : Pais L Elevacion
ID Latitud Longitud Grupo (departamento) Municipio Vereda (msnm) Donante
Phu-UNRL | 0°56'14,28" | 77°46'56,75"| Phureja Colombia Cumbal Panam 3089 Masdmil
(Narifio) Quilisma
Phu-UNR2 | 0°56'14,28" | 77°46'56,75"| Phureja Colombia Cumbal Panam 3090 Mavximil
(Narifio) Quilisma
04 » oq s ” : Colombia C.L
Phu-UNR3 | 1°12°'562.48” | 77°16'41.22 Phureja (Narifio) Pasto Obonuco 2710 Corpoica
. C..
Phu-UNR4 | 1°12'52.48” | 77°16'41.22" | Phureja Colombia Pasto Obonuco 2712 Corpoica
(Narifio)
Obonuco
Colombia C.l.
Phu-UNR5 | 1°12'52.48” | 77°16'41.22” | Phureja o Pasto Obonuco 2713 Corpoica
(Narifio)
Obonuco
Colombia C.l.
Phu-UNR6 | 1°12°562.48” | 77°16’41.22”| Phureja o Pasto Obonuco 2714 Corpoica
(Narifio)
Obonuco
Colombia C.l.
Phu-UNR7 | 1°12'52.48” | 77°16’41.22”| Phureja - Pasto Obonuco 2715 Corpoica
(Narifio)
Obonuco
Colombia Cl.
Phu-UNR8 | 1°12'52.48” | 77°16’41.22”| Phureja - Pasto Obonuco 2716 Corpoica
(Narifio)
Obonuco
Colombia C.l.
Phu-UNR9 | 1°12°'52.48” | 77°16'41.22” | Phureja - Pasto Obonuco 2717 Corpoica
(Narifio)
Obonuco
Colombia C.l.
Phu-UNR10 | 1°12'52.48” | 77°16’41.22” | Phureja - Pasto Obonuco 2718 Corpoica
(Narifio)
Obonuco
Colombia C.l.
Phu-UNR11 | 1°12'52.48” | 77°16’41.22” | Phureja o Pasto Obonuco 2719 Corpoica
(Narifio)
Obonuco
: Colombia C.l.
Phu-UNR12 | 1°12°52.48” | 77°16’41.22”| Phureja (Narifio) Pasto Obonuco 2720 Corpoica

Obonuco
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Colombia C.l.
Phu-UNR13 | 1°12°562.48” | 77°16’41.22” | Phureja o Pasto Obonuco 2721 Corpoica
(Narifio)
Obonuco
Colombia C.l.
Phu-UNR14 | 1°12'52.48” | 77°16’41.22” | Phureja - Pasto Obonuco 2722 Corpoica
(Narifio)
Obonuco
Colombia Cl.
Phu-UNR16 | 1°12'52.48” | 77°16’41.22”| Phureja o Pasto Obonuco 2724 Corpoica
(Narifio)
Obonuco
Colombia C.l.
Phu-UNR17 | 1°12'52.48” | 77°16’41.22” | Phureja - Pasto Obonuco 2727 Corpoica
(Narifio)
Obonuco
Colombia C.l.
Phu-UNR18 | 1°12'52.48” | 77°16’41.22” | Phureja o Pasto Obonuco 2728 Corpoica
(Narifio)
Obonuco
: Colombia C'I'.
Phu-UNR19 | 1°12°52.48” | 77°16’41.22” | Phureja L Pasto Obonuco 2730 Corpoica
(Narifio)
Obonuco
Colombia C.l.
Phu-UNR20 | 1°12°'562.48” | 77°16’41.22” | Phureja - Pasto Obonuco 2732 Corpoica
(Narifio)
Obonuco
Colombia C.l.
Phu-UNR21 | 1°12°'562.48” | 77°16’41.22” | Phureja o Pasto Obonuco 2733 Corpoica
(Narifio)
Obonuco
Phu-UNR22 | 0°56°14,28" | 77°46'56,75"| Phureja Colombia Cumbal Panam 3090 Maodmil
(Narifio) Quilisma
o " oA " . Colombia Maximil
Phu-UNR23 | 0°56°14,28" | 77°46°56,75 Phureja (Narifio) Cumbal Panam 3090 Quilisma
Phu-UNR24 | 0°55'55.52" | 77°50'22,35"| Phureja Colombia Cumbal Laguna 3109 |Juan Carlos
(Narifio) Cumbal
Phu-UNR28 | 0°56'14,28" | 77°46'56,75"| Phureja Colombia Cumbal Panam 3090 Maimil
(Narifio) Quilisma
Phu-UNR29 | 0°56'14,28" | 77°46'56,75"| Phureja Colombia Cumbal Panam 3090 Maimil
(Narifio) Quilisma
Phu-UNR30 | 0°56714,28" | 77°46'56,75"| Phureja Colombia Cumbal Panam 3090 Maximil
(Narifio) Quilisma
Phu-UNR31 | 0°56°14,28" | 77°46'56,75"| Phureja Colombia Cumbal Panam 3090 Maximil
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(Narifio) Quilisma
Phu-UNR32 | 0°56'14,28" | 77°46'56,75"| Phureja Colombia Cumbal Panam 3090 Maximi
(Narifio) Quilisma
Phu-UNR33 | 0°56714,28" | 77°46'56,75"| Phureja Colombia Cumbal Panam 3090 Masdmil
(Narifio) Quilisma
Phu-UNR34 | 0°56714,28" | 77°46'56,75"| Phureja Colombia Cumbal Panam 3090 Masdmil
(Narifio) Quilisma
Phu-UNR35 | 0°56714,28" | 77°46'56,75"| Phureja Colombia Cumbal Panam 3090 Maximil
(Narifio) Quilisma
oppr " onpr " . Colombia Maximil
Phu-UNR36 | 0°56°14,28" | 77°46°56,75 Phureja (Narifio) Cumbal Panam 3090 Quilisma
: C.l.
Phu-UNR37 | 1°12'52.48” | 77°16’41.22” | Phureja COIOr.an'a Pasto Obonuco 2711 Corpoica

(Narifio)

Obonuco
Phu-UNR39 | 0°56'14,28" | 77°46'56,75"| Phureja Colombia Cumbal Panam 3090 Maximil
(Narifio) Quilisma
Phu-UNR40 | 0°56714,28" | 77°46'56,75"| Phureja Colombia Cumbal Panam 3090 Maimil
(Narifio) Quilisma
Phu-UNR42 | 1°05'47,4" |77°16'12.53"| Phureja Colombia Pasto Jurado 2gos | SilVio Gelud
(Narifio) Rosero
Phu-UNR44 | 1°07°1,91" |77°36'24.44"| Phureja Colombia Guachucal Santa Isabell 3103 Hector
(Narifio) Guerrero
Phu-UNR45 | 00°50'55,79"| 77°30°25.51" | Phureja Colombia Cordoba El Salado ogg7 | Slgifredo
(Narifio) Cuaran
Phu-UNR46 | 0°55'55.52" | 77°5022,35"| Phureja Colombia Cumbal Laguna 3109 |Juan Carlos
(Narifio) Cumbal
Phu-UNR47 | 00°50'22,79"| 77°30'25.98"| Phureja Colombia Cumbal Laguna 3109 |Juan Carlos
(Narifio) Cumbal
Phu-UNR48 | 0°55'55.52" | 77°50'22,35"| Phureja Colombia Cordoba El Salado 2890 Manuel
(Narifio) Valenzuela
Phu-UNR49 | 00°50'55,79"| 77°30°25.51"| Phureja Colombia Cordoba El Salado ogg7 | Sigifredo
(Narifio) Cuaran
Phu-UNR51 | 1°07°1,91" |77°36'24.44"| Phureja Colombia Guachucal Santa Isabell 3103 Hector
(Narifio) Guerrero
Phu-UNR52 | 1°07°1,91" |77°36'24.44"| Phureja Colombia Guachucal Santa Isabell 3103 Hector
(Narifio) Guerrero
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. Jesus
Phu-UNR53 | 1°07°1,06" |77°10'29,29"| Phureja C(,‘\’lg’n”rl]tc’)')a Pasto El Encano 2840 Reyes
Jojoa
, . . Colombia Jesus
Phu-UNR54 | 1°07°1,06" |77°10°29,29"| Phureja (Narifio) Pasto El Encano 2840 Reyes
Jojoa
Phu-UNR55 | 1°05711,81" | 77°10°2,34" | Phureja Colombia Pasto El Encano 2894 Roberto
(Narifio) Jojoa
. Jesus
Phu-UNR56 | 1°07°1,06" |77°10°29,29"| Phureja ((:,c\)lginrl]z')a Pasto El Encano 2840 Reyes
Jojoa
Phu-UNR57 | 0°50'25,79" | 77°30'24.29"| Phureja Colombia Cordoba Tandaup 2905 | Guillermo
(Narifio) Caipe
Phu-UNRS8 | 1°05°47,4" |77°16'12.53"| Phureja Colombia Pasto Jurado 2gos | Silvio Gelud
(Narifio) Rosero
Phu-UNR59 | 0°50°25,79" | 77°30'24.29"| Phureja Colombia Cordoba Tandaup 2905 | Guillermo
(Narifio) Caipe
R " o1 p” " . Colombia Silvio Gelud
Phu-UNR60 | 1°05°47,4" |77°16°12.53 Phureja (Narifio) Pasto Jurado 2806 ROSEro
Phu-UNR61 | 00°50'55,79"| 77°30°25.51" | Phureja Colombia Cordoba El Salado ogg7 | Sigifredo
(Narifio) Cuaran
Phu-UNR62 | 1°05711,81" | 77°10°2,34" | Phureja Colombia Pasto El Encano 2894 Roberto
(Narifio) Jojoa
Phu-UNR63 | 0°50'25,79" | 77°30'24.29"| Phureja Colombia Cordoba Tandaup 2905 | Guillermo
(Narifio) Caipe
Phu-UNR64 | 1°05°11,81" | 77°10°2,34" | Phureja Colombia Pasto El Encano 2894 Roberto
(Narifio) Jojoa
) C.l.
Phu-UNR65 | 1°12'52.48” | 77°16'41.22” | Phureja Colombia Pasto Obonuco 2710 Corpoica
(Narifio)
Obonuco
Phu-UNR66 | 0°55'55.52" | 77°50'22,35"| Phureja Colombia Cumbal Laguna 3109 |Juan Carlos
(Narifio) Cumbal
Phu-UNR67 | 0°55'55.52" | 77°50'22,35"| Phureja Colombia Cumbal Laguna 3109 |Juan Carlos
(Narifio) Cumbal
C.l.
And-UNR111| 16°29"33" 68°07"20" | Andigenum| Bolivia (La Paz) | No tiene datos No Tiene Datos 3600 Corpoica

Tibaitata
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. Bolivia (No tiene . . C.l.
And-UNR112| 16°29"57" 68°02"57" | Andigenum datos) No tiene datos No Tiene Datos 3800 Corpoica
Tibaitata
. - . . Estacion Experimental C'I'.
And-UNR113| 16°01"12" 68°42"02" | Andigenum | Bolivia (Potosi) | No tiene datos D ! 3500 Corpoica
e Belén N
Tibaitata
C.L
And-UNR114| 19°39"09" 65°17"16" | Andigenum| Bolivia (Potosi) Saavedra Chinaoli 3500 Corpoica
Tibaitata
C.I
And-UNR115| 15°48"17" 70°01"58" | Andigenum Perd (Puno) No tiene datos La Huerta 4000 Corpoica
Tibaitata
; . ; Santiago de : C.l.
And-UNR116| 8°05"47" 78°08"46" | Andigenum | Pert (La Libertad) chuco Cachicadan 2700 Corpoica
Tibaitata
C.I
And-UNR117| 7°09"19" 78°31"09" | Andigenum | Peru (Cajamarca) | No tiene datos Mercado Local 3000 Corpoica
Tibaitata
C.L
And-UNR120| 21°31"58" 64°44"03" | Andigenum| Bolivia (Torija) No tiene datos Mercado Local 1985 Corpoica
Tibaitata
. Peru . Taya Caja Pampas- C'I'.
And-UNR122| 13°03"04" 76°51"02" | Andigenum . No tiene datos 3350 Corpoica
(Huancavelica) Marcopata o
Tibaitata
C.L
And-UNR123| 11°26"08" 74°08"31" | Andigenum| Peru (Ayacucho) | No tiene datos Quinua Km 13 3320 Corpoica
Tibaitata
. Peru ' C.l.
And-UNR124 | 12°44"06" 74°39"58" | Andigenum . Paucara No Tiene Datos 3940 Corpoica
(Huancavelica) Tibai
ibaitata
. Peru ) C'I'.
And-UNR125| 12°44"06" 74°39"58" | Andigenum : Paucara No Tiene Datos 3940 Corpoica
(Huancavelica) o
Tibaitata
. Peru . ' C.l.
And-UNR126 | 12°43"23" 74°40"01" | Andigenum No tiene datos No Tiene Datos 4100 Corpoica

(Huancavelica)

Tibaitata
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. Daniel alcides C'I'.
And-UNR127| 10°29"13" 76°30"51" | Andigenum Peru (Pasco) carrion Yaua Huaca 3400 Corpoica
Tibaitata

Colombia C.l.
And-UNR129| 5°38"00" 72°54"59" | Andigenum (Boyaca) Sogamoso Primera Chorrera 3300 Corpoica
y Tibaitata

Colombia Calarca C.L
And-UNR130| 4°31"50" 75°38"25" | Andigenum (Quindio) (procede de Mercado Local 1619 Corpoica
narifio) Tibaitata

Colombia Calarca C.L
And-UNR131| 4°31"50" 75°38"25" | Andigenum o (procede de No Tiene Datos 1619 Corpoica

(Quindio) i o
narifio) Tibaitata

. Colombia . C'I'.
And-UNR132| 5°37"00" 72°52"00" | Andigenum . Sogamoso Las Cintas 3380 Corpoica
(Boyaca) Tibaitata

: Colombia I . C'I'.
And-UNR133| 5°34"19" 72°49"59" | Andigenum . Aquitania Valle De Toquilla 3085 Corpoica
(Boyaca) Tibaitata

. C.L
And-UNR135| 6°19"04" 72°33"35" | Andigenum Colomea Boavita Mercado chal Dela 2220 Corpoica
(Boyaca) Uvita Tibaitata

Colombia C.l.
And-UNR136| 6°22"59" 72°27"17" | Andigenum (Boyaca) El cocuy El Carrizal 3150 Corpoica
y Tibaitata

Colombia C.l.
And-UNR137| 6°33"10" 72°29"58" | Andigenum (Boyaca) Chiscas El Rinconcito 3000 Corpoica
y Tibaitata

. C.I
And-UNR138| 7°12"15" | 72°45"25" | Andigenum| Colombia (Norte Silos Tutepa (Km 2LagunaDe | 5,560 | compoica
De Santander) Chitaga) Tibaitata

Colombia C.l.
And-UNR139| 6°58"21" 72°50"54" | Andigenum Guaca Camara 2420 Corpoica
(Santander) Tibaitata

. Colombia . C'I'.
And-UNR141| 0°49"50" 77°38"22" | Andigenum (Narifio) Ipiales Teques 3200 Corpoica

Tibaitata
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. C.I
And-UNR142| 0°49"50" 77°38"22" | Andigenum CoIor_‘rlbla Ipiales Teques 3200 Corpoica
(Narifio) o
Tibaitata
. C.I
0qqnAQH o] @ an . Colombia i
And-UNR143| 1°11"48 77°16"16" | Andigenum o Pasto Mercado Local 3250 Corpoica
(Narifio) L
Tibaitata
Colombia Tasma A 3 Km De C.l.
And-UNR144| 0°55"10" 77°49"36" | Andigenum o Cumbal Cumbal, Carretera A La 3200 Corpoica
(Narifio) o
Laguna Tibaitata
Colombia C.l.
And-UNR145| 1°11"58" 77°18"09" | Andigenum - Pasto Granja De Obonuco 2800 Corpoica
(Narifio) o
Tibaitata
Colombia Cl.
And-UNR146| 1°11"58" 77°18"09" | Andigenum - Pasto Granja De Obonuco 2800 Corpoica
(Narifio) o
Tibaitata
. Colombia C'I'.
And-UNR147| 2°30"42" 76°17"22" | Andigenum o Popayan Malvaza 1760 Corpoica
(Narifio) o
Tibaitata
C.L
And-UNR148| 2°26"49" 76°36"10" | Andigenum | Colombia (Cauca) Popayan Mercado Local 1760 Corpoica
Tibaitata
C.L
And-UNR150| 2°30"35" 76°24"05" | Andigenum | Colombia (Cauca) Totoro Carretera De San Pedro 3220 Corpoica
Tibaitata
C.L
And-UNR151| 2°01"56" 76°40"21" | Andigenum | Colombia (Cauca) La vega Guachicono 2200 Corpoica
Obonuco
C.I
And-UNR152| 1°54"00" 76°40"19" | Andigenum | Colombia (Cauca) | San sebastian | Corregimiento Valencia 2900 Corpoica
Tibaitata
C.L
And-UNR153| 1°54"00" 76°40"19" | Andigenum | Colombia (Cauca) | San sebastian | Corregimiento Valencia 2900 Corpoica
Tibaitata
And-UNR154| 2°33"13" 76°12"35" | Andigenum | Colombia (Cauca) Silvia Paramo De Las Delicias 3000 Cl.

Corpoica
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Tibaitata

Colombia Km 24 Carretera De C..
And-UNR155| 5°11"46" 76°53"11" | Andigenum (Cundinamarca) Tausa Zipaquira A San 3380 Corpoica
Calletano Tibaitata

Colombia Puente De C.l.
And-UNR157| 5°21"59" 73°31"16" | Andigenum (Boyaca) Vetaguemada | Piedra/Carretera Vieja A 2880 Corpoica
y Tunja Tibaitata

. Colombia Las Mercedes/Carretera C'I‘.
And-UNR158| 4°30"32" 74°06"50" | Andigenum . Usme 3350 Corpoica
(Cundinamarca) Al Paramo Del Sumapaz Tibaitata

Colombia Las Mercedes/Carretera C.l.
And-UNR159| 4°30"32" 74°06"50" | Andigenum . Usme 3350 Corpoica
(Cundinamarca) Al Paramo Del Sumapaz Tibaitata

. Colombia C'I'.
And-UNR160| 4°24"21" 73°56"47" | Andigenum . Caqueza Procede De Une 1840 Corpoica
(Cundinamarca) Tibaitata

. C.L

R oL ANy AN : Colombia . .
And-UNR161| 4°20"20 73°56"20" | Andigenum : Fosca La Placita 1840 Corpoica

(Cundinamarca) -

Tibaitata

. Colombia . C'I‘.
And-UNR162| 5°04"19" 75°31"27" | Andigenum (Caldas) Manizales Mercado Local 2180 Corpoica
Tibaitata

. Colombia . ' C'I'.
And-UNR163| 5°45"42" 74°27"53" | Andigenum : Anolaima No Tiene Datos 1800 Corpoica

(Cundinamarca) o

Tibaitata

And-UNR164| 1°09"57" 77°08"21" | Andigenum Colombia El encano San José 2820 C.L
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(Narifio) Corpoica
Tibaitata
Colombia C.l.
And-UNR165| 1°05"05" 77°35"39" | Andigenum o Tuquerres Corregimiento Pinzén 3000 Corpoica
(Narifio) L
Tibaitata
. Colombia . C'I'.
And-UNR166 | 0°57"27" 77°46"22" | Andigenum L~ Cumbal Laguna De San Diego 3430 Corpoica
(Narifio) orp
Tibaitata
. Colombia . " C.l.
And-UNR167| 0°49"26" 77°38"31" | Andigenum - Ipiales Quitiaques 3200 Corpoica
(Narifio) o
Tibaitata
. C.L
And-UNR168| 3°32'20" | 76°17'51" | Andigenum| Coombia (Valle Palmira Km 44 PorLa Carretera | 59455 | compoica
Del Cauca) A Ataco L
Tibaitata
Corregimiento De C.l.
And-UNR169 | 1°54"00" 76°40"19" | Andigenum | Colombia (Cauca) | No tiene datos 9 , 2930 Corpoica
Valencia o
Tibaitata
Colombia C.l.
And-UNR170| 5°56"51" 75°18"28" | Andigenum N La unién San Juan 2475 Corpoica
(Antioquia) o
Tibaitata
Colombia C.l.
And-UNR172| 6°01"18" 75°25"55" | Andigenum R La ceja Mercado Local 2110 Corpoica
(Antioquia) o
Tibaitata
Ecuador (No Cl.
And-UNR173| 1°42"32" 78°38"42" | Andigenum . Chuina San Luis 2200 Corpoica
Tiene Datos) o
Tibaitata
. C.lL
on7nAQH oqagan : Colombia . )
And-UNR174| 6°27"08 75°32"33" | Andigenum o San pedro El Espinal 2570 Corpoica
(Antioquia) o
Tibaitata
. . . C.L
And-UNR175| 1°11"58" | 77°18"09" |Andigenum Colombia Pasto Granja Experimental De | 355 | corpoica
(Narifio) Obonuco

Tibaitata
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Anexo suplementario 2. Descriptores
morfologicos aplicados a la caracterizacion
de los genotipos de papa criolla (Solanum
tuberosum grupo Phureja y Andigenum)
gue conforman la coleccion de trabajo de la
universidad de Narifio

Con base en los descriptores morfologicos descritos por el International Board for Plant
Genetic Resources Mackay et al., (1985) y los reportados en trabajos realizados por la
Universidad Nacional, Corpoica y el CIP, se construyo la siguiente lista de descriptores

con categorias multiestado.

Acorde con Huaman (2002) y Gomez (2000) la toma de la informacion se realizé en
plantas propagadas a partir de tubérculos que se encuentren sanas y en plena floracion
(superior al 75%). Cada organo evaluado tiene 10 repeticiones; con estos datos se
obtiene la moda para las variables cualitativas y el promedio para las variables
cuantitativas.

Todos los datos de los descriptores de hojas son registrados de érganos ubicados en la
porcion media del tallo principal. Y se registran los valores promedio observados en por

lo menos dos hojas maduras.

Las variables cualitativas que presentaron diferentes modalidades y las variables
cuantitativas con coeficiente de variacion superior a 25% se describen a continuacion y
son fuente del Proyecto de Investigacion 2014000100022. GPFA — FCTel REGALIAS
2015 - 2019:
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Caracteristicas de planta

= Variables Cuantitativas:

Madurez fisiolégica (Huaman, 2002; Mackay et al., 1985)- MF: Numero de dias

desde la emergencia hasta la senectud.

Cubrimiento del follaje (Gémez, 2000; Orrillo & Bonierbale, 2009)- CBF: se mide la

longitud en centimetros (cm) de cubrimiento del follaje sobre el suelo.

Altura de planta - AP: Es la longitud en centimetros (cm). “Desde la base de los
tallos hasta el brote apical mas alto. No se considera la altura de las inflorescencias si

sobrepasan el brote apical mas alto” (Huaméan, 2002, p. 9).

= Variables Cualitativas:

Habito de crecimiento de la planta - HC: “El momento mas oportuno para registrar el
habito de crecimiento de la planta de papa es cuando se inicia la formacion de botones
florales, por cuanto este cambia cuando la planta llega a la madurez” (Huaman, 2008, p.
8).
1. Erecto
Semi-erecto
3. Decumbente, cuando los tallos se arrastran sobre el suelo, pero con el apice
arriba.
Postrada, cuando los tallos se arrastran sobre el suelo.
5. Semi rosetado, cuando la mayoria de las hojas estan ubicadas en la base de los
tallos, muy cercanos a la superficie del suelo.
Nota: La categoria 5 es frecuentes en especies silvestre (Hunman, 2002). La descripcion

grafica de las categorias se aprecia en la figura 5.5.
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Figura 5.5. Esquemas de los habitos de crecimiento de las plantas de papa

. ™ -7 N
Frecto Semi-erecto Decumbente Postrado Semi-arrosetado
1 2 3 1 f

Fuente: Goémez, (2000)

Longitud de estolones (Mackay et al., 1985) - LE:
1. Largos (de 7 a 9cm)

2 Medios (de 5 a 7 cm)

3. Cortos (de 3 ab)
4

Muy cortos (menos de 3)

Unién de estolones (Mackay et al., 1985) - UE:

1. Fuerte
2. Medio
3. Débil

Caracteristicas de tallos

= Variables Cuantitativas:

Numero de tallos primarios (Huaman et al., 1977) — NTP: Se contabiliza en nimero de

tallos principales.

Habito de ramificacion (Huaman et al., 1977) - HR: Se contabiliza la cantidad de ramas

por tallos secundarios.

Grosor de tallo (Proyecto de Investigacion 2014000100022. GPFA — FCTel REGALIAS
2015 — 2020) — GT: se evalla el diametro del tallo primario mas grueso registrado a la

mitad de su altura.
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= Variables Cualitativas:

Color del tallo - CT: “Se debe evaluar el color predominante de los tallos considerando
todo el tallo desde la base hasta el apice” (Huaman, 2008, p. 10). De acuerdo con los
colores codificados en la tabla de (Munsell, 1977) para 6rganos vegetales.
1. Péagina 2.5GY colores 5/4, 5/6 y 5/8
Pagina 2.5GY colores 6/4, 6/6 y 6/8
Pagina 2.5GY colores 7/4, 716y 7/8
Pagina 5GY colores 4/4y 4/8
Péagina 5GY colores 5/10, 5/4, 5/6 y 5/8
Pagina 5GY colores 6/10, 6/4, 6/6 y 6/8
Péagina 5RP colores 3/2, 3/4y 3/6
8. Pagina 5RP colores 4/2, 4/4 y 4/8
9. Paginas 5YR3/2, 5GY7/6 y 7.5GY6/4

N o g D

Color secundario de tallo - CST: De acuerdo con los colores codificados en la tabla de
Munsell (1977) para 6rganos vegetales.
1. Péagina 2.5GY colores 5/4, 5/6, 6/4, 6/6 y 6/8
Pagina 2.5GY colores 7/6, 7/7, 7/8, 8/4
Pagina 5GY colores 4/8, 5/10, 5/6 y 5/8
Pagina 5GY colores 6/4, 6/6, 6/8, 6/10, 7/6 y 7/8
Pagina 5RP colores 3/2, 3/4, 3/6, 3/8, 4/2, 4/4, 4/6 'y 4/8
Pagina 5RP colores 5/2, 5/4, 5/6, 5/8, 6/2'y 6/4
Péginas 2.5R5/2, 5Y6/4, 5Y6/6y 7.5GY4/4

Ausente

© N o 0 b~ w0 DN

Corte transversal del tallo (Huaman et al., 1977) - CTT:
1. Redondo
2. Angular

Forma de las alas del tallo - FAF:
Se registra la protuberancia en los angulos de los entrenudos de los tallos desde
la base del tallo hasta el apice. Hay cultivares que tienen alas ligeramente
onduladas en la base del tallo, pero el resto es recto. En estos casos se registra la

expresion mas predominante a lo largo del tallo (Huaman, 2002, p. 10).
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Ausente

Recto y angosto

Recto y ancho (>2mm)
Ondulado y angosto

Ondulado y ancho (>2mm)

L T o

Dentado y angosto

7. Dentado y ancho (>2mm)
Nota: La descripcion gréfica de las formas recta, dentada y ondulada se aprecian en la
figura 5.6.

Figura 5.6. Esquemas de las formas de las alas del tallo

plas del kalla

REGTAS

OMDULAORS

DEMTADAS

Fuente: Hunman, 2008.

Caracteristicas de la hoja

= Variables Cuantitativas:

Angulo de divergencia entre la hoja y el tallo - ADHT:
Es el angulo entre el raquis de la hoja y el tallo. La hoja para evaluar debe ser una
hoja relativamente joven y madura. Se sugiere registrar datos de la hoja que esta
localizada a ¥4 de la altura de la planta desde la parte apical. (Huaméan, 2008, p.
14)
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= Variables Cualitativas:

Color del haz de la hoja — CHF: De acuerdo con los colores codificados en la tabla de

Munsell (1977) para érganos vegetales.

1. Pagina 2.5GY colores 5/4 y 5/6
Pagina 5GY color 3/4
Pagina 5GY colores 4/2, 4/4, 4/6 'y 4/8
Pagina 5GY colores 5/6, 5/8, 6/4y 6/8
Pagina 7.5GY colores 4/2, 4/4 'y 4/6
Pagina 7.5GY colores 5/4 y 5/6
Paginas 7.5G4/6, 7.5GY7/4y 7.5GY3/4

N o g s~ DN

Color del envés de la hoja — CE: De acuerdo con los colores codificados en la tabla de

Munsell (1977) para 6rganos vegetales.

1. Pagina 2.5GY colores 5/4, 5/8, 6/4 y 6/6
Pagina 2.5GY colores 7/2, 7/4, 7/6 y 8/2
Pagina 5GY colores 4/4, 5/4, 5/5, 5/6 y 5/8
Pagina 5GY colores 6/2, 6/4, 6/6, 7/4, 7/6 'y 7/8
Pagina 7.5GY colores 4/4, 5/2 'y 5/4
Pagina 7.5GY colores 6/4, 6/6, 7/4y 7/6

2 e

Pubescencias en las hojas (tricomas) — PH:
1. Glabra con tricomas muy dispersos
2. Pubescente

3. Fuertemente pubescente

Pares de foliolos laterales primarios (Figura 1-3a)- NPFL:

1. Dos pares
Tres pares
Cuatro pares
Cinco pares

Seis pares

o g > W N

Siete 0 mas pares
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Pares de inter-hojuelas o foliolos insertados en el raquis (Figura 1-3a) - NPIL:

“Numero promedio de pares de inter-hojuelas localizados en el raquis principal entre los

foliolos laterales primarios” (Huaman, 2002, p. 14).

1.

o b~ N

Ausente
Un par
Dos pares
Tres pares

Cuatro o mas pares.

Pares de foliolos laterales secundarios sobre los peciélulos (Figura 5.7)- NPSL:

“Numero promedio de pares de foliolos localizados en la insercion del pecidlulo sobre el

raquis principal” (Huaman, 2002, p. 12).

1.

o > 0N

Ausente

Un par

Dos pares

Tres pares

Cuatro o mas pares

Figura 5.7. Descripcion grafica de descriptores de hoja.

a) b)
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Figura 5.7 (Continuacion).

a). Partes de la hoja. b). Forma del foliolo terminal. c). Sobre posicién de los foliolos
laterales primarios. d). Forma del apice del foliolo terminal. e). Formas de la Base del
Foliolo Terminal. Fuente Hunman, (2002).

Forma del Foliolo Terminal (Figura 2-3b)- FFT: Segun Huamén (2008), “Esta
determinado por la proporcion entre su largo y ancho y la proporcion entre la longitud de
la parte mas ancha hasta el apice del foliolo y el largo del foliolo terminal” (p.12).
Anchamente eliptico (Tla/Tll cerca de 0,5 y TIl/Tiw cerca de 1,5)

Eliptico (Tla/Tll cerca de 0,5 y Tll/Tlw >=2)

Lanceolado (Tla/Tll cercade 0,8 y TllITiw >=2)

Ovado (TIa/Tll cerca de0,7 y Tll/Tiw >=2)

Oblanceolado (Tla/Tll cerca de0,2 y TIl/Tlw >=2)

a > w D
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6.

Obovado (Tla/TIl cerca de 0,3 y Tll/Tlw >=2)

Sobreposicién de los foliolos laterales primarios (Figura 5.7)- SFLP: Segun Huaman

(2002), “Se presenta la descripcion del grado de sobre posicion entre los foliolos laterales

primarios” (p.12)

1.

a > w DN

Muy separados (> 2mm de separacion entre foliolos)
Separados (1-2mm de separacion)

Unidos

Sobrepuestos (1-2mm de sobre posicién)

Muy Sobrepuestos (> 2mm de sobre posicion)

Forma del apice del Foliolo Terminal — FAFT (Huaman, 2002, p. 12):

1.

2
3.
4

Con acumen largo (>2mm)
Con acumen corto (1-2mm)
Obtuso

Redondeado

Forma de la base del foliolo terminal — FBFT (Huaman, 2008, p. 13):

1.

o g s~ w DN

Cuneado

Cuneado y decurrente (con alas)
Truncado

Redondeado

Cordado

Desigual o asimétrico

Forma del primer foliolo lateral - FPFL: “Esta determinado por la proporcién entre su

largo y ancho (LLL /LLW) y la proporcion entre la longitud de la parte mas ancha hasta el
apice del foliolo y el largo del foliolo lateral (LLA / LLL)” (Huamén, 2002, p. 14).

1.

2
3.
4

Anchamente eliptico (Lla/LIl cerca de 0,5y LIl/LIw cerca de 1,5)
Eliptico (Lla/LIl cerca de 0,5 y LIl/Liw >=2)

Lanceolado (Lla/LIl cerca de 0,8 y LIl/LIw >=2)

Ovoide (Lla/LIl cerca de 0,7 y LIl/LIiw >=2)
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Caracteristicas de flores

= Variables Cuantitativas:

Duracién de la floracién — DF: se registra “0” cuando la planta no florea. Se calcula y

registra el nimero de dias entre el inicio y final de la floracion.

Numero de flores por inflorescencia — NFI: Numero promedio de flores por
inflorescencia. Se registra “0” en ausencia de flor.

Ramificacion de la inflorescencia (Figura 2-4a) - RI: “Numero promedio de
bifurcaciones del pedunculo por inflorescencia. Se registra “0” en ausencia de

inflorescencias” (Huaman, 2008, p. 15).

Longitud del pedanculo- LP: “Longitud promedio del pedinculo en cm desde la base a
la primera bifurcacién medido en por lo menos 3 inflorescencias” (Huaméan, 2008, p. 15)

(ver IPL en figura 2-4). Se registra “0” en ausencia de pedunculo.

Tamafno de la flor - TP: “Se determina por el diametro en mm de flores abiertas”

(Huaman, 2002, p. 19). Se registra “0” cuando no florea.

= Variables Cualitativas:

Grado de floracién (Hunman, 2008) - GF: categorizacién de la expresion promedio de
flores por inflorescencia:
1.  Sininflorescencia (Ausente)
Aborto de botones florales (Diferencia entre Rl y NFI superior a 8)
Escasa floracion (de 1 a 6 inflorescencias)
Moderada floracion (de 6 a 13 inflorescencias)

a > w DN

Abundante floracion (de 13 a 19 inflorescencias)

Forma de la corola - FC: “Esta determinado por la proporcién entre la longitud del I16bulo
del pétalo en mm (CL) y su ancho (CW)” (Huaman, 2008, p. 17). (Figura 5.8).

1. Estrellada (Cl/Cw>=1.2)

2.  Semi-estrellada (CI/Cw entre 0.9y 1.1)
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3. Pentagonal (CI/Cw entre 0,5y 0,8)
4, Rotada (Cl/Cw entre 0,3 y 0,4)
5. Muy rotada (Cl/Cw<=0,2)

Figura 5.8. Descripcion gréafica de descriptores de flor.

Capitate Clavate

0 ¢ 1

Normmal  Shrivelled Partly fused  Free & Divergent

a). Partes de la flor. b). Forma de la corola. c). Distribucién del color secundario de la flor

d). Simetria del céliz. €). Forma de los I6bulos del céliz. f). Forma del estigma. Q).
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Pigmento del pistilo. h). Morfologia del pistilo. i). Pigmentacion en las anteras. Fuente:
Huaman et al., (1977); Hunman, (2002).

Color predominante de la flor (Hunman, 2002) - CPF: De acuerdo con los colores

codificados en la tabla de Munsell (1977) para érganos vegetales.

1.

S T

Pagina 2.5R color 4/6

Pagina 5RP colores 3/2, 3/4, 3/6, 3/8 y 3/10
Pagina 5RP colores 4/4, 4/6, 4/8, 4/10 y 4/12
Pagina 5RP colores 5/4, 5/6 y 5/10

Pagina 5RP colores 6/4y 7/6

Blanco

Color secundario de la flor - CS: De acuerdo con los colores codificados en la tabla de

Munsell (1977) para 6rganos vegetales.

1.

N o g > D

Ausente

Péagina 2,5GY colores 4/6, 6/2, 6/4, 8/2, 8/4, 8/6 'y 8/8

Pagina 2,5Y colores 5/4, 5/6, 6/8, 7/4, 716 y 7/8

Pagina 5RP colores 3/2, 3/4, 3/6, 4/4, 416, 4/8, 5/2, 5/4, 6/2, 6/4, 712, 8/2, 8/7
Pégina 5Y colores 5/4, 5/6, 6/2, 6/4, 6/6, 6/8, 7/2, 7/4, 7/6, 718, 8/2, 8/4, 8/6, 8/8
Paginas 2.5R 4/4, 5GY7/2, 7.5GY8/2 y 7.5GY8/2

Blanco

Distribucion del color secundario de la flor (Huaman et al., 1977; Hunman, 2008) -

DCSF:
0.

© N o g~ wDdh e

Ausente

En el haz del acumen

En el envés del acumen

En ambos lados del acumen
En la estrella del haz
Bandas en el haz

Bandas en el envés

Bandas en ambos lados

Manchas salpicadas
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Color del pedicelo (Hunman, 2008) - CP: De acuerdo con los colores codificados en la
tabla de Munsell (1977) para 6rganos vegetales.

1. Pagina 2.5GY colores 4/4, 4/5, 2/8, 5/2, 5/6, 5/8, 6/6, 6/8 y 8/4

2 Pagina 5GY colores 3/4, 4/4, 416, 5/4, 5/6, 6/4, 6/6, 6/8y 7/8

3. Pagina 5RP colores 4/2, 4/4, 5/2, 5/4, 3/2, 3/4, 316, 4/2, 4/4, 416, 5/2, 5/4 'y 6/2

4 Péagina 2.5YR4/4, 5Y5/4y 7.5GY4/4

Ubicacion de la articulacion del pedicelo - UAP: “Esta determinado por la proporcién
entre la longitud del pedicelo desde la base hasta la articulacién (Pda) y la longitud del
pedicelo (Pdc)” (Huaman, 2008, p. 17) (Figura 2-4a).

1. Baja (Pda/Pdc > de 1,8)

2 Central (Pda/Pdc entre 1,8y 2,4)

3. Alta (Pda/Pdc entre 2,4 y 3)

4 Muy alta (Pda/Pdc >3)

Color del caliz - CCz: De acuerdo con los colores codificados en la tabla de Munsell
(1977) para 6rganos vegetales.
1. Pagina 2.5Y colores 5/6, 6/6, 6/8 y 7/6
2. Péagina 5RP colores 3/2, 3/4, 3/6, 4/2, 4/4 y 4/6
3. Pagina 5GY colores 3/4, 4/4, 5/6, 6/6 y 7/6
4 Pagina 5Y coloes 6/6 y 7/6, pagina 2,5GY colores 5/8 y 8/4, pagina 5YR5/2 y
pagina 7.5YR5/6

Simetria del caliz - SCZ: “Expresion promedio del arreglo de los Iébulos del caliz”
(Huaman, 2008, p. 16). (Figura 2-4d).

1. Simétrico

2. Asimétrico (agrupados en 2+2+1 l6bulos)

3.  Asimétrico (agrupados en 2+3 Iébulos)

Forma de los I6bulos del céliz - FLC: “La forma de los I6bulos de los sépalos del caliz
estd determinado por su tamafio (corto >1,5 mm; intermedio desde 1,5 a 3mm;
largo>3mm) y la forma del acumen” (Huaman, 2008, p. 16). (Figura 5.8).

1.  Cortoy con mucron corto

2. Corto y con mucrén largo
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Forma de la base de los I6bulos del Caliz (Hunman, 2008) - FBLC:
1.
2.

o g s> w

Intermedio y con mucrén corto
Intermedio y con mucrén largo
Largo y con mucron corto

Largo y con mucrdn largo

Suavemente arqueado

Ligeramente angulado y sin costillas

Forma del estigma (Hunman, 2008) (Figura 2-4f) - FEG:

1.
2.

Capitado

Clavado

Morfologia del pistilo (Hunman, 2008) — MP:

1.
2.

Normal

Apariencia irregular

Pigmento del pistilo (Hunman, 2008) (Figura 2-4g)- PP:

1.

N o g b~ oD

Ausente, sin antocianinas

Estigma pigmentado (EP)

Ovario pigmentado (OP)

Pared del ovario pigmentada (PO)

Estigma y pared del ovario pigmentado EP Y PO

Ovario y pared del ovario pigmentado OP Y PO

Estigma, ovario y pared del ovario pigmentados EP, OP Y PO

Formacion del estambre — FE (Figura 2-4h):

1. Normal
2. Marchito

Caracteristicas de frutos

Variables Cuantitativas:
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NUumero de frutos (Huaman et al., 1977) — NF:

1.

2
3.
4

Ninguno (no fructifica)
Pocos (de 1 a 3)
Medios (de 4 a 6)
Altos (mayor de 6)

Variables Cualitativas:

Color de los frutos - CF: “Distribucion de pigmentacién antocianinica (rojo o0 morado) en
los frutos” (Huaman, 2008, p. 21).

1.

o g &~ w N

Verde

Verde con pocas manchas blancas
Verde con abundantes manchas blancas
Verde con manchas moradas

Verde con bandas moradas

Predomientemente morado

Color primario de los frutos — CRFp: De acuerdo con los colores codificados en la

tabla de Munsell (1977) para érganos vegetales.

1.
2.

Pagina 2.5GY colores 5/4, 4/8, 5/6, 5/8, 7/6 y 7/8

Pagina 5GY colores 4/4, 4/6, 4/8, 5/4, 5/6, 5/8, 6/4, 6/4, 6/6, 6/8, 6/10, 7/4, 7/6, 7/8
y 7/10

Péagina 5RP colores 3/2, 3/4y 3/6

Pagina 7.5GY colores 3/2, 5/2, 6/4, 616, 7/4y 7/6

Color secundario de los frutos — CSF: De acuerdo con los colores codificados en la

tabla de Munsell (1977) para érganos vegetales.

1.

2
3.
4

Ausente

Pagina 5GY colores 4/4, 5/6, 5/8 'y 5/10

Pagina 5RP colores 3/2, 3/4, 3/6, 4/4, 416, 5/2 y 5/6
Blanco
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Forma del fruto (Figura 5.9) - FF: “Se determina por la proporcion del largo (FL) y el
diametro del fruto (FD) registrado en frutos de tamafio promedio” (Huaman, 2008, p. 21).
(Figura 2-5).

1.  Globular (FI/Fd menor de 0.9)

2. Ovoide (FI/Fd de 0.9 a1.1)

3.  Cobnico (FI/Fd mayor de 1.1)

Figura 5.9. Descripcion gréafica de la forma del fruto

50 0

Fuente Huaman et al., (1977); Hunman, (2008).
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B. Anexo: Material suplementario
Capitulo 4.

Figura 5.10 Grafico cuantil-cuantil (QQplot) para la variable dias a floracion. El gréafico
representa el grado de inflacién de los valores p respecto a la hipotesis nula. Los valores
-log10(p) observados vs -log10(p) esperados para cada modelo genético, incluyendo el
modelo aditivo (additive), general, doble general (diplo-general) y doble aditivo (diplo-

additive). La recta representa los valores de x=y bajo una distribucién normal.
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Figura 5.11. Gréfico cuantil-cuantil (QQplot) para la variable numero de tallos. El gréfico

representa el grado de inflacién de los valores p respecto a la hipotesis nula. Los valores

-logio(p) observados vs -logio(p) esperados para cada modelo genético, incluyendo el
modelo aditivo (additive), general, doble general (diplo-general) y doble aditivo (diplo-

additive). La recta representa los valores de x=y bajo una distribucién normal.
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Figura 5.12. Gréfico cuantil-cuantil (QQplot) para la variable altura de planta. El gréfico

representa el grado de inflacién de los valores p respecto a la hipotesis nula. Los valores

-logi0(p) observados vs -logio(p) esperados para cada modelo genético, incluyendo el

modelo aditivo (additive), general, doble general (diplo-general) y doble aditivo (diplo-

additive). La recta representa los valores de x=y bajo una distribucion normal.
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Figura 5.13. Grafico cuantil-cuantil (QQplot) para la variable potencial hidrico foliar (2

am). El gréfico representa el grado de inflacion de los valores p respecto a la hipotesis

nula. Los valores -log:o(p) observados vs -log:o(p) esperados para cada modelo genético,

incluyendo el modelo aditivo (additive), general, doble general (diplo-general) y doble

aditivo (diplo-additive). La recta representa los valores de x=y bajo una distribucion

normal.
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Figura 5.14. Grafico cuantil-cuantil (QQplot) para la variable potencial hidrico foliar diurno
(10 am). EIl grafico representa el grado de inflacion de los valores p respecto a la
hipotesis nula. Los valores -logio(p) observados vs -logio(p) esperados para cada modelo
genético, incluyendo el modelo aditivo (additive), general, doble general (diplo-general) y

doble aditivo (diplo-additive). La recta representa los valores de x=y bajo una distribucion

normal.
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Figura 5.15. Grafico cuantil-cuantil (QQplot) para la variable contenido de clorofila total.

El grafico representa el grado de inflacién de los valores p respecto a la hipétesis nula.

Los valores -logio(p) observados vs -logio(p) esperados para cada modelo genético,

incluyendo el modelo aditivo (additive), general, doble general (diplo-general) y doble

aditivo (diplo-additive). La recta representa los valores de x=y bajo una distribucion

normal.
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Figura 5.16. Grafico cuantil-cuantil (QQplot) para la variable contenido relativo de agua.

El gréafico representa el grado de inflacion de los valores p respecto a la hipotesis nula.

Los valores -logio(p) observados vs -logio(p) esperados para cada modelo genético,

incluyendo el modelo aditivo (additive), general, doble general (diplo-general) y daoble

aditivo (diplo-additive). La recta representa los valores de x=y bajo una distribucion

normal.
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Figura 5.17. Grafico cuantil-cuantil (QQplot) para la variable acumulacion de materia
seca en el follaje. El grafico representa el grado de inflacién de los valores p respecto a la
hipotesis nula. Los valores -logio(p) observados vs -logio(p) esperados para cada modelo
genético, incluyendo el modelo aditivo (additive), general, doble general (diplo-general) y

doble aditivo (diplo-additive). La recta representa los valores de x=y bajo una distribucién

normal.
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Figura 5.18. Grafico cuantil-cuantil (QQplot) para la variable acumulacion de materia
seca en el tuérculo. El grafico representa el grado de inflacion de los valores p respecto a
la hipotesis nula. Los valores -logio(p) observados vs -logio(p) esperados para cada
modelo genético, incluyendo el modelo aditivo (additive), general, doble general (diplo-
general) y doble aditivo (diplo-additive). La recta representa los valores de x=y bajo una

distribuciéon normal.
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Figura 5.19. Grafico cuantil-cuantil (QQplot) para la variable nimero de tubérculos por

planta. El grafico representa el grado de inflacién de los valores p respecto a la hipotesis

nula. Los valores -log:o(p) observados vs -log:o(p) esperados para cada modelo genético,

incluyendo el modelo aditivo (additive), general, doble general (diplo-general) y doble

aditivo (diplo-additive). La recta representa los valores de x=y bajo una distribucion

normal.
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Figura 5.20. Gréfico cuantil-cuantil (QQplot) para la variable rendimiento. El gréfico
representa el grado de inflacién de los valores p respecto a la hipotesis nula. Los valores
-logi0(p) observados vs -logio(p) esperados para cada modelo genético, incluyendo el
modelo aditivo (additive), general, doble general (diplo-general) y doble aditivo (diplo-

additive). La recta representa los valores de x=y bajo una distribucién normal.
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