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Seleccion asistida por marcadores moleculares
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de Papa de PROINPA
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Resumen. El afio 2013, en el Laboratorio de Biologia Molecular y Bioinformatica de
PROINPA, se genotipé dos poblaciones de papa, con el objetivo de realizar la selec-
cion asistida por marcadores moleculares (microsatélites, CAPS y SCAR) y co-
localizar con los genes R o genes mayores de resistencia a tizon tardio (Phytophthora
infestans), verruga (Synchytrium endobioticum), al nematodo - quiste (Globodera palli-
day G. rostochiensis) y los virus PVY y PVX. Los resultados mostraron que todos los
marcadores aplicados son polimérficos y se han co-localizado con los genes de inte-
rés en ambas poblaciones utilizadas en esta investigacion. En ambas familias 99268
[tbr x (tbr x sto)] y 99212 [(tbr x tbr) x (phu + gon)], se logré identificar clones resisten-
tes a los factores bioticos evaluados.

Palabras clave: Tizon; Verruga; Virus; Nematodos; Polimérficos; Genes Mayores

Abstract. Molecular markers-assisted selection (MAS) in potato breeding pro-
gramme from PROINPA. In the year 2013 at the Molecular Biology and Bioinformatics
Laboratory of PROINPA, two potato populations were genotyped in order to perform
molecular marker-assisted selection (microsatellite, CAPS and SCAR) and co-localize
with R genes or mayor genes resistant to late blight (Phytophthora infestans), to wart
(Synchytrium endobioticum), to the nematode - cyst (Globodera pallida and G.
rostochiensis) and to viruses PVY and PVX.The results showed that all applied markers
are polymorphic and have been co-localized with the genes of interest in both popula-
tions used in this research. In both families 99268 [tbr x (tbr x sto)] and 99212 [(tbr tbr x)
x (phu + gon)], it was possible to identify clones resistant to biotic factors evaluated.
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Introduccion res importantes como es el caso de ma-
yor rendimiento, que es el producto de
la combinacién de factores morfologi-
cos, fisiologicos y ontogenéticos (Estra-
da, 2000), adaptacion a técnicas de ma-

El principal objetivo de un programa de
mejoramiento genético es la obtencion
de nuevas variedades con altos rendi-

mientos, caracteristicas de calidad y nejo en el campo, como son el aporque,

resistencias a estreses bioticos y abidti- control de malezas y distancia de siem-

cos (Barone, 2004) bra en la cosecha y en el almacenamien-
, .

to (Van der Zaag y Burton, 1978), resis-
tencia a los factores adversos, abidticos
(heladas, sequia, suelos salinos, etc.) y
bidticos (enfermedades, insectos, nema-

Una variedad moderna de papa requiere
de la combinacion de 50 o mas caracte-
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todos) y calidad, de acuerdo con los
fines para los cuales se destina la papa
(solidos totales, compactacion, azlicares
reductores, tiempo de coccidn, propie-
dades organolépticas, verdeamiento en
almacén, contenido de glicoalcaloides,
etc.).

Para disminuir el efecto causado por
estos factores se requiere conocer como
se hereda la resistencia de los caracte-
res. Cuando la herencia se debe a facto-
res mendelianos simples, se pueden
obtener progenies seleccionadas con los
caracteres deseados. Esto permite una
seleccion temprana en plantulas para
reducir la poblacion en estudio, particu-
larmente en la seleccion de caracteres
bidticos.

Sin embargo, muchos de estos caracte-
res estan controlados por muchos genes
(poligenes) y con frecuencia, pocas
progenies igualan o superan a los pro-
genitores. En consecuencia, se deben
obtener grandes cantidades de plantulas
(cientos de miles en muchos casos) para
seleccionar una variedad mejorada.

Un programa de mejoramiento genético
convencional, desarrolla la evaluacion
de estas progenies (poblaciones) si-
guiendo una estrategia piramidal, donde
se empieza por una amplia base genéti-
ca, la misma que se evaltia paso a paso
iniciando por el factor mas importante,
luego los individuos sobrevivientes son
evaluados a un segundo factor, y asi
sucesivamente hasta lograr pocos indi-
viduos que contengan en su genoma la
mayor cantidad de atributos de resisten-
cia (Estrada, 2000). Este proceso en el
mejor de los casos requiere entre 6 a 8
afios (Ross, 1986). Al final, s6lo unos
pocos genotipos seran superiores al
promedio de los padres, pero eventual-

Revista de Agricultura, Nro. 53 — Abril 2014

mente podrian tener ciertas desventajas
en relacion con los caracteres tipicos de
otras variedades (Ross, 1986). Ademas,
estos genotipos deben ser evaluados en
diversos ambientes (interaccion G x A),
para conocer su estabilidad fenotipica y
su adaptacion.

Por otra parte, se debe realizar evalua-
ciones participativas con actores de la
cadena de valor de la papa (agricultores,
procesadores, intermediarios y consu-
midores finales), quienes son los que
definiran si un determinado genotipo
sera o no una variedad utilizada (Alme-
kinders et al., 2006; Vernooy, 2003;
Welzien et al., 2003; Ceccarelli et al.,
2009).

Por lo mencionado, se podria indicar
que la seleccion asistida por marcadores
moleculares (SAM) seria una herra-
mienta valiosa, porque pone a disposi-
cion del mejoramiento genético, de
técnicas modernas de la biologia mole-
cular que puede contribuir para eliminar
el efecto ambiental y garantizar la se-
leccion genotipica en vez de la fenotipi-
ca y asi los genotipos que selecciones
en campo tendrian incorporados los
genes de interés para los factores res-
trictivos mas importantes (Barone,
2004). Ademas, estos marcadores mole-
culares pueden aplicarse en una sola
prueba y en corto tiempo y no necesa-
riamente paso a paso como lo hace el
mejoramiento convencional, reduciendo
asi el tiempo y espacio en la seleccion
(Barone, 2004). En Bolivia en un traba-
jo previo Veramendi ef al. (2011) vali-
daron siete marcadores moleculares en
20 variedades mejoradas de papa. Estos
marcadores fueron asociados a ge-
nes/QTLs de resistencia para los virus
PVY, PVX, los nematodos (Globodera
pallida y G. rostochiensis), el tizon
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(Phytophthora infestans) y la verruga
(Synchytrium endoboticum). Pero tam-
bién existen muchos ejemplos de SAM
en papa en el mundo (Barone, 2004;
Sliwka et al., 2010; Tiwari et al., 2013;
Ottoman et al., 2009; Colton et al.,
2006; Sagredo et al., 2009; Ortega y
Lopez-Vizcon, 2012, Oberhagemann et
al., 1999).

La presente investigacion tuvo como
objetivo la aplicacion de la seleccion
asistida por marcadores moleculares
(SAM) para resistencia a enfermedades
en un programa practico de mejora-
miento genético.

Materiales y métodos
Material biologico

En invernadero fueron sembrados en la
campafia 2012, dos familias de papa
(Cuadro 1) obtenidas en el programa de
mejoramiento genético de papa de la
Fundacion PROINPA en Cochabamba,
Bolivia. Antes de la siembra se
sumergid la semilla sexual en una
solucion de acido giberélico a 1500
ppm, (disolviendo 0.75 g por medio
litro de agua destilada esterilizada) por
24 horas, para romper la dormancia y
uniformizar la germinacion.

Luego de secar la semilla bajo condi-
ciones de ambiente, fueron sembrados
100 semillas/familia, en bandejas de
almacigo utilizando un sustrato esterili-
zado de musgo, arena y tierra en una
proporcion 2:1:1. Se sembrd 100 semi-
llas/familia y se regaron los almacigos
tres veces al dia. Al mes de la siembra,
las plantas fueron trasplantadas a mace-
tas de 500 g de capacidad en sustrato
esterilizado para su crecimiento.

Condiciones del experimento

El experimento se implementd en un
invernadero y en el laboratorio de Bio-
logia Molecular y Bioinformética de la
Fundacion PROINPA, ubicada a 13 km
en la zona de El Paso de la provincia
Quillacollo en Cochabamba, a 17° 21°
01.91’de latitud sud y 66° 15
44.34°°de longitud Oeste, a una altura
de 2613 msnm, una precipitacion media
anual de 512 mm y una temperatura
promedio de 17.4°C.

Genes R de resistencia conocidos

En el Cuadro 2 se describe los genes R
de resistencia a tizon (P. infestans),
nematodo—quiste (Globodera
rostochiensis, G. pallida), PVY, PVX,
verruga (Synchytrium endobioticum) e
intervalo de marcadores flanqueantes
(MF) para cada gen/QTL, recopilados
en los 12 cromosomas de la papa.

Extraccion de ADN

En invernadero se colectaron foliolos
tiernos y sanos de cada planta en ambas
poblaciones, debidamente identificadas
y refrigeradas a -20°C, que fueron
molidas en nitrogeno liquido (-195°C),
del que se utilizo 100 mg para el
proceso de extraccion de ADN
gendmico, mediante el protocolo de
CTAB 2X (hexadecil bromuro de
trimetil amonio) (Doyle y Doyle, 1990).

Cuantificacion de dcidos nucleicos

La cuantificacion de ADN gendmico, se
realiz6 mediante electroforesis en geles
de agarosa al 1%. Las muestras se mi-
graron durante 45 min en cubetas de
electroforesis a una potencia de 70 V
(5v/cm) y visualizado a través de un
transluminador UV marca Biorad.
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La calidad y concentracion del ADN
gendmico extraido, se verificd por com-
paracion de intensidad de las bandas de
las muestras con cada una de las bandas
del marcador de peso molecular de con-
centracion conocida (10000 bp Euro-
gentec).

Analisis de marcadores

Se utilizo diferentes marcadores que
han sido compendiados en una lista de
marcadores potenciales que estan liga-
dos y co-localizados con genes mayores
para P. infestans, G. pallida, G. rosto-
chiensis, S. endobioticum, PVX y PVY
en un mapa referencial de papa (Ritter
et al., 2005; 2008; 2009). El Cuadro 3
muestra los marcadores utilizados en la
presente investigacion.

Condiciones de la PCR

Fue usado unos 15 pl de mezcla con 15
ng de ADN Molde, 1X de Tampén PCR
10X, 0.2 mM dNTP, 1 pmol/uL de cada
iniciador y 0,025 U/l de la enzima Tag
Polimeraza.

El programa de amplificacion fue reali-
zado en un termociclador (modelo PTC-
100, MJ Research, Ramsey, Minnesota,
USA), que consistio en un tiempo de
desnaturalizacion inicial de 5 minutos
del ADN a 94°C, 35 ciclos a 94°C por 1
minuto, temperatura de anillamiento
X°C por 45 segundos, y 72°C por 2
minutos, y una extension final de 7 mi-
nutos, segin el marcador.

Luego, los productos de amplificacion
fueron visualizados y cuantificados
mediante electroforesis en geles de aga-
rosa al 1.8%, y se aplicé una corriente
de 5 V/em.
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Para los marcadores CAPS se realizd
analisis PCR y posteriormente se proce-
di6 a la digestion del producto de ampli-
ficacion, utilizando 20 pl de mezcla
conteniendo 5 ng/ul de ADN Molde,
Buffer ER 10X, BSA 10 pg/ul y 10
pg/uL de la enzima Ddel. Los productos
digeridos se separaron por electroforesis
en gel de agarosa al 2% preparado con 2
g de agarosa, 100 ml de TBE 1X. La
muestra se prepard con 10 pl del pro-
ducto digerido y 2 pl de tampoén de car-
ga. Los geles se visualizaron en un
transluminador marca Biorad.

Analisis de alelos

Las huellas genéticas generadas por
hibridacion o por PCR, son heredadas a
la descendencia de acuerdo las leyes
mendelianas  (Valdez-Moctezuma y
Kahl, 2005). Es decir, los marcadores
segregantes de cada progenie fueron
tratados como un sistema de marcador
dominante con un patron de segregacion
1:1 o 3:1 segin el modelo de segrega-
cion mendeliana (ab x aa), (aa x ab) o
(ab x ab), donde el alelo “a” representa
la ausencia de la banda (0), y el alelo
“b” representa la presencia de fragmen-
tos amplificados (1).

Los geles fueron analizados de forma
visual, utilizando una matriz de presen-
cia-ausencia del fragmento amplificado
para el (QTA-genotyping (Gabriel,
2008). La presencia o ausencia de cada
marcador segregante de las progenies,
se almacen6 en archivos con formato
EXCEL para su posterior analisis esta-
distico mediante la prueba de .
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Cuadro 1. Familias, genealogia y origen del material de papa
utilizado para SAM. El Paso, 2012.

Familia Genealogia Nro. genotipos
Madre Padre

99268 tbr x (tbr x sto) tbr 79

99212 tbr x tbr phu + gon 65

Leyendas: tbr: Solanum tuberosum; sto: S. stoloniferum; adg: S. andigena; phu: S. phureja; gon:
S. goniocalyx.

Cuadro 2. Genes mayores de resistencia a tizén, nematodo-quiste,
PVY, PVX'y verruga recopilados en los 12 cromosomas

N° Cromosoma GenR MF Factor Referencia

1 Xl Ryadg RYSC3 PVY Gebhardt et al. (2006)

2 Vv RGp5- HC G. pallida  Sattarzadeh et al. (2006)
vrnHC

3 VI Gro 1-4 Gro1-4  G. rosto- Gebhardt et al. (2006)

chiensis

4 IX Rpi-phu 1 GP94 Tizoén Sliwka et al. (2010)

5 XI Sen1 NL25 Verruga Bormann (2004)

6 Xl Rx1 CP60 PVX Bendahmane et al. (1997)

Leyendas: MF=Intervalos de marcadores flanqueantes para cada QTL/gen.

Cuadro 3. Secuencia de los cebadores utilizados para amplificar los correspondientes
marcadores para el cribado de QTL/genes conocidos en dos poblaciones de papa

Marcador Cebador T° A (°C) Tamaho Protocolo

(bp)
D: ACACCACCTGTTTGATAAAAAACT
HC R: GCCTTACTTCCCTGCTGAAG 58 276 PCR

D: TCTTTGGAGATACTGATTCTCA

Gro1-4 R: CGACCTAAAATGAAAAGCATCT 60 602 PCR

D: ATGTATCACAATCACATTCTTGCTC

GP 94 R: TGTAAAACCAACAAGTAGTGTTGC 56 350 PCR

D: TAT TGT TAATCG TTACTC CCT C
) 74 R: AGA GTC GTT TTACCG ACT CC B e G

D: ATA CAC TCATCT AAATTT GAT GG
RYSC3 R: AGG ATATAC GGC ATCATT TTT CCG A 58 320 SCAR

D: CAGCCTACCGCGAAAGTGCCTTCG
Gy R: GCCAACCCCACGAGTTTCTCACTGAC =E = Lol

Leyendas: D: cebador directo; R: cebador reverso; T°A: temperatura de anillamiento; bp: pares
de bases, PCR: Polimeraza Chain Reaction (Reaccion en Cadena de la Polimerasa); SCAR:
Sequence Characterized Amplified Region (Secuencia Caracterizada de la Region Amplificada);
CAPS: Cleaved Amplified Polymorphic Sequency (Secuencia polimoérfica amplificada y cortada).
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Resultados y discusion

El marcador HC se co-localizd con el
gen RGpS-vmHV de resistencia a G.
pallida en el cromosoma V a una dis-
tancia de 276 bp (Figura 1). De 79 ge-
notipos evaluados en la familia 99268,
66 mostraron la presencia de bandas y
en 13 hubo ausencia. En el caso de la
familia 99212, de 65 genotipos evalua-
dos, 40 mostraron presencia de bandas y
25 ausencias. El analisis de y* mostro
que las bandas observadas se ajustaron a
la proporcion esperada de 3:1 (Cuadro
4).

El marcador Grol-4 se co-localizd con
el gen Grol-4 de resistencia a G. rosto-
chiensis en el cromosoma VII a una
distancia de 602 bp. De los 79 genotipos
evaluados en la familia 99268, 16 mos-
traron presencia de bandas y 63 ausen-
cias. En la familia 99212, de 65 genoti-
pos evaluados, 15 mostraron bandas y
50 ausencias. Ninguna de las familias
evaluadas se ajustaron a la proporcion
esperada 3:1 en la prueba de y* (Cuadro
4).

El marcador CP60 se co-localiz6 con el
gen Rx1 de resistencia al virus PVX, en
el cromosoma XII a una distancia de
1000 bp (Figura 2). De los 79 genotipos
evaluados en la familia 99268, 35 geno-
tipos mostraron la presencia de bandas y
44 ausencias. En la familia 99212 de 65
genotipos evaluados, 45 mostraron pre-
sencia de bandas y 20 ausencias (Cua-
dro 4).

El marcador RYSC3 se co-localiz6 con
el gen Ryadg de resistencia al virus
PVY a una distancia de 320 bp. De los
79 genotipos evaluados en la familia
99268, 69 mostraron la presencia de
bandas y 10 ausencias. En la familia

Area: Desarrollo de Tecnologias

Revista de Agricultura, Nro. 53 — Abril 2014

99212 de 65 genotipos evaluados, 52
mostraron la presencia de bandas y 13
ausencias (Cuadro 4). Para ambos virus
solo la familia 99269 mostr6 un ajuste a
la proporcion esperada 3:1 en la prueba
de * (Cuadro 4).

El marcador NL25 se co-localiz6 con el
gen Senl de resistencia a S. endobioti-
cum, ubicado en el cromosoma XI a a
una distancia de 1000 bp (Figura 3). De
los 79 genotipos evaluados en la familia
99268, 74 mostraron presencia de ban-
das y cinco ausencias. En la familia
99212 de 65 genotipos evaluados 61
mostraron la presencia de bandas y cua-
tro ausencias. La prueba de y* no detec-
to ajuste a la proporcion esperada 3:1
(Cuadro 4).

Finalmente, se observéd que el marcador
GP94 se co-localizé con el gen Rpi-
phul de resistencia a P. infestans en el
cromosoma [X a una distancia de 350
bp. De los 79 genotipos evaluados en la
familia 99268, 75 mostraron presencia
de bandas y en cuatro ausencias de ban-
da. En la familia 99212, todos los geno-
tipos mostraron la presencia de bandas
pero no hubo un ajuste a la proporcion
esperada (Cuadro 4).

Mosquera et al. (2008) realizaron una
amplia revision de la resistencia en papa
a patodgenos, en cuanto a genes mapea-
dos y clonados, y loci de rasgos cuanti-
tativos (QTL) mapeados, en la que re-
saltan las relaciones entre resistencia
cuantitativa y cualitativa en el caso P.
infestans. El conocimiento logrado
permitid generar un mapa funcional
sobre el cual se localizan QTLs para
resistencia a patdgenos. Se han mapea-
do 20 genes R o genes mayores de resis-
tencia a virus, hongos, nematodos y
oomicetos, utilizando marcadores mole-
culares.
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Cuadro 4. Determinacion del patron de segregacion esperada
de los marcadores aplicados en dos familias de papa.

Familia Marcador Frecuencia Segre Crom  Prob y2 Bandas
Presencia Ausencia 930N Pre-  Ausen-
(1) (0) sencia  cia
G.p. 99269  HC 66 13 3:1 % 0,51 ns ab, aa=0
bb=1
99212 HC 40 25 3:1 \Y 0,62 ns ab, aa=0
bb=1
G.r. 99269  Gro1-4 16 63 ? VI 126,28 ** ? ?
99212  Gro1-4 15 50 ? Vil 93,46 ** ? ?
PVX 99269  CP60 35 44 ? Xl 39,70 ** ? ?
99212 CP60 45 20 3:1 XIl 1,15 ns ab, aa=0
bb=1
PVY 99269  RYSC3 69 10 ? XI 6,42 * ab, aa=0
bb=1
99212  RYSC3 52 13 3:1 Xl 2,95 ns ab, aa=0
bb=1
P.i. 99269  GP9Y%4 75 4 ? IX 433" ? ?
99212  GPY% 65 0 ? X 21,67 ? ?
S.e 99269  NL25 74 B ? Xl 14,69 ** ab, aa=0
bb=1
99212 NL25 61 4 ? Xl 12,31 * ? ?

Leyendas. ?=Desconocido; Crom=Cromosoma; G.p.=G. pallida; G.r.=G. rostochiensis;
P.i.=P. infestans; S.e.=S. endobioticum.

Globodera pallida

- - e e L] a oes wn B e o -

12 3 4 56 78 9 10 11 1213 14 1516 1718 19 20 C+ C-

Figura 1. Alelos de resistencia a Globodera pallida en la familia 99268 de papa,
co-localizado entre el gen RGp5-vmHV y el marcador molecular HC
en el cromosoma V a 276 bp.

12 3 45 67 8 910 1112 13 14151617 18 19 20 C+ C-

Figura 2. Alelos de resistencia al virus PVY en la familia 99212 de papa,
co-localizado entre el marcador RySC3 con el gen Ryadg
en el cromosomas Xl a 320 bp.
Leyendas: bandas del 1 al 20: genotipos de hermanos completos; C+: Control positivo,
C-: Control negativo.
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La mayoria de estos genes R fueron
introducidos de especies silvestres. Ca-
torce de ellos se encuentran en kot spots
(puntos concentrados) para resistencia y
confieren resistencia a varios patégenos.

A la fecha se han identificado cinco
cluster (grupos) de resistencia. La resis-
tencia monogénica envuelve dos proce-
sos basicos: percepcion del ataque del
patogeno, seguida de una respuesta para
limitar la enfermedad. La percepcion
implica receptores especificos para ce-
pas patogénicas, que son decodificadas
por genes de resistencia. En una planta
se encuentra un gran repertorio de genes
de resistencia R, ubicados en diferentes
sitios del genoma (Mosquera et al.,
2008).

Estos genes expresan diferentes protei-
nas que pueden ser agrupadas en varias
familias. La mayoria de proteinas R
contienen repeticiones en grupos, ricas
en leucina (LRR). Se plantea la co-
localizacion de genes R y QTLs en dife-
rentes cromosomas. Una hipdtesis sefia-
la que los QTLs son variantes alelicas
con efecto menos extremo que los genes
R y una segunda hipotesis plantea que
los QTLs de resistencia mapean en re-
giones del genoma que contienen genes
de funcion conocida involucrados en la
respuesta general al ataque de patoge-
nos.

En el presente estudio, se utiliz6 marca-
dores moleculares co-localizados con
genes R de resistencia a los virus PVY,
PVX, al nematodo-quiste (G. pallida,
G. rostochiensis), al tizon (P. infestans)
y la verruga (S. endobioticum) que se
encuentran en los cromosomas XI, XII,
V, VII, VIII, IX y XI (Brigneti et al.,
1997, Haméldinen et al., 1997, Ritter et
al., 1991, Barone et al., 1990, Gebhardt
etal., 1993).
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Los resultados mostraron que los mar-
cadores moleculares utilizados para
asociar los genes de resistencia a multi-
ples factores, podria ser un método efi-
ciente para asociar con los rasgos de
resistencia en las dos familias evalua-
das, porque permitié eliminar el efecto
ambiental. La utilizacion de los marca-
dores ligados a los cinco /oci R de resis-
tencia: HC, Gro 1-4, NL25, RYSC3 y
CP60 lograron asociarse con los genes
de resistencia RGp5-vrnHC, Gro 1-4,
Senl, Ryadg y Rx1 respectivamente.

La resistencia al virus PVY, es simple y
estd gobernada por genes R mayores,
que le confiere un tipo de resistencia
monogénica (Mendoza et al., 1996;
Mihovilovich et al., 1998; Fernandez -
Northcote, 1991). En el presente trabajo
se observo que de los 144 genotipos
evaluados de ambas familias, 121 mos-
traron la presencia del alelo de resisten-
cia a PVY, probablemente proveniente
de las especies de S. andigena (Fernan-
dez-Northcote, 1981).

En referencia a la herencia a PVX, se
menciona que es monogénica y se han
reportado genes dominantes de hiper-
sensibilidad Nxg, y Nby, que han sido
introducidos en diversos cultivares eu-
ropeos y estadounidenses, especialmen-
te el Nxg, (Ross, 1986). El gen Nby, ha
sido detectado en diversas especies co-
mo S. andigena, S. acaule, S. vernei, S.
tuberosum, S. sparsipilum, S. chacoen-
se, S. microdontum, S. etuberosum y S.
pinatisectum (Rizvi, 1983; Fernandez-
Northcote, 1991).

En el caso de la verruga (S. endobioti-
cum), el gen de resistencia es monogé-
nico y probablemente proveniente de S.
andigena. Este caracter esta gobernado
por un gene dominante y fue detectado
en el cromosoma XI en una posicion
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similar al gen Ry,q, (Helh ef al., 1999) y
el gen Senl estd ligado a genes homo-
logos N.

En el caso del nematodo del quiste, el
analisis de la resistencia se complica
porque estos son caracteres poligénicos
gobernados por genes menores de
herencia cuantitativa (Ross, 1996). En
el presente estudio se observo que 106
genotipos de las 144 evaluadas de am-
bas familias, mostraron el alelo de resis-
tencia para G. pallida y 9 de los 144
genotipos mostraron el alelo de resis-
tencia a G. rostochiensis. Lo que indica
la complejidad de la resistencia de G.
rostochiensis respecto de G. pallida.

Esta resistencia aparentemente esta
vinculada a la especie S. palustre (antes
S. vernei) y S. andigena, que fueron
reportadas como resistentes por Ross
(1996) y que fueron utilizadas en las
cruzas para obtener las familias evalua-
das.

La herencia de la resistencia a tizon (P.
infestans) es compleja y gobernada por
muchos genes (poligénica) tal como
indican Wastie (1991) y Ross (1996).
Sin embargo, en estudios realizados por
Colon et al. (1995), observaron resis-
tencia parcial conferida por genes R
provenientes de especies silvestres co-
mo Solanum arnezii, S. holdelmanni, S.
leptophyes, S. berthaultii y S. microdon-
tum.

Gabriel ef al. (2011), encontraron resis-
tencia parcial al tizon conferida por
genes menores en cruzas realizadas
entre especies silvestres como S. oka-
dae, S. canacense, S. bukasovii, S. ja-
messii and S. raphanifolium con espe-
cies cultivadas de S. phureja y S. gonio-
calyx. En el presente estudio, 140 de
144 genotipos mostraron tener la banda

del alelo de resistencia a esta enferme-
dad, que al parecer corresponde a un
gen R de resistencia, aunque esto no fue
evidenciado por la prueba de ¥*.

Conclusiones

e Los marcadores moleculares, utiliza-
dos en las dos poblaciones de papa,
mostraron polimorfismo. Esto indica
que pueden ser utiles para realizar la
SAM en diferentes entornos genéti-
Cos.

e Los marcadores moleculares micro-
satélites, CAPS y SCAR, co-
localizaron los genes R de resistencia
a tizon, verruga, nematodos y virus,
aunque estadisticamente no se ajus-
taron a la proporcion esperada, indi-
cando esto que al parecer existen
otros genes R de resistencia.

e Se encontr6 que las especies S. pa-
lustre (silvestre) y S. andigena (cul-
tivada), son fuentes valiosas de resis-
tencia para nematodos.
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