V‘ ‘ ‘GONGRESU
EGUATORIANO
DE LA PAPA

| ey CIP (&0 0 UNIVERSIDAD
Em ‘ LATAM.. N 31 INTERNACIONAL ZINIAP ( E TECNICA DE AMBATO

DE LA PAPA STITUTO NACIONAL DE
VESTIGACION DEL CGIAR




www.congresodelapapa.com

CONGRESO ECUATORIANO DE LA PAPA

Soberania Alimentaria y Nutricion

TEMATICAS: PONENCIAS, CONFERENCIAS

MAGISTRALES Y FERIA DE
INNOVACION TECNOLOGICA DE LA PAPA

27-28 DE JUNIO DEL 2019

Centro de Cultura y Deportes
(Campus Huachi)

- Mejoramiento Genético y
Biotecnologia

- Sanidad Vegetal (Fitopatologia y
Entomologia)

- Poscosecha (Agroindustria, Almacenamiento
y Valor Nutricional)

DIA DE CAMPO FCAGP
29 DE JUNIO DEL 2019
(Campus Querochaca)
Canton Cevallos

- Produccion y Tecnologia de Semillas

- Agronomia (Suelos, Riego, Fertilizacion,
Fisiologia y Sistemas de Produccion)

- Socio-Economia (Saberes Ancestrales, Mercado,
Organizaciones Campesinas y Comercializacion)

= 5% [ =
ORGANIZADORES ﬁ w2 ntap é% i ., EYEM | LATAM

AUSPICIA Proyecto PAPACLIMA: () -




VIII CONGRESO
ECUATORIANO
DE LA PAPA

“SOBERANIA ALIMENTARIA
Y NUTRICION”

Articulos del VIII-CEP-2019

Ambato — Tungurahua — Ecuador
Junio 27 - 28



VIII CONGRESO
ECUATORIANO
DE LA PAPA

“SOBERANIA ALIMENTARIA
Y NUTRICION”

ARTICULOS DEL VIII-CEP-2019
VIl CONGRESO ECUATORIANO DE LA PAPA
“Soberania Alimentaria y Nutriciéon”

Primera edicién, 2019

450 ejemplares

Rivadeneira J., Racines M., Cuesta X. (Eds.). 2019. Articulos del Octavo Congreso Ecuatoriano de
la Papa. Ambato, Ecuador. pp 150.

Prélogo: Comité Organizador. VIII Congreso Ecuatoriano de la Papa

Impreso en IDEAZ, Quito-Ecuador, junio 2019

ISBN: 978-9942-22-449-1

“Prohibida la reproduccion total o parcial por cualquier medio sin autorizacidn escrita del titular
de los derechos patrimoniales”



CONGRESO
ECUATORIANO
DE LA PAPA

Soberania Alimentaria y Nutricion

CONFERENCIAS
MAGISTRALES



CONGRESO
ECUATORIANO
DE LA PAPA

Soberania Alimentaria y Nutricion

Ventajas de la Mejora Genética Molecular en papa

Enrique Ritter' , Xavier Cuesta®, Antonio Leon?,
Enrique Fernandez-Northcote*

Neiker- Instituto Vasco de Investigacion y Desarrollo Agrario. PO Box 46. 01080.

Vitoria-Gasteiz-Spain. Autor correspondiente: eritter@neiker.eus

Instituto Nacional Autonomo de Investigaciones Agropecuarias — INIAP, Quito, Ecuador
Universidad San Francisco de Quito, Colegio de Ciencias e Ingenierias — USFQ. Ecuador
Universidad Nacional Agraria La Molina — Instituto de Biotecnologia, IBT, Lima Peru

Palabras clave: Mejoramiento genético, Seleccion Asistida por Marcadores.

INTRODUCCION

Los caracteres utiles de interés (como el rendimiento, la calidad y las tolerancias a
estreses biotico y abidtico) estan controlados por los efectos de uno, varios o muchos
genes, denominados genes candidatos (CG) en cada caso. Sus nimeros dependen del
rasgo particular. El fenotipo de un individuo depende del genotipo y esta controlado por
los efectos de los alelos especificos de los genes candidatos del rasgo correspondiente y
las posibles interacciones.

Para analizar los efectos de los diferentes alelos existentes de los genes candidatos, es
necesario vincular datos fenotipicos y genotipicos, aplicando métodos estadisticos como
el Mapeo por Asociacion.

La Mejora genética molecular puede acelerar considerablemente los programas de mejora
clasica. La deteccion de “genes candidatos” para rasgos utiles ofrece la posibilidad de
aplicarlos, después de desarrollar los marcadores correspondientes, en la seleccion asistida
por marcadores (MAS) dentro de los programas de mejora. El estudio de la diversidad
alélica de dichos genes en el germoplasma disponible y el analisis de sus efectos
particulares permite seleccionar los alelos o combinaciones de alelos mas eficientes para
estos fines.

Para la deteccion del gen candidato (CG) se pueden aplicar diferentes herramientas,
como el analisis de la expresion diferencial en diferentes condiciones, el analisis de genes
candidatos conocidos en otras especies, el analisis de genes mapeados que se encuentran
cerca de un QTL o el analisis de enzimas clave en vias metabolicas relevantes.

Se pueden desarrollar estrategias de seleccion asistida por marcadores a través de la
construccion de modelos. Los modelos desarrollados que muestran grandes correlaciones
entre los valores pronosticados y observados y explican grandes porciones de la varianza
total se pueden usar para asignar valores genéticos a los parentales que se utilizan en el
programa de mejora y para predecir el comportamiento de las progenies de sus cruces para
cada carécter de interés. De ahi se pueden extraer los cruzamientos mas prometedores.

Ademas para genes especiales de interés que tienen una gran influencia en un caracter
determinado, se pueden disenar cebadores especificos para alelos superiores con gran
efecto que se pueden utilizar para la seleccion rutinaria de los materiales vegetales
deseados.

Las ventajas de la mejora genética molecular consisten entre otras en:
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- Seleccionar ya en la fase de SEMILLERO los genotipos de interés.

- Plantar solo el material vegetal deseado

- Iniciar el siguiente ciclo de mejora ya en el momento de la floracion.

- Plantar solo las progenies de los cruzamientos mas prometedores

- Predecir el comportamiento de germoplasma desconocido

- Acumular alelos favorables de diferentes genes candidatos importantes en los parentales
y aplicar la seleccion dentro de los genotipos de una progenie.

MATERIALES Y METODOS

Las estrategias y metodologias mencionadas se aplicaron en el proyecto: PAPACLIMA —
Seleccion asistida por marcadores en germoplasma de patata adaptado a estreses bioticos y
abidticos causados por el Cambio Climatico global. Alrededor de 200 accesiones de papa
se evaluaron en el Peru y en Ecuador en diferentes condiciones ambientales en campo y
en bioensayos con el fin de obtener datos fenotipicos para el mapeo por asociacion.

RESULTADOS Y DISCUSION

Numerosos genes candidatos (GC) para latolerancia al estrés abidtico y biotico se derivaron
de genes conocidos en papa y otras especies y por analisis de expresion diferencial en
genotipos estresados y sin estrés. Los amplicones de estos CG fueron producidos y
secuenciados en todas las accesiones de papa. La variacion alélica se determiné para estos
GCy los efectos de sus variantes alélicas en el estrés.

Se mostraran detalles de los ensayos y de los resultados.

CONCLUSIONES

El mapeo por asociacion permiti6é detectar efectos significativos en la tolerancia a es-
treses para varios GC, determinar los valores genéticos de las accesiones y disefar cru-
ces prometedores para mejorar la tolerancia a los estreses.
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