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RESUMEN

El camote es un producto altamente competitivadrarotros cultivos, por su alta
calidad nutricional y su importancia en la alimeria humana y animal. Sin embargo
a pesar de su gran potencial y su amplia adamgtatljlien los ultimos afios se ha
reportado una alta erosion genética del germoplaencamote sobretodo en América
Latina y el Caribe. El Ecuador, ha sido catalogadmo un centro secundario de
diversidad del camote, sin embargo en el pais steexestudios de caracterizacion
que sirvan para dilucidar las interrogantes sobneatiabilidad genética del cultivo.
Por ende, en esta investigacion empleando marcadwooefologicos y moleculares
(microsatélites) se estudié la diversidad de 3@8siones de camotpOmoea batata
L.) recolectadas en 18 provincias del Ecuador. fessiltados de la caracterizacion
morfologica a partir del andlisis de conglomeradugestran la formacion de siete
grupos que comparten caracteristicas morfologicagases y se establecié que las
variables utiles para la descripcion del germopiagpx.001) son la coloracién, la
forma y los defectos de la raiz reservante, adeteda forma del perfil y forma del
I6bulo en las hojas. En la caracterizacion molecuisando ocho marcadores
microsatélites se detectaron 89 alelos, con un @doorde 11.12 alelos por locus y un
promedio de polimorfismo de PIC=.848. Al utilizara@alisis molecular de varianza,
la distancia de Nei (1979) y el analisis de cooadi@s principales, se determiné la
formacion de 4 grupos genéticos, donde la variaaziistribuye en mayor proporcion
dentro de cada poblacion (89%, p>= 0.010). Loslt@sdos del andlisis morfologico
como el molecular, no mostraron la formacion degamgrupo definido de acuerdo a
una provincia, este tipo de acontecimientos ocuragipalmente por los sistemas de
intercambio que mantienen los agricultores; addmatta diversidad encontrada en
este estudio esta relacionada con el sistema negtied de los cultivares (polinizacion

cruzada) y las mutaciones sométicas reportadas espkcie.

Palabras claves: MICROSATELITES, UPGMA, POLINIZACIO N CRUZADA,
MARCADORES MORFOLOGICOS, DIVERSIDAD GENETICA.
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ABSTRACT

Sweet potato is a highly competitive product coragarother crops, because of
his high nutritional quality and its importancefood, human and animal. However
despite their great potential and wide adaptabilityecent years it has reported a high
genetic erosion of sweet potato germplasm espgdiallLatin America and the
Caribbean. Ecuador, has been listed as a secooelatgr of diversity of sweet potato,
however the country has not characterization stuttiat serve to elucidate questions
about the genetic variability of the crop. In thahtext, in this investigation we studied
the diversity of 368 accessions of sweet potgtonioea batatd..) collected in 18
provinces of Ecuador using morphological and mdbiec(microsatellite) markers.
The morphological characterization the results iokth from the cluster analysis
showed the formation of seven groups that shargesimorphological characteristics
and it was established that the variables for #sedption of germplasm (p <.001) are
coloring, form and storage root defects, also tape of the profile and of the lobe of
the leaf. In the molecular characterization usig@temicrosatellite markers, 89 alleles
were detected, with an average of 11.12 allelesgges and a polymorphism average
PIC = .848. By using the UPGMA analysis, the distaNei (1979) and the principal
coordinate analysis, it was determinate the foromatif 4 cluster, where the genetic
variance is distributed to a greater extent wigach population (89%, p> = 0.010).
Both morphological as molecular analyses didndvelthe formation of any definite
group according to a province, such events occunlgpny exchange systems that
farmers keep, plus the high diversity found in gtisdy is related to the reproductive
system of the cultivars (cross-pollination) andsofnatic mutations reported in the

species.

Keywords: MICROSATELLITES, UPGMA, CROSS-POLLINATION ,
MORPHOLOGICAL MARKERS, DIVERSITY



CAPITULO |
INTRODUCCION

1.1. Formulacion del problema

Ecuador, ha sido catalogado como un centro sedorikiadiversidad genética del
camote (Zhanegt al, 1998); sin embargo en los ultimos afios, se part@do una alta
erosion genética del germoplasma de camote sobretoAmérica Latina y el Caribe
(Knudsen, 2000). En el Ecuador, también se ha eeiddo un proceso de erosion del
cultivo debido a varios factores como: la perdida mhateriales locales por
circunstancias naturales como el fendmeno del i@'NINIAP, 1997), destruccién
de hébitats naturales, desestimacion y escasddtifdel producto, poca tecnologia
de pre y post-cosecha y el desplazamiento de ltsazuautdctonos (INIAP, 2010;
Proafio, 2012). El cultivo de camote a pesar datsués nutricional, en el Ecuador se
encuentra manejado por pequefios y medianos prodsctpue reportan bajos
rendimientos ya que siembran en suelos pobres paows insumos (Chamba, 2008).
Para el afio 1965 la superficie cosechada de camuites| nacional fue de 3159 ha,
mientras que para el afio 1995 bajo a 260 ha. Sy, en los ultimos afios con el
programa de innovacion para el emprendimiento da ywcamote desarrollado por el
INIAP, se han reportado 1030 ha cultivadas; en itéosn de productividad el
rendimiento por hectarea pas6 de 3,92 toneladascast 9,7 toneladas métricas
(Cobenia, 2010).

Bajo este contexto el Instituto Nacional Autdbnome dnhvestigaciones
Agropecuarias (INIAP), desde hace 30 afios ha tdbagn la preservacion de este
recurso, dentro del Programa de Raices y Tubértubpicales de la Estacion
Experimental Portoviejo (Cobefa, 2010). Estas @mia@des se han enfocado a la
manutencion y ampliacion de las areas productiedscamote en el Ecuador vy el
aumento de los rendimientos fisicos. De igual negnerDepartamento Nacional de
Recursos Fitogenéticos de INIAP, con el fin de eover la variabilidad genética del
cultivo, mantenia un banco de germoplasma de carnaté3 accesiones introducidas

del CIP-Peru y 46 accesiones nacionales: 15 peitanies a la provincia de Manabi,



11 de Azuay, 1 del Napo, 10 de Orellana 'y 9 de Mai®antiago. De estas accesiones,
solamente 15 se han utilizado para realizar pracdsoevaluacion morfolégica y
agrondmica con el objetivo de identificar genotipoen potencial productivo
(Figueroa, 2010). También se ha efectuado un estiglicaracterizacion molecular,
usando 59 accesiones de camote y 18 especiestraitveel génerdqpomoea para
determinar la existencia de grupos genéticos ecdraote cultivado y especies

silvestre (Basantes, 2011).

Sin embargo, los estudios de caracterizacion meadis, no han sido suficientes

para dilucidar las interrogantes sobre la varidadigenética del cultivo en Ecuador.
1.2.Justificacion

El camote o batata tiene generalmente una altasifilael, se distinguen facilmente
sobre la base de los caracteres morfolégicos ¥ tigra amplia variabilidad de las
caracteristicas botanicas segun el ambiente (Aghaagn 2012). Sin embargo las
caracteristicas morfologicas no son el mejor irtdiocapara la diferenciacion entre
cultivares a nivel genético, lo cual incide directate en programas de conservacion
y mejoramiento. Bajo este contexto las coleccial®gegermoplasma deben contar con
informacion sobre las caracteristicas morfologabasos materiales y complementar
dicha informacion usando marcadores molecularesstéemanera se determinara las

relaciones genéticas del cultivo y los rasgos éBpes de importancia agronémica.

Con este estudio se pretende: caracterizar moif@ldg molecularmente la
diversidad genética del cultivo de camote en Ecygara establecer analogias y
diferencias entre las accesiones, identificar redés promisorios que seran de gran
utilidad en los programas de mejoramiento, adeneaapbrtar con conocimientos
Utiles para los fitomejoradores, promotores cammossi y agricultores
conservacionistas que permitan el 6ptimo aprove@ramde estos recursos.

La caracterizacion morfoldgica facilita la utilizée eficiente del germoplasma,
la deteccion de rasgos unicos dentro de las aceEssippermite conocer la estructura
de la poblacién que se conserva (Rekdl, 2004). Mientras que la caracterizacion

molecular es una herramienta necesaria para campdataracterizacién morfolégica;



ya que genera datos precisos sobre distanciasagéde un genotipo de manera
independiente al ambiente (Mageizal, 2013; Moullinet al., 2012).

En definitiva el presente trabajo permitira estudéa diversidad genética del
cultivo de camote, identificar genotipos valiosasgpser usados en los programas de
mejoramiento y promover el cultivo como una posibleernativa agricola para

fortalecer la soberania alimentaria en Ecuador

1.3.0bjetivos de la investigacion
1.3.1. Objetivo general

Recolectar, caracterizar morfolégica y molecularrada variabilidad genética

existente en la coleccién nacional de camigtenjea batatd..).

1.3.2. Obijetivos especificos

« Complementar la coleccibn de camote, mediante @leecion de
materiales en el litoral, sierra y amazonia ecuatar para consolidar el
banco de germoplasma de INIAP.

» Caracterizar morfolégicamente la coleccién nacideatamote, a través del
uso de descriptores cualitativos y cuantitativos.

» Caracterizar molecularmente la coleccion nacioeatamote, mediante la
técnica de microsatélites (SSR — Secuencias simpgpstidas) para

determinar variabilidad genética significativa.

1.4.Marco tedrico

1.4.1. Camote cultivado (pomoea batata L.)

La batata o camotdpomoea batatagL.) Lam., pertenece a la familia de las
Convolvulaceaey es originaria de América (Huaman, 1992). Es ymanta
dicotiledonea, perenne, que se propaga vegetatitargese cultiva como planta anual
en zonas tropicales y subtropicales (FDA, 1995ghas,.et al 1994). Se siembra
principalmente por su raiz reservante comestible gpesentan gran contenido de
azucares, carotenos y vitaminas, que son empleadaslimentacion humana, animal

y como alternativa en la produccién de almidon (fadeet al, 2009; Chamba, 2008).



El Centro Internacional de la Papa (CIP , 1988nyrbod and Agriculture
Organization (FAO, 2011), han sefialado que el cam®tna planta rustica y versatil,
tolerante a un amplio rango de condiciones edafjcamaticas que muy pocos
cultivos pueden tolerar, lo que la hace importatgsde el punto de vista agricola,

industrial y alimenticio.

En términos de produccion total es el séptimovulihas importante y desde el
punto de vista econdmico ocupa el quinto lugarvalnnhundial (Srinivas, 2009). Se
cultiva actualmente en 100 paises que correspoadesaciones en desarrollo, los
cuales producen y consumen todo el camote en efion(linares, Bye, & Pereda,
2009). Alrededor del 90% de la produccion de Idsgsen desarrollo corresponde a
Asia, el 5% a Africa y el 5% al resto del mundo QS 2011).

1.4.2. Origen geografico, genético y clasificacion taxondica.

Se han desarrollado diversas teorias sobre ehogigegrafico del camote o batata;
segun Vavilov en 1951, el centro de origen compedadegion del sur de México,
Guatemala, Honduras y Costa Rica (Clark & MoyeB1)9 Por su parte, O'Brien en
1972, postulé que el camote tiene su origen lganalugar de Centro América o al
noroeste de Sudameérica, cerca de 3000 a.C. (kimaral, 2009). Sin embargo,
analisis desarrollados por Zhamg al (1998), usando marcadores moleculares,
revelaron la mayor diversidad genética del cultero América Central y menor

diversidad en Peru y Ecuador.

El camote es una planta hexaploide (2n = 6x = @@), un numero basico de
cromosomas x = 15 (Huaman, 1992). Tanto el origersu poliploidia como la
identidad de su ancestro silvestre es aun un déBktk et al, 1991). Existen varias
hipétesis, que se usan para explicar el origen tgenélel camote. La primera
menciona qudépomoeabatata habria resultado del cruzamiento espontaneo de una
especie diploide (2n = 30), con otra tetraploide£®0), que produjo un hibrido esteéril
triploide (2n = 45), el cual por duplicacion de mw®mosomas origino el hexaploide
(2n = 90), relativamente fértil (Srisuwan, Sihaah&k Sikjak-Yakovlev, 2006). Esta
teoria fue comprobada por Nishiyaret al (1974), cuando cruzaron la especie



tetraploide (2n = 60pomoedittoralis, con la diploide (2n = 3Qpomoedeuncantha
Jacq., obteniendo un triploide (2n = 45), que pmlidacion dio un hexaploide feértil

y vigoroso que se hibrida facilmente dppmoea batata

Shiotani en 1987, mencionado por Srisuvearal. (2006), explica otra posible
hipotesis para el origen de la batata, este sulgidrdbridacion entrépomoea trifida
(2n = 60) ylpomoea triloba(2n = 30), lo que resulta en la generacion deéstnoc
silvestre ddpomoea batataCon respecto al origen autohexaploide del camuie,
tercera hipoétesis indica un origen autopoliploiiende esta variacion proviene de la
reduplicacion de juegos enteros de cromosomas a@enisma especie (Srisuwah
al., 2006). Esto se debe a que muchas especiesdgipl(@x) del génertpomoea
producen una proporcion relativamente alta de gasmet reducidos, es decir gametos
con el mismo numero cromosémico del esporofito.(R&)formacion de un gameto
no reducido (polen) ha sido reportado lpomoea trifida(2x), resultando en la
formacion de tetravalentes (4x) que al cruzarse worbivalente (2x) forman un
hexaploide (Austin, 1987).

El camote fue descrito por Linneo en 1753, coBunvolvulus batatgssin
embargo, en 1791 Lamarck clasifico a esta especiealdel génerpomoeaen base
a la forma del estigma y a la superficie de losxgsade polen (Huaman, 1992), la

clasificacion taxondmica de la batata es la sigai¢abla 1.1):

Tabla 1.1
Clasificacion taxonomica del camote
Subreino: Embryophyta
Division: Magnoliophyta
Subdivisién: Angiosperma
Clase: Magnoliopsida
Subclase: Asteridae
Orden: Solanales
Familia: Convolvulaceae
Género: Ipomoea

Especie: Batatas




Los nombres comunes de esta planta en Latinoansinicdoniato en Colombia,
papa dulce en Argentina, batata o chaco en Versgzoetiata douce en Brasil, apichu
en Peru y camote en Perd, Colombia y Ecuador (J&@tesey, Matisoo-Smith, &
Ramirez-Aliaga, 2011) en otros lugares del mundtassonoce como: kumara en
Polinesia, uala en Hawai, satsuma-imo en Japonegtspotato en USA (SIICEX,
2014).

De igual manera existe un valioso argumento lingitisque permite asegurar la
existencia de un intercambio entre los pobladoees dPolinesia y los del continente
Americano (Folquer, 1978). Se trata de la casitided de los nombres dados al
camote por las tribus quichuas en Ecuador y en rasas islas del Pacifico, basados
en la reconstruccién linglistica de la palabra QuacKumara, con el objetivo de
demostrar el contacto precolombino directo entinesios y poblaciones andinas
(Folquer, 1978; Linarest al, 2008; Jonest al, 2011).

1.4.3. Diversidad genética en camote

El génerdpomoeade la familiaConvolvulaceagiene alrededor de 600 especies
distribuidas en los trépicos y subtropicos del telmundo. De las cuales el camote
es la unica que se cultiva. Mas del 50 por ciertéad especies se encuentran en el
continente americano y existen 13 especiedpdenoeasilvestres estrechamente
relacionadas con el camote pertenecientes a l@sad8atatas (tabla 1.2.), todas ellas
exceptapomoea littoralis son endémicas de este continente (FAO, 2011).

En el Ecuador segun Jorgensen & Leon (1999), lmgses genéticos que posee
el génerdpomoea comprende 48 especies nativas de las cualesdri&s especies

endémicas.

Basados en sus estudios con AFLP, Zhetra). (1998), revelaron que la mayor
diversidad genética del camote se localiza en Asa&entral y una menor diversidad
en Pera y Ecuador sitios que se han reportado cemteos secundarios de diversidad

(areas geogréaficas donde el cultivo evoluciono reefzenente de sus ancestros).



A nivel mundial se conservan 35 500 muestras derses genéticos de camote
(FAO, 2011). EI 80 por ciento de estas se encuerimamenos de 30 colecciones de
germoplasma, dentro de las colecciones se incltazas nativas, material mejorado
y especies silvestres

Tabla 1.2

Especies silvestres afines al camote de la secdBatatas
Especie silvestre Ploidia Origen
Ipomoea cordatotriloba 2x,4x México
Ipomoea cynanchifolia 2x=30 Brazil
Ipomoea grandifolia 2x=30 México
Ipomoea lacunosa 2x=30 México
Ipomoea x leucantha 2x =30 Norte de América
Ipomoea littoralis 4x=60 x Australia
Ipomoea ramosissima 2x=30 Norte de América y el

Caribe

Ipomoea tabascana 2x=60 México
Ipomoea tenuissima 2x=30 Estados Unidos
Ipomoea tiliacea 4x=60 Colombia, Ecuador
Ipomoea trifida 2X,3X,4X,6x Colombia, Ecuador
Ipomoea triloba 2x=30 Colombia, Ecuador
Ipomoea umbraticola 2x=30 México

Fuente: Huaméan, 1992. Jarret, 1992.

El nUmero de cultivares de camote alrededor deldm@s posiblemente de varios
centenares, estos se derivan de mutaciones de yaitraclones descendientes de
cruces intervarietales que a menudo muestran kiigoido o retrocuzas (FDA, 1995).
En los ultimos afios, los cultivares se han seleacio por su valor alimenticio, calidad

de la pulpa y resistencia a enfermedades.

En la actualidad el cultivo de camote se ha extkndilas areas subtropicales de
Estados Unidos, Japon, Europa, Australia, Nuevadauy en otras areas donde se han
sometido estudios sobre la variacién y herenciaadacteres y se han desarrollado
cultivares mejorados (Ledn, 1999).



Las variedades que se consumen en el Ecuador lpepaseimo alimenticio se
distinguen de acuerdo a las zonas geograficag €odta (Manabi) hay preferencia
por camote con piel y carne morada, en menor peipota (variedad Repe) que tiene
piel rojo-morado y carne anaranjada. En la siegkboyiente a mas de las mencionadas
se utilizan las de piel rosada, morada y cremapofpa seca y hiumeda de coloracion
anaranjada, amatrilla, crema y blanca (Cobefia, 20@8)materiales de pulpa seca son
menos dulce que las de pulpa himeda, y son uiizad las industrias (Larenets
al., 1994).

1.4.4. Descripcion morfolégica

El camote es una planta herbacea y perenne; siargmkes cultivada como una
planta anual debido a que no posee una madureudieyi puede cosecharse siguiendo
periodos de cultivo de duracién ampliamente vaeskClarket al, 1991; FDA,
1995). Usando para su propagacion vegetativa reésesvantes o esquejes (Chamba,
2008). Su habito de crecimiento preferentemenfgsgado, aunque varia de erecto
ha extendido, con tallos que se expanden de maoemontal sobre el suelo (FDA,
1995; IICA, 1989).

Una de las caracteristicas mas llamativas del aamstla gran variacion que
presenta en la forma de hojas (IICA, 1989). Segawéariedades, las hojas pueden ser
de diferentes tamanios, simples o arregladas erakspbre los tallos (CARDI, 2010).

El borde de la lamina de la hoja puede ser endertado, lobulado o partido, mientras
que la forma del perfil general puede ser redomneiaiforme, triangular, hastada,
lobulada y casi dividida (Medina, 1986; Folquer,789 Chamba, 2008). Las
coloraciones varian desde verde palido, hasta vestero con pigmentaciones
moradas (Huaman, 1992). Las venas de las hojasadoradas y su color que es muy
utilizado para diferenciar los cultivares puedearasegun Folquer (1978) de verde a

rojizo o purpura, parcial o totalmente pigmentdebA, 1995).

El tallo o bejuco es una guia de habito rastrefmdeica, cuyo color varia de

verde, verde bronceado o purpura con superficiegndnte abundante mientras otras



variedades carecen de ella (FDA, 1995). La longied tallo asi como de los

entrenudos depende del tipo de cultivar y la digplstad de agua (Chamba, 2008).

Los cultivares de la batata difieren por su habédloracién (Rossel, Espinoza,
Javier, & Tay, 2008). Bajo condiciones normalesam®po, algunos no florecen, otros
producen muy pocas flores y otros florecen profiesdge (Huaman, 1992; Folquer,
1978). Las flores son completas, con un ovario sipempuesto, estan agrupadas en
inflorescencias de tipo racimo, con 5 estambredasiols a la corola pero no unidos
entre si, los pétalos se encuentran soldados falonana corola tipo trompeta
(Medina, 1986). Las flores generalmente son derditdoo morado blanquecino con
la garganta de color rojizo o morado aunque algaualisares producen flores blancas
(Huaman, 1992; Lopez 1991). La flor de la batathisexual, ademas el caliz y la
corola contienen los estambres que son los orgaagsulinos y el pistilo que es el

organo femenino (Huaman, 1992; Ledn, 2000).

El fruto es una capsula redondeada de 3 a 7 mdiageetro, con apiculo terminal
dehiscente, posee entre 1y 4 semillas (Lebn, 20@Xprma de la semilla puede ser
irregular, ligeramente angular o redonda, el cokmia desde marrén a negro y el
tamafo aproximado es 3 mm (Chamba, 2008; Huam&g; 1%06n, 2000). El
tegumento de la semilla es muy resistente a larmgabilidad, lo que dificulta su
germinacion (FDA, 1995). Bajo las mejores condie®mambientales, la planta de
camote produce un escaso conjunto de semillasegiabluchos genotipos no llegan
a florecer con facilidad e incluso algunos gendatigon estériles ya que producen
polen defectuoso (Clamt al, 1991).

La planta produce diversos tipos de raices, laesuzan sido clasificadas en
raices fibrosas que absorben nutrientes y aguaicgs reservantes que son raices
laterales en las que se almacenan productos ftdtisos (FDA, 1995). Las raices
adventicias jovenes que emergen del area de losnebs son delgadas y se
diferencian generalmente en raices fibrosas prasamientras que las raices que
emergen de los nudos son gruesas Yy se transfomraiices reservantes (Clarkal,
1991).
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Las raices reservantes son escasamente lignifigastaagrandan como resultado
de la division en el cambio vascular, estas no tsdaérculos y son la porcion
comestible de la planta cuya cascara y pulpa variawlor de blanco, crema, amarillo
o anaranjado, la intensidad del color también pueat@ar segun las condiciones
ambientales en que crece la planta (Cér&l, 1991; CARDI, 2010; Ledn, 2000).

La superficie de la raiz varia de suave y lisaigosa, mientras que algunos
cultivares poseen defectos en la superficie comladei cocodrilo, venas prominentes,
constricciones horizontales y hendiduras; ademadaw en su forma y tamafio,
pueden ser redondos, elipticos, obovados, oblorm@]os, elipticos alargados y
curvados (Folquer, 1978; Huaman, 1992; Metrtal, 2011).

Comercialmente la forma mas utilizada de propagaesla asexual utilizando
guias, ya sea de la parte basal, media o apidakddantas adultas, esta forma es la
mas efectiva y rapida de obtener plantas, tambigtegoropagacion asexual por raices
pero requiere de mas tiempo (FDA, 1995; Fuenmd@$?; Lanarest al, 1994). La

reproduccién sexual se utiliza solamente en lograroas de mejoramiento genético.
1.4.5. Requerimientos climéticos y edaficos

Esta especie presenta ventajas comparativas eroretzon otras raices su cultivo
es de relativa facilidad por la amplia adaptacigroadmica a diferentes ambientes y
resistencia a sequias, también posee pocos enemagiomles lo cual implica una
reduccion en el uso de pesticidas y crece en saelopocos fertilizantes (Figueroa,
2010; Montest al, 2010; MPI, 2012).

Crece bien en los tropicos céalidos humedos y sgtadi@sde el nivel del mar hasta
los 3000 msnm (Folquer, 1978). En Ecuador los resjoesultados en plantaciones
comerciales se han reportado entre los 0-900 m&taniba, 2008). La temperatura
Optima de crecimiento, se encuentra sobre los 2@CC, si las temperaturas bajan
de 10°C el cultivo se retarda (FDA, 1995). El ealtse dafia con las heladas, aunque
las heladas suaves no afectan la parte subterd@lagplanta, solo el follaje (Dondo,
2008). Tanto la floracion como la formacién de eaison estimuladas por dias cortos
(Lanareset al, 1994).
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El mejor suelo para el camote es franco arenogm, thienado y profundo; sin
embargo, si las condiciones de clima son apropjgulzede cultivarse en diversos
suelos con buenos resultados (FDA, 1995; Raatlak, 2004). En los arenosos y con
escasa fertilidad se obtienen rendimientos adesyaocambio, si el suelo es muy
fértil, pesado y humedo, el desarrollo de hojaslip tes muy vigoroso pero el
rendimiento de las raices es muy bajo (Momesl, 2010). Es una planta muy
tolerante a las variaciones en la acidez del spaltiendo desarrollarse bien en niveles
de pH que oscilan entre 4,5y 7,5, siendo el ralegoH 6ptimo entre 5,5y 6,5 (Dondo,
2008; Chavez, 2001; Valvidia, 2011).

Con respecto a la humedad el camote, requiere maia@damente 2 cinde
humedad semanal, distribuidas uniformemente dutarg&@pa de crecimiento (Clark
et al, 1991). Es un cultivo resistente a la sequiagsas condiciones el follaje
permanece verde y sano aunque el crecimiento daitas disminuye (Lanaresal,
1994).

1.4.6. Usos y valor nutricional

A pesar de que el camote ha sido catalogado colmeefato para los pobres”, su
uso se ha diversificado en los paises desarrolld@&DIR-CIPCA, 2005). El
procesamiento del camote para el consumo humadhiverso, se utiliza para producir
fideos y productos de confiteria como hojuelasammaios, puré como suplemento
alimenticio para comida de bebes, jarabes azucsradorante para alimentos,
enzimas, proteinas de la hoja, obtencion de alngdérse utiliza como materia prima

para la elaboracion de bebidas alcohdlicas (Laredrals 1994; Raudeet al, 2004).

El 50% de la produccién mundial se destina al conesbhumano, el 40% se usa
como alimento para animales: cerdos y ganado boWwhentras que el follaje se
utiliza en la ganaderia lechera (Backer, 1976; Ya#e02).

Las batatas son alimentos muy energéticos (1141kaal100g) (USDA, 2014).
Ademas, es rico en hidratos de carbon, el conteteddmidon varia entre el 50 a 70%

de la materia seca segun los distintos cultivaEspifiola, Creed, Ugaz & Van Hal,



12

1998). A parte del almidon los principales conggnites son azucares, fibras,

proteinas, minerales y vitaminas (Lanagtal, 1994; Cusumanet al,, 2013).

En las raices frescas el contenido de azucaresl ésall 14% de la materia seca,
y el contenido vitaminico destaca el aporte deviamina A, en especial en las
variedades cuya carne es de color amarillo a reaatgnso (CIP, 2009; Moreira,
2007). Por este motivo son mas nutritivas las hatamarillo-anaranjadas que las
blancas (Martet al, 2011). Otras vitaminas que se encuentran sweitdaina C, la
vitamina E, el &cido fdlico, y las vitaminas deligo B (Moreira, 2007; USDA, 2014).

En el contenido de minerales el potasio y el fasfwn los mas destacados, el
aporte de cada uno de ellos alcanza el 9% de éstagliaria recomendada (Montes,

Oropeza, Romero, Rodriguez, & Arias, 2010).

1.4.7. Caracterizacion morfolégica

Toda la variabilidad producida en los procesosudixals y de domesticacion se
almacena en el genoma, es decir entre los miendertzspoblacién que conforman la
especie y puede 0 no expresarse en caracterigigapermitan ser identificadas
(Franco & Hidalgo, 2003). Los recursos fitogené&ise conservan con el fin de ser
utilizados de manera correcta y esto solo es msbke conocen en detalle sus
caracteristicas o atributos y se visualizan sughf@ssusos (Martinez, 2012). Como
parte de la caracterizacion de un material vegetagbreciso recurrir al estudio de
atributos morfoldgicos, estructurales o funcionatestenidos en el germoplasma
(Polanco, 2011).

Los caracteres morfolégicos han sido tradicionatmemnisados para la
identificacion de especies, familias y géneros ldatps. Un descriptor morfolégico
casi nunca muestra codominancia y con cierta fregaeson pleiotrépicos, es decir
que afectan a mas de una funcion al mismo tiempbdf, 1999). Muchos atributos
pueden describir un material, pero los caracteralsnente Gtiles son aquellos que se
pueden detectar a simple vista, registrar facilmgngue tienen alta heredabilidad,

alto valor taxonémico, agronomico y baja influended ambiente (IPGRI, 2000).
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Para la caracterizacion morfolégica se utilizancdptres que poseen un valor
universal, para ello se manejan listas de desceptbien definidas y rigurosamente
probadas que simplifican considerablemente lasagpmres de registros de datos.
Ademas proporcionan un mejor conocimiento del gptesma disponible (Gonzalez
Y., 2003). Se define como descriptor a cualquigaataristica que se considere
importante o util para la descripcion del matesabetal, que hace referencia a

caracteristicas morfolégicas o fisiologicas deléata (Francet al, 2003).

Los descriptores realmente utiles son aquellossgupueden detectar a simple
vista, registrar facilmente, que tienen alta hdpédidiad, alto valor taxondmico y
agronomico (Gonzalez Y., 2003). Los descriptorestige morfoagronémicos
comprenden caracteres morfolégicos que son relesaah la utilizacién de las
especies y pueden ser de tipo cualitativo o cusivit (Franceet al, 2003). Siendo
los 6rganos mas importantes para la descripciofohdgica aquellos que estan menos
influenciados por el ambiente: tenemos la flor fylo en importancia decreciente las

hojas, tronco, ramas, raices y los tejidos celslé@arrillo, 2000).

El IBPGR (1980) elaboré una lista de descriptorasapser utilizada en la
descripcion de las colecciones de batata. Dickaihsluye descriptores pasaporte, la

descripcion propiamente dicha, evaluaciones preinass y evaluacion avanzada.

Lépez (1991), efectio una descripcion sistematida garametros genéticos para
caracteristicas cualitativas y cuantitativas ecolaccién de batata del CATIE a 602
msnm, donde determind 52 descriptores apropiad@sgea utilizados con fines de
mejoramiento. Los descriptores pigmentacion de weea la raiz, habito de
crecimiento de la planta, color y tipo de lobulesla hoja madura, tuvieron el mejor
valor discriminante para separar grupos, por ldotease pueden utilizar para la
descripcion inicial de cualquier coleccion de tmatat

Medina (1986), realiz6 la caracterizacion morfobd@gde 16 entradas de camote
en el municipio de Moyuta — Guatemala, a una alde&r&02 msnm y determiné que

existe variabilidad genética entre los diferentesamales, principalmente en cuanto a
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caracteres de Organos vegetativos se refiere. anwariabilidad se observo en las

hojas tanto en el tamafio como en el color.
1.4.8. Marcadores moleculares

Estan constituidos por fragmentos de DNA, pueden d& tamafios muy
diferentes, desde pequefias secuencias hasta gtevwtes que pueden contener un
gen, si bien no importa que dichos fragmentos termgao secuencias codificantes
(Cubero, 2003).

Mediante los marcadores moleculares se puede reeomdirectamente las
diferencias genéticas entre individuos, obteniéados “perfil molecular” o
"fingerprinting' caracteristico para cada variedad e indepeteldmlas condiciones
de crecimiento de las plantas (Mosdllal, 1995). Se han utilizado en los siguientes
aspectos: estimacion de las distancias genétidess gwblaciones, variedades, lineas
puras e hibridos; identificacion y distincion das lvariedades, localizacion e

identificacion de genes cualitativos (White, Adag&dyeale, 2007).

En el area de los recursos genéticos, los marcaduooeculares han provisto de
informacion relevante en areas claves de la coasgmv y caracterizacion de
germoplasma (Alcantara, 2007). Las principales ajast de los marcadores
moleculares es que son fenotipicamente neutrodifgfiada construccion de mapas
genéticos debido al alto nivel de polimorfismo,senmayoria son codominates (son
dominantes o recesivos) y contienen mayor inforaragenética por locus que los
marcadores morfologicos, pueden utilizarse en cidase de desarrollo de la planta

y aparentemente no muestran epistasis (Gonzal@).20

En la actualidad existen varias técnicas molecslgree nos permiten conocer
coémo se encuentran las proporciones de genes pabixiones naturales de manera
directa. Los diferentes tipos de marcadores sadigtn por su capacidad de detectar
polimorfismos en loci Unicos o multiples y son detdominante y codominante
(Cubero, 1999). Entre las técnicas disponibles petadiar diversidad genética
vegetal se encuentran los RAPD (Randon AmplifiedyrRorphic DNA), AFLP
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(Amplified Fragment Length Polymorphism, microsagdl (SSR: Simple Sequence
Repeats) y los RAM (Random Amplified Microsatehite

Los microsatélites han tomado ventaja sobre lossotnarcadores genéticos,
debido a que: i) tienen el mas alto grado de pafisrao (PIC); ii) segregan de manera
mendeliana y son codominantes y muchos alelos soongados entre individuos
estrechamente relacionados (Pic6 & Gdmez, 201}))son muy abundantes, los
microsatélites estan uniformemente dispersos @drdel genoma, aproximadamente
cada 10 Kbp; iv) ademas son una técnica sensiblejug solo se usan pequefias

cantidades de ADN y son selectivamente neutros gu2Z008).
1.4.9. Microsatélites

Los microsatélites o secuencias simples repeti@38R§) son unidades cortas de
ADN formadas de 1 a 4 pares de bases, por ejemploomucleétidos (TT)n,
dinucledtidos (AT)n, o tetranucledtidos (AAGG)n.t&s locis se encuentran en
regiones codificantes y no codificantes del ADNsypeobable que se formen por
eventos de rompimiento que generan polimorfismas\v@lores superiores al 90%
(Carrillo, 2000). Otras posibles causas para |l gadn del polimorfismo se deben a
mutaciones producidas por delecciones e insercigaesean en el microsatélite en si
0 en las regiones que lo flaquean alterando el fiantge la region microsatélite
(Villamén, 2000)

Estas son secuencias altamente variables, entrenyrodde individuos. La
variacion se manifiesta normalmente como difereneralongitud entre los distintos
alelos del mismo locus (Piai al, 2011). Estas diferencias en longitud surgerade |
existencia de un numero diferente de repeticiom¢Smdotivd’ basico en cada caso.
Su deteccion se basa en la amplificaciéon por PCRadegion que los contiene,
empleando cebadores complementarios a las regitaregieantes, y la posterior
visualizacion de la diferencia de tamafo de losl&mmpes, obteniendo resultados

faciles de analizar, fiables y repetitivos (Gonzak003).

Los microsatélites fueron inicialmente descritoshemanos, y en poco tiempo

fueron hallados en otros mamiferos, como el rat@ gerdo. Su potencial como
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marcadores utiles para los estudios en plantasfudamente reconocido, resultando
en su aislamiento y aplicacion en muchas espe¥i@seg, 2002). Actualmente, los

microsatélites, son los marcadores mas popularé®,(R010) en los estudios de

caracterizacion genética de especies y mapeo geadhttualmente los principales

cultivos cuentan con bases de datos con apreciedatisiades de microsatélites como
la papa (Milbournet al, 1998), yuca (Mbat al, 2001) y camote (Huareg al., 2000).

Para trabajar con SSR es necesario conocer larsgawde la regidn a analizar
para conocer logrimersespecificos que amplifiquen la region repetitiesponsable
de la variacion observada. Los microsatélites speaficos para ciertos grupos de
especies y homologos entre si, lo que permite hestrdios comparativos entre

especies 0 géneros de un mismo grupo (Vendratdh 1996).

En cuanto a su clasificacion, Chambers & MacAvo90(® proponen que los
términos puro (o perfecto), compuesto y complejblé 1.3) se utiliza para especificar
que uno, dos 0 mas tipos dadtivos respectivamente, se encuentren presentes a los
largo de un locus microsatélite dado, y que el imdnnterrumpido (o imperfecto)
como un descriptor jerarquico adicional que implina o0 mas unidades no repetitivas

en el interior de los microsatélites.

Tabla 1.3
Tipos de microsatélites
Tipos de Microsatélites Ejemplos
SSR Puro (ACC)q
SSR Interrumpido puro (ACC)TG(ACC)
SSR Compuesto (ACC)(TTG)o
SSR Interrumpido Compuesto (ACC)TG(ACCEGA(TTA)s
SSR Complejo (ACC)eTG(GA)ATTA)sGC(TTA)4

Los marcadores SSRs tienen sus propias limitaciorieando se utilizan en
especies poliploides. A medida que aumenta la jgigia capacidad de determinar con
precision el numero de alelos es limitada, ya duevel de ploidia puede afectar la

variacion observada e introducir complicacionesukd, 2009), a pesar de aquello los
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microsatélites también han sido aislados y carnzei#os en organismos poliploides.
Principalmente en especies de importancia econémarao el trigo (riticum
aestivumL.) (Haydenet al, 2006), el camotelfomoea batatas) (Huanget al,
2000), la cafia de azucasaccharumspp.) (Riascos, 2014) y la pap8o{anum
tuberosun (Milbourneet al,, 1998).

Yanez (2002), disefié 15 marcadores microsatélitga pamote, en donde 8
marcadores mostraron polimorfismo, en 11 genotigmsamote de diversos paises,
mantenidos en el banco de germoplasma del CIP.

En el Ecuador Basantes (2012), realizé una caraatédn molecular de la
coleccion nacional de camote del banco de germmpladel INIAP mediante
marcadores microsatélites, donde detectd 68 adglama poblacion de 89 muestras
analizadas con un promedio de 8.5 alelos/marcaabemas encontré6 una alta
diversidad genética (0.7050), revelando la existetie 2 grupos genéticos de camote
cultivado y uno silvestre. El analisis de AMOVA nrdsque la varianza genética se

distribuye en mayor proporcién dentro de cada pida(74%).
1.4.10.Caracterizacion morfolégica y molecular

Hoy en dia la caracterizacion morfolégica como mualEr se utiliza para
establecer hipotesis de relaciones filogenéticdee esrganismos, para estimar la
variacion dentro de las poblaciones y probar hgétele adaptacion ecoldgicas
(Alcantara, 2007). Karget al, (1997) menciona que la caracterizacidon molecular
extiende y complementa la caracterizacion basadaesariptores morfolégicos

brindando una informacion precisa y mas detalladalg fenotipica.

La caracterizacion morfolégica es el primer pasoeemejoramiento de los
cultivos y programas de conservacion. Las caratiess morfoldgicas se han venido
utilizando para estudiar la diversidad genéticanidicar plantas cultivadas y
conservar los recursos genéticos (Yasstiml, 2006). A la fecha, los marcadores
morfologicos establecen las bases para identificdiferenciar variedades. Mientras
gue los marcadores moleculares, han llegado paectugonar la forma de conducir
los estudios sobre diversidad genética ya que épidas, objetivos, simples y
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abundantes, no afectados por el ambiente y puetdizarse en cualquier etapa de
desarrollo del cultivo (Onamet al, 2012).

Estudios de caracterizacion agromorfolégica y mdec en camote han
demostrado alto nivel de diversidad genética detdrdos bancos de germoplasma
(Veaseyet al, 2008), ademas los resultados indicaron que tgstede analisis
integrado pueden ser utilizados para caracterizaectamente el material genético
(Gathoni, 2003) y sirven para ayudar a la gestd@taada de los cultivos generando
impactos econdmicos y en la seguridad alimentdag(iaet al, 2013).

En los ultimos afos se reporta mayor investigaeroal desarrollo de marcadores
moleculares para camote, siendo escasos la docaci@nisobre caracterizaciones
morfolégicas y moleculares juntas. Por ejemplo @hadst al (2001), utiliz6 8
combinaciones duplex de marcadores moleculares aRld?a la caracterizacion
molecular de clones elites y variedades mejoradascaimote, adaptadas a las
condiciones arido-salino-béricas de la costa delfiéa sur de Sudamérica, en donde
3 combinaciones duplex proporcionaron el mayor manue bandas polimdrficas
(196), de un total de 249 bandas detectadas. Eardaterizacion morfoldgica evalué
caracteristicas de las hojas y de la raiz resexyabservando en los resultados una

gran variabilidad genética, lo cual se expres@eiiférencia en los colores de la pulpa.
1.5.Hipotesis

Existe variabilidad genética significativa entres lmateriales de camote de la

coleccion ecuatoriana de INIAP.
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CAPITULO I
MATERIALES Y METODOS

2.1. Participantes

El presente proyecto de investigacion fue ejecutadoel Instituto Nacional
Auténomo de Investigaciones Agropecuarias (INIAR); medio del Departamento
Nacional de Recursos Fitogenéticos (DENAREF) y ep&tamento Nacional de
Biotecnologia (Estacion Experimental Tropical Fidgue - EETP y Estacion
Experimental Santa Catalina - EESC). Este proyketoa parte del macro-proyecto
“Generacion de bioconocimiento para la conservagidmso sostenible de la
agrobiodiversidad nativa en el Ecuador en apoyoa asdguridad y soberania
alimentaria.” auspiciado por la Secretaria NaciaeEducacion Superior, Ciencia,
Tecnologia e Innovacion (SENESCYT). Convenio N. ZIBR6 INIAP -
SENESCYT, (PIC — 12 — INIAP - 13).

2.2. Periodo de tiempo de la investigacion
El tiempo de duracion de la presente investigaftiérde 18 meses.
2.3. Recoleccion del germoplasma.

Para la recoleccion de las accesiones a nivel malcke analizaron los datos
pasaportes de la recoleccion de germoplasma deokmimatata realizada en el afio
1986, por el INIAP con la colaboracién del CIP, derse exploraron 18 provincias y

se colectaron 389 muestras (Nieto, 1988).

De estas accesiones, al inicio de este estudiorsevan apenas 35 materiales
(EEP, EESC, EECA), ya que las accesiones conseresdaampo sufrieron el embate
del fendmeno de “El Nifio” en 1997, lo que ocasian® muchas accesiones

desaparecieran.

El trabajo realizado consistio en identificaranigacen estas colectas, con el

objetivo de realizar las nuevas recolecciones daggasma vegetal.
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2.3.1. Fase de colecta

La fase de colecta de las accesiones se realiZkB ggrovincias del Ecuador,
mediante la toma de datos usando fichas pasapaugs, formato se encuentra
establecido por el Departamento Nacional de ResuFsmgenético (DENAREF),
estas fichas incluyen informacion del colectorcabion geogréfica, latitud y longitud,
estado de la muestra, informacidn ecologica y édosusos de la planta, entre otras
(anexo A). Con la informacion recolectada en lotoslpasaporte el DENAREF,
asigno un codigo ECU a cada una de las accesiotiézsado para su identificacion
(Anexo B).

2.4. Caracterizacion morfoldgica

Se evaluaron 368 accesiones que conforman la o@tenoacional ddpomoea
batatalL. Se tomaron datos de hojas, tallos, flores gaafreservantes de cada una de

las accesiones.
2.4.1. Zona de estudio

La coleccion nacional dépomoea batata fue establecida en la Estacion
Experimental Tropical Pichilingue pertenecientdN&AP, ubicada en Quevedo a 73
msnm Yy localizado bajo las coordenadas 1° 03’ tmudasur, 79° 25" de longitud

oeste.

2.4.2. Condiciones agroclimaticas

PARAMETROS QUEVEDO
Precipitacion Anual 2273,83 mm
Temperatura media 24,76 °C
Humedad relativa 85.85 %

Zona ecologica Bosque humedo tropical
Topografia Irregular

Textura del suelo Franco arcilloso-limoso
pH Ligeramente &cido
Heliofania promedio 898.66 horas anuales

Fuente: Estacién agro meteoroldgica del INAMHI. EstaciérpEsimental Tropical Pichilingue, 2013.
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2.4.3. Tratamientos

El germoplasma estuvo integrado por 392 accesioreslectadas en 18

provincias del Ecuador.
2.4.4. Unidad experimental

Los genotipos fueron sembrados en un Disefio Coarptgite al Azar, con 10

observaciones para cada accesion.

Cada unidad experimental estuvo constituida pomplareta de cada accesiéon bajo
estudio. Estas cubrieron una cama de siembra de domuna distancia entre camas

de siembra de 1.0 m.

2.4.5. Manejo agronomico del cultivo

2.4.5.1. Preparacion del suelo

La preparacion del suelo incluy6é un pase de aragio pase de rastra y una vez
que el suelo estuvo completamente mullido se coyeston las camas de siembra, que
facilitaran el desarrollo de las raices. Las cameasiembra se realizaron manualmente

con un tamafio de 4n
2.4.5.2. Siembra y germoplasma disponible.

Una semana antes de la siembra de los materiateals® la desinfeccion de las
camas de siembra aplicando Cipermetrina (Cyperg@o)l/ 20L agua, Captan
(Merpan) 100ml/ 20L agua, Benomyl (Fungitex) 10080L agua y N-P-K (10-30-
10) 100ml/ 20L agua.

La siembra del ensayo se realizO manualmente,iksut0 guias o varas de
camote libres de insectos-plagas y enfermedademitanas que fueron cortadas con
8 nudos o yemas axilares en estado activo de dextion Tres de estas yemas fueron
enterradas en el suelo, el distanciamiento de s@rabtre guias fue de 0.40 m
dispuestas en dos hileras de cinco guias por ¢keia.h
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2.4.5.3. Control de malezas

Se realizaron controles de malezas manuales Hastaneento de la cosecha de
los materiales. Para mantener la limpieza de losirezs se realizd controles con

herbicida Paraquat (Cerillo) a razon de 120 cc/2i@ lagua.
2.4.5.4. Poda

Una vez que se cumplié los dos meses de siemleraeitesario realizar podas de

las guias de camote; estas podas se realizaraimedinecuencia de 15 dias.
2.4.5.5. Riego

El riego fue aplicado antes de la siembra de |demages, a los 10 dias de siembra
(para facilitar el prendimiento de las raices) gtpaormente se aplico riego una vez

por mes hasta la cosecha.
2.4.6. Descriptores morfolégicos

Se emplearon 36 descriptores morfologicos, tomddblbro de descriptores de
la batata propuestos por el CIP, AVRDC, IBPGR (Haan1991), de los cuales 26
son cualitativos y 10 cuantitativos. Mas 12 degorgs para floracion. El detalle de

los descriptores utilizados se encuentra en ela@ex
2.4.6.1. Procedimiento

Huaman (1991), menciona que el momento oportuna egistrar los datos es
cuando la planta ha alcanzado un buen estado dealks por ello, los descriptores
cualitativos y cuantitativos pertenecientes adasas y hojas fueron evaluados a partir
de los 90 dias de la siembra, una vez que la ptdcaazo la madurez. Unicamente el
descriptor usado para determinar el cubrimienta@ama de siembra se evalu6 a los
35 dias.

Los descriptores relacionados a longitud o tamafi@gistraron en base al valor
promedio de las medidas obtenidas en 5 plantagadte entrada. Para registrar estas

caracteristicas se usO una seccion localizadanaiocdel tallo principal. El dato a
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registrarse es la expresion promedio de 3 hojasntBnudos, 3 peciolos, etc.

localizados en esta seccion.

Todos los descriptores de la raiz reservante fuevaluados al momento de la
cosecha. Dependiendo de la accesiéon esta se realiaé 3, 4 y 6 meses. Para
determinar el momento de la cosecha se monitordascgccesiones a partir de los 3
meses de siembra una vez cada 15 dias. Los desesijgle floracion se evaluaron al

aparecimiento de la flor.
2.5. Caracterizacion molecular

Se caracterizaron molecularmente 368 accesionegapuferman la coleccion

nacional ddpomoea batatd..
2.5.1. Fase de laboratorio

La caracterizacion molecular se realizo en el Latooio de Biologia Molecular
del Departamento Nacional de Biotecnologia en kadisn Experimental Tropical
Pichilingue (EETP) y en la Estacion Experimentait8&atalina (EESC), del Instituto

Auténomo de Investigaciones Agropecuarias (INIAP).

2.5.2. Procedimiento

2.5.2.1. Muestreo del material genético

La toma de muestras de las accesiones se realfaitia de hojas jovenes,
primordios foliares, dias antes de la cosecha empgala conservacion de las
muestras fue efectuada usando 25 g. de siliceogehdicador de humedad (gel azul)

por 72 horas, para su posterior desecamiento naaligrextraccion.
2.5.2.2. Extraccion de ADN gendmico

Para la extraccion de ADN gendémico de camigenfoea batatd..) se ultilizé el
protocolo reportado por Dellaporéd al (1983) con modificaciones por Eliasal
(2004), para muestras secas.
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Se colocdé 50 mg de muestra seca (pulverizada) meteaen un tubo eppendorf
de 1.5 ml de capacidad. Se agregd 800 ul de Bd&ezxtraccion al 3% de CTAB
(30mM EDTA, 0.1 M Tris-HCI pH8.0, 1.2 M NaCl, 3% @B y se afadio 3% dg-
mercaptoethanol previo al uso). Se agit6 los temosortex y se incubd en Bafio Maria
por 1 h a 65°C, efectuandose una adecuada homagemzusando vortex cada 15

minutos.

Se agreg6 a los tubos 500 ul de cloroformo-alcebatnilico (24:1), se agito en
vortex por 1 minuto hasta ver que las fases serhangzclado y se centrifugd a 8000

rpm durante 10 minutos.

Después de centrifugar, se transfirié 500 ul detesmadante a un nuevo tubo con
un volumen igual de cloroformo-alcoholisoamilicet:® mas 200 pl de buffer de
extraccion CTAB 3% (sif-mercaptoethanol), esta solucion se homogenizdgaw

y se centrifug6 a 8000 rpm por 10 minutos.

Se transfirio 500 pl del sobrenadante a un nuekio yuse colocé 350 ul de
isopropanol frio a -20°C, se realiz6 agitacionipgersion y se dej6 reposar los tubos
por 1 hora en refrigeracion a -20°C. Posteriormknselucion fue centrifugada a 8000

rpm por 10 minutos.

La fase liquida obtenida fue descartada y el pidtatado se lavo 250 pl de etanol
al 70% y se elimind enseguida el sobrenadante. €86 sl pellet usando el
termobloques por 1 hora a 40°C. El pellet una eed se resuspendié en 100 ul de
agua ultra pura y se afiadid 1 uL RNAsa, se incublasotubos en bafio maria a 37°C
por 30 minutos para la degradacion del ARN presemti@ muestra y se dio vortex y
punto de centrifuga. EI ADN fue conservado a -20h@sta realizar los siguientes

procedimientos.
2.5.2.3. Cuantificacion de ADN gendmico

La estimacion de la concentracion de ADN genomi@ realizO por

espectrofotometria, utilizando el equipo Hitachi-@). Se establecieron las
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longitudes de onda a 260 nm y a 280 nm. Se usa&ldasde cuarzo de 2000 pul de
volumen, donde se coloc6 1980 ul de agua destlafdaul de ADN.

Se registraron las medidas de absorbancia paraostkripr calculo de la
concentraciéon de ADN y pureza. En base a la estimae la concentracion, se realizo
la dilucion de las muestras de ADN en agua ultmputartrazine hasta lograr una

concentracion final de 5ng/ul para las pruebaswdificacion.
2.5.2.4. Amplificacion de microsatélites

La reaccion de amplificacion se realizo en un vanrfinal de 7,5 ul, el coctel de
reaccion empleado se detalla en la tabla 2.1. IRaralidacion de todas las muestras

por medio de PCR se utilizo el primer IbN 34.

La amplificacion se realiz6 en un termociclador eqiorf mastercycler.
Empleando un ciclo inicial de desnaturalizacion®4for 5 minutos, 30 ciclos de
desnaturalizacion ciclica a 94°C por 45 s, 1 mirdganillamiento a la temperatura
establecida para el primer, 2 minutos de elongacidita a 72°C y un ciclo final de
elongacion a 72°C por 7 minutos, por ultimo la le§iteacion a 10°C por 10 minutos
(Morillo, 2002).

Tabla 2.1

Coctel de reaccion para la amplificacion de microgalites de camote
Reactivo Volumen 1 rx (uL) Concentracion final
Agua UP 2.18
Green GoTagq Flexi Buffer (5X) 1.50 1X
MgCI2 (mM) 0.60 2 mM
dNTP’s (mM) 0.38 0.253 mM
Primer forward (uM) 0.38 0.5 mM
Primer Reverse (UM) 0.38 0.5 mM
Taq Polymerase (5U/ul) 0.10 0.067 U/ul
DNA (5 ng/uL) 2.00 1.33 ng

Volumen Final 7.5 ul
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La electroforesis de los productos de amplificacémealizo en geles de agarosa
al 2% en buffer de corrida TAE 1X. Utilizando 2qd marcador de peso molecular
100 pb DNA Ladder (Labnet International, Inc. Qdd. R1000-100bp) depositado en
el primer pocillo de cada carril. Para cargar laslpctos se utilizé 1ul de SYBR Gold
(1:200 pl), con 3 pl del producto de amplificaciose dejé correr la electroforesis a
100V durante 30 minutos.

2.5.2.5. Seleccion de los primers microsatélites

Se efectuaron pruebas de selecciépraversmicrosatélites a partir de ptimers
publicados por Huaméet al (2009) y Huet al (2004). Logrimersy sus secuencias
se encuentran detallados en el anexo C. Se utiizéombinaciones, temperatura de
annealingy marcaje IRDye previamente establecidos por Basq@012) para probar
el monoplexaje y duplexaje de los microsatélite8Mailing (tabla 2.2. y 2.3.).

Tabla 2.2
Monoplex deprimers SSRs estandarizados para el LI-COR 4300S
Primers Tamafio (pb) Marcaje Temperatura
IRDye final (°C)
IbE 14 200 700 57
IbE 27 209 700 57
IbN37 184 700 55
IbY 46 144 800 55
IBSSR 19 181 700 65
Tabla 2.3
Duplex deprimers SSRs estandarizados para el LI-COR
Combinacion Primers Tamafio (pb) Marcaje Temperatura
IRDye final (°C)
1 IbN18 195 800 56
IbN34 308
2 IBSSR 10 217 800 60
IBE 5 220
3 IBSSR 04 216 700 60

IBSSR 27 180
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Una vez realizadas las pruebas se escogieronrasitaciones donde se observo
mejor rendimiento en los productos amplificadosayobtenciéon de un patron de

bandeo claro.
2.5.2.6. PCR con el método M13-tailing microsatélites

La técnica consiste en que durante la reaccion RGRcuencia forward (5°-CAC
GAC GTT GTA AAA CGA C-3") afnadida a logrimers microsatélites, se une al
IRDye-labeled M13 primer (secuencia complementaraacada con fluorescencia
infrarroja a 700nm u 800 nm) que se afiade en étlcde reaccion. De esta manera
los productos de amplificaciéon quedan marcadossgraseparados por electroforesis,
son detectados simultaneamente por los dos camgkesgenotipador LICOR,
generandose dos imagenes de corrida en tiempaingaén 700 nm y otra en 800 nm
(Morillo et al, 2010).

El coctel de reaccion para amplificacion de micrélgas en monoplexaje se
detalla en la tabla 2.4. Para las reacciones ddifaragion en duplexaje, es decir

utilizando dos combinaciones gdamers se detalla el coctel en la tabla 2.5.

Tabla 2.4

Coctel de reaccion para microsatélites en monoplepaM-13 “Tailing”.
Reactivo Cantidad 1rx (ul) Concentracion final
Agua UP 0.32
Buffer PCR (X) 1.00 1X
MgCI2 (mM) 0.50 2.5 mM
dNTP's (mM) 0.20 0.2 mM
M13 700/800 0.80 0.16 uM
Primer (uM) F-M13 0.05 0.01 mM
Primer (uM) R 0.08 0.16 mM
Taq casera (U/ul) 0.05 0.05
Muestra (ng/pl) 2.00 10 ng

Volumen total (ul) 5
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Tabla 2.5

Coctel de reaccion para microsatélites en duplexajd-13 “Tailing”.
Reactivo Cantidad 1rx (ul) Concentracion final
Agua UP 0.19
Buffer PCR (X) 1.00 1X
MgCI2 (mM) 0.50 2.5 mM
dNTP's (mM) 0.20 0.2 mM
M13 700/800 0.80 0.16 uM
Primer (uM) F-M13 0.05 0.01 mM
Primer (uM) R 0.08 0.16 mM
Primer (uM) F-M13 0.05 0.01 mM
Primer (uM) R 0.08 0.16 mM
Taq casera (U/ul) 0.05 0.05
Muestra (ng/ul) 2.00 10 ng
Volumen total (ul) 5

El volumen final de la reaccion se cubrié con 3@glaceite mineral para evitar
la evaporacion de las muestras. La amplificaciénmesdizO en un termociclador
eppendorf mastercycler, empleando el siguientgrarma de amplificacion: un ciclo
inicial 94°C por 2 minutos, un ciclo de desnatwadion 95°C por 4 minuto, 25 ciclos
de desnaturalizacion ciclica a 95°C por 1 minutoni@utos de anillamiento a la
temperatura establecida para cada primer, 2 minlg@songacion ciclica a 72°C y un
ciclo final de elongacion a 72°C por 10 minutos, fiimo la estabilizacién a 4°C por
10 minutos (Morillo, 2002).

2.5.2.7. Visualizacion de los productos con metodologia SSR13 en el
Secuenciador LICOR 4300s

Los productos de amplificacién obtenidos con laaudelogia SSR-M13 son
visualizados en el secuenciador LI-COR 4300s, dilieauelectroforesis vertical en

geles de acrilamida.

La preparacion del gel de poliacrilamida al 6.5%siste en mezclar 20 ml de Gel
Matrix KB Plus 6.5% (Cat. No. 827-05607, LI-CORRQLul persulfato de Amonio
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(APS) 10% y 151l de TEMED, esta mezcla se deposita entre dos pldeavidrio,
previamente lavadas con agua-detergente, y trataasopropanol. Seguidamente,
se coloca el peine para formar la linea base egemblimerizar por 1 hora. Se retira
el peine después de la polimerizacion del gel,mpid con agua los excesos de
poliacrilamida y se coloca nuevamente el peine faraar el lado lineal del peine.
Una vez que se haya limpiado la parte superfi@dhd placas estas se ensamblan en
el equipo LI-COR 4300. Para la corrida electroficeése utiliza 1 L del buffer TBE
1x KB Plus LI-COR.

Previo el inicio de la corrida, es necesario realima pre-corrida de 25 minutos
de las placas, con el objetivo de que el lasenkmae y reconozca el gel. Después de
realizar la pre-corrida se limpian los canales mk#he, asegurandose que no haya
residuos de acrilamida, para posteriormente cdaganuestras.

Para cargar las muestras, estas deben ser prep@@di® cual se coloco en el
producto de amplificacion 15 pl de Blue stop (4%mtmamida 98%, 1ml EDTA 0,5
M, 0,15 g Bromofenol 0,3%), seguido de la centrftign de las placas a 3000 rpm
por 1 minuto. Posteriormente se denatura los ptoduamplificados a 95°C por 5
minutos y se coloca inmediata de la placa en Ip@ta impedir que las hebras de ADN

Se unan nuevamente.

El volumen de carga de las muestras en el gel Hacptamida fue de 1 pl,
primero se cargan las muestras con marcaje der@800lnego de correr dos minutos
se cargan las muestras con marcaje de 700 nm. @areador de talla se utilizé el
IRDye 700 u 800nm que va desde 50 a 350 pb. Lareferesis se realizé a 1500 V

durante 90 minutos en el LI-COR.
2.5.2.8. Genotipaje de fragmentos amplificados

El analisis de los resultados se efectué usandofelare SAGAGT versién 3.3.
se cre6 un proyecto denominado “Camote EETP”, ermual se registran los
parametros de: talla del marcador de peso molecwarbre, rango esperado, marcaje
y combinaciones de los microsatélites. Una venéhitcida la informacion de los loci
microsatélites, se crea el gel donde se asigri@idacion de las muestras, la ubicacion
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del marcador de peso molecular dentro de los pscillel gel, y se designa la

combinacion de primer con el que se va a genotipar.

Para determinar el rango alélico de las muestrgdifisadas con cada marcador,
se seleccionaron los resultados obtenidos pargesebtamafio maximo y minimo
de amplificacion. Los rangos obtenidos son lossgumcorporan al programa SAGA
para el posterior analisis de las imagenes. Bivaoét SAGA se caracteriza por proveer
una identificacion rapida y precisa del tamafio ynerto de alelos. Los datos del
genotipaje fueron importados al programa Micro&odtel, en donde se obtuvo una
matriz genotipica que muestra los tamanos (pbysialklos reportados por cada loci
microsatélite, de esta manera cada individuo estdentificado por su genotipo.
Cuando no existio amplificacion, se etiquetd cgmainegativo y consecutivamente
se efectué nuevamente una amplificacion de lossdatoios (GAP’s) obtenidos. Los
locus microsatélites que no amplificaron se comard® como datos perdidos y se

prosiguio a elaborar la matriz genotipica final.

2.6. Andlisis de datos
2.6.1. Métodos para analisis de datos de caracterizacionarfologica.

Los datos generados en la caracterizacion morfmogisando 36 variables
cuantitativas y cualitativas fueron analizados dsael programa IBM SPSS Statistics
21 (Pardcet al, 2002), se obtuvieron resultados de las siguigimgsbas: estadistica
descriptiva, andlisis multivariado, analisis de pomentes principales y analisis

discriminante canodnico.

En el analisis descriptivo de las variables, serdaho la moda y la frecuencia
para caracteres cualitativos. Los caracteres ¢atiwtis se analizaron usando la media
aritmética y desviacion estandar y analisis deetacion para establecer las relaciones

entre variables.

Ademas en el caso de las accesiones que presefii@@cion se realizd un
analisis multivariado adicional, ocupando las 3@iades correspondientes a las
caracteristicas de las hojas, tallos, raices rasts mas 12 variables exclusivas de

floracion.
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2.6.1.1. Matriz de similitud y distancia

Se utilizé el procedimiento de analisis de congl@udes jerarquico, a partir de
esta metodologia se forma la matriz de distanc@id®a al cuadrado que contribuye
a la formaciéon de un dendograma a través de lacgcke agrupamiento de Ward,

empleada comunmente para conocer correlaciones gnifpos.

La relacion entre caracteres cualitativos y cuatinibs se hizo usando la distancia

de Mahalanobis.
2.6.1.2. Determinacion del valor discriminante entre grupos
Caracteres cualitativos

El valor discriminante para separar grupos se éssiguiendo lo mencionado por
Tapia (1998) utilizando las siguientes pruebasdéstiaas: la prueba chi-cuadrado
(X2) y el coeficiente de correlacion de Pearsgn (P

Caracteres cuantitativos

Para determinar el valor discriminativo de los desares cuantitativos se uso la
prueba de rango multiples de Duncan que expresaimlero total de posibles
comparaciones dentro de un grupo (Lopez, 1991).

2.6.1.3. Analisis de componentes principales

La relacion de los genotipos se efectué mediactedas de taxonomia numerica:
analisis de componentes principales (ACP). Estaidagermitié reducir el conjunto
de variables correlacionadas a un conjunto menaronelacionadas, denominadas

componentes principales.
2.6.1.4. Analisis discriminante canonico

Permite corrobora el andlisis de componentes jpahes y separar caracteristicas

discriminantes. El objetivo de este analisis estifiear la validez de la relacion entre
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las variables. Para probar la significancia deolaetacion candnica se uso la prueba
de Bartlett de la Lambda de Wilks.

2.6.2. Métodos para analisis de datos de caracterizacionatecular.

La diversidad dentro de la poblacidén se estimélzase en el numero de alelos,
loci polimorficos y estimacion de diversidad geocgt{Heterocigosis esperada). Para
visualizar los patrones de similitud entre poblae® se realizaron analisis de

agrupamiento y los métodos de Coordenadas Priesipal
2.6.2.1. Determinacion del numero de poblaciones

En el programa Structure version 2.3.4 (Pritchatdal, 2000), que utiliza
algoritmos de agrupamiento Bayesiano se introdujodtriz de datos obtenidas en el
programa SAGA, con todos los alelos reportadosada tocus. Usando el método de
cadena de Montecarlo MCMC (Monte Carlo Markov Chaasumiendo un modelo
de K poblaciones entre 1-10 y las opciones preuiefgnpor el programa. Fue posible
determinar el nimero de poblaciones (cluster) seelde frecuencias de alelos para

cada locus.

Para determinar el nimero de poblaciones se usaéebdo propuesto por
Pritchardet al. (2000), el cual se basa en los datos obtenid&rdeture. El nUmero
de grupos genéticos se encontro relacionandog@titmno natural de la distancia entre

poblaciones vs el nimero de poblaciones (K = 1)a 10

Una vez determinado el nUmero de poblaciones se naevamente el programa

para obtener la asignacion genética de cada aocalsifuster determinado.
2.6.2.2. Analisis de diversidad genética

Para el andlisis de diversidad genética se utdizéet de frecuencias de alelos
determinado por el programa Structure. Usando ajrama en linea Polymorphic
Information Calculator (Nagyet al, 2012), se determiné los pardmetros de

heterocigosis esperada y el Contenido de Informad&Polimorfismo (PIC).
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2.6.2.3. Analisis de agrupamiento

El andlisis de conglomerados se realiz6 usandegdo UPGMA del programa
TREECON versioén 1.3 (Van de Pextral, 1994) es un programa filogenético basado
en el ambiente de Windows. Para ello cada fragmemplificado por los
microsatélites, fue tratado como un caracter unitase anot6 los cédigos como una

matriz binaria (1/0, presencia/ausencia).

Los datos binarios, se ocuparon para crear matdeedistancia utilizando el
método de distancias genéticas de Nei y Li (19368)usé el método de re-muestreo
(bootstrapping =100) del programa para inferir &restimacion de la variabilidad
genética. En este analisis cada accesion fue #&ratacho una unidad taxonomica

operacional (OTU).

El resultado del andlisis gener6 un dendograma, elomismo numero de

poblaciones determinadas por el programa Structure.
2.6.2.4. Analisis de coordenadas principales

El Andlisis de Coordenadas Principales (PCoA) fiexztaado en el programa
GenALEX version 6.0 (Peakadlt al, 2006), donde la matriz binaria previamente
arreglada de acuerdo a las especificaciones dgtgma, se utilizé para el calculo de
distancias genéticas a través de la opcion Distganetic, para posteriormente

realizar el analisis de coordenadas principales.

Los resultados generaron los valores de disperd®nlas muestras y los

porcentajes de varianza para cada coordenada.
2.6.2.5. Analisis molecular de varianza

Este test permite realizar una descomposicion darlanza molecular observada.
El calculo del AMOVA se realiz6 usando el softw@&enALEXx ver. 6 (Peakadt al,
2006), estd adaptado a diferentes tipos de maesdmnéticos permitiendo una
estimacion de la diferenciacion entre poblaciongsupos a partir de una matriz de

datos binarios.
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Con este analisis se obtuvo estimadores de losaoenpes de la varianz&PT),
basados en las frecuencias genéticas de la pobldgigparametrabPT, analogo al
tradicional Fst pero adaptado para datos binavarsa en un rango de (-1 a 1) segun
el grado de diferenciacion genética entre los ggupbparametr@PT se calculd con
999 permutaciones aleatorias (Pea&gall, 2006).

2.6.2.6. Distancias genéticas de Nei

Los indices de distancias genéticas se calcularva s cluster formados en el
analisis de agrupamiento, con el objetivo de desceal grado de diferenciacion
genética entre grupos. Este valor se refiere aifasencias genéticas obtenidas en

funcioén de las frecuencias genéticas (Nei, 1987)

Para el calculo de la distancia de Nei, se utilaématriz binaria que fue
introducida en el software GenALEX ver 6. (Peakdlhl, 2006), usando la opcion

frequency.
2.6.2.7. Identificacion de duplicados

Para la identificacién de duplicados se uso6 elsoft Excel Microsatellite toolkit
(Park, 2001), donde la matriz genotipica obtenalgpbgrama SAGA fue introducida,
se uso la opcion double column format, y la opdérdiferenciacion de por lo menos

un alelo para realizar las comparaciones entrastdk las accesiones.
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CAPITULO I
RESULTADOS

3.1. Recolecciéon de germoplasma

Serealizo la prospeccion de germoplasma de caandi8 provincias del Ecuador,
usando como base las coordenadas geogréaficasalec@ones anteriores realizadas
por el Departamento Nacional de Recursos Fitogen@#{{DENAREF). En total se
recolectaron 392 accesiones, que fueron transgartadia Estacion Experimental
Tropical Pichilingue (EETP-INIAP) para su posterss@mbra, acondicionamiento y
caracterizacion. La tabla 3.1 detalla el nimeraatesiones de camote recolectados

por provincias y el figura 3.1 muestra los puntesdlecta.

Tabla 3.1

Numero total de accesiones de camote recolectadasl® provincias del Ecuador

ORIGEN # ACCESIONES
Manabi 51
Santo Domingo 19
Esmeraldas 73
Guayas 39
Santa Elena 31
El Oro 21
Loja 28
Los Rios 19
Azuay 17
Chimborazo 17
Bolivar 2
Tungurahua 2
Zamora 21
Morona 7
Pastaza 13
Sucumbios 10
Orellana 8
Napo 14

Total 392
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Recoleccion accesiones Camote
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Figura 3.1: Mapa del Ecuador donde se muestran Igauntos de recoleccion de las
accesiones de camote. Realizado en DIVA-GIS versidr(Hijmans et al., 2004)

Se recorrieron 18 provincias del Ecuador, recofetdain total de 392 accesiones
de camote. En general el 64.54% de accesionespeée a la costa ecuatoriana, el
18.62% al oriente y el 16.84% a zonas bajas deiagincias de la sierra. Las
provincias donde mayor niumero de accesiones skectamn fueron Esmeraldas (73

accesiones) y Manabi (51 accesiones).

De los materiales recolectados se caracterizaraifolagica y molecularmente

368 accesiones, debido a que 8 presentaron prabldenadaptacién en invernadero
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por lo que no se instalaron en campo y 16 accesiom@resentaron raiz reservante al

momento de la cosecha.
3.2. Caracterizacion morfolégica

Se realizd el analisis descriptivo, conglomeradesarfuicos, componentes
principales y analisis candénico en 368 accesiomesainote con 36 variables, 10
cuantitativas y 26 cualitativas. Ademas se incluyo analisis de conglomerados
evaluando las 36 variables anteriores mas 12 \‘asiate floracion (anexo G, tabla
G.1) en 179 accesiones que presentaron presentliar,deon el objetivo de resaltar

caracteristicas discriminantes en los grupos ayadion.
3.2.1. Estadistica descriptiva caracteres cuantitativos gualitativos

Para determinar la variabilidad genética de losodanorfologicos de las
accesiones de camote, se usaron parametros astedéstmo la media aritmética, el
rango de variacion, la desviacion estandar y eficdeate de variacion para 10

descriptores cuantitativos (tabla 3.2).

Tabla 3.2
Estadisticos descriptivos de las variables cuanttimas usadas en la

caracterizacion de la variabilidad genética de 36&ccesiones de camotégdomoea

batatasL.).
Descriptor Unidades N Rango Media Desv. % Coef.
estandar  variacion

Longitud de entrenudo cm 368 11.20 5.37 1.97 36.70
Numero de l6bulos hoja 368 11.00 3.99 1.75 44.00
Tamafo de la hoja madura cm 368 14.80 13.65 2.80 .6020
Longitud del peciolo cm 368 27.90 17.02 4.85 28.50
Union raiz al tallo cm 368 42.20 5.84 3.50 60.00
Numero de raices por planta 368 5.00 1.56 1.12 2072.
Tamafo de la raiz reservante cm 368 31.00 1754 7 5.0 28.90
Peso de la raiz g 368 900.00 327.61 166.78 50.90
Diametro entrenudo cm 368 0.85 0.52 0.14 25.90

Grosor de la corteza cm 368 0.87 0.24 0.13 53.90
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Los caracteres con mayor coeficiente de variacideron: peso de la raiz

reservante (50.9%), el grosor de la corteza (53.824)nidn de la raiz reservante con

el tallo (60.0%) y el nimero de raices reservambeplanta (72.2%) por lo tanto estas

cuatro variables son las que estan influyendo garabilidad genética de la especie.

Los caracteres con menores coeficientes de vamidgeron longitud del peciolo
(28.5%), diametro del entrenudo (25.9%) y tamafi@deja madura (20.6%).

Los resultados obtenidos del analisis descriptevtad 26 variables cualitativas se

resumen en la tabla 3.3 se calculd, la moda, laanadla media aritmética, el rango

de variacion y la desviacion estandar.

Tabla 3.3

Estadisticos descriptivos de las variables cualitafs de 368 accesiones de camote

(Ipomoea batatas L.).

Descriptor N Moda Mediana Rango Media Desv.
estandar

Enroscamiento 368 0 0 9 0.47 1.56
Cobertura del suelo 368 3 5 6 4.78 1.70
Color predominante de los tallos 368 6 5 8 4.69 521
Color secundario de los tallos 368 2 3 6 3.22 2.19
Pubescencia de los tallos 368 0 0 7 2.17 2.47
Forma del perfil general de la hoja 368 3 4 4 4.32 1.28
Tipo de I6bulo de la hoja 368 3 7 2.86 1.85
Forma del I6bulo central 368 9 3.04 1.77
Pigmentacion de las nervaduras 368 7 7 8 5.15 2.19
Color de la hoja madura 368 2 2 7 2.32 1.16
Color de la hoja inmadura 368 3 3 3.87 2.02
Pigmentacién del peciolo 368 6 6 8 5.64 2.72
Forma de la raiz reservante 368 3 3 8 4.97 2.60
Defectos de la superficie raiz 368 5 5 5 3.42 1.81
Color predominante de la piel raiz 368 6 6 8 5.93 .112

Contintia
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Tabla 3.3: (Continuacion)

Descriptor N Moda Mediana Rango Media Desv.
estandar

Intensidad color predominante de la 368 3 2 2 2.38 0.69
piel
Color secundario de la piel 368 0 0 9 0.77 1.32
Color predominante de la carne de la 368 1 3 7 3.42 2.50
raiz
Color secundario de la carne de la raiz 368 0 4 9 923 317
Distribucién color secundario de la 368 0 3 9 3.90 3.11
carne
Presencia de floracion 368 0 0 1 0.49 0.50
Formacion de la raiz reservante 368 5 5 6 4.56 0.94
Variabilidad de la forma de la raiz 368 5 5 4 4.56 1.02
Produccién de latex de la raiz 368 3 3 4 3.38 0.83
reservante
Oxidacion de la raiz reservante 368 3 3 4 3.86 1.01
Agrietamiento 368 0 0 7 0.81 1.48

En el anexo E (tabla E.1), se describen las fretasmde todas las variables
cualitativas. A continuacion se mencionan algursembles que tienen interés agricola
e industrial, considerando que muchas partes giatda de camote son comestibles
el color de la piel, color de la carne, forma, prodon de latex y oxidacion de la raiz
se consideran como caracteres que poseen valorlgmnaroductores de harina,
almidon, dulces gnackde camote. La tabla 3.4 resume las frecuenciasoeptajes

de las variables mencionadas.

En lo que respecta a cobertura de suelo el 39%sdackcesiones tienen un indice
de cobertura bajo (menor al 50%); el 57.3% de dassiones poseen poca oxidacion
(menor al 50%), mientras que el 82.3% de accesiti@esn escasa produccion de
latex. El color predominante de la piel de la reégervante dentro de las 368
accesiones es rosado (49.2%), el color predomirtenta carne es amarillo (28.3%)
y el 29.6% de accesiones no presentan color sedanda la carne de la raiz

reservante.
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Dos variables de importancia agronémica son laabdiidad de la forma y la

formacion de la raiz reservante, considerados calascriptores previos de

productividad. El 68.8% de las accesiones tienemfarma ligeramente variable y

73.9% se distribuyen a lo largo de los tallos em#odispersa.

Tabla 3.4

Porcentajes y frecuencias de algunas variables citativas de 368 accesiones de

camote (pomoea batatas L.).

Descriptor Estado del Frecuencia Porcentaje Porcentaje
descriptor acumulado
Cobertura de bajo 145 39.40 39.40
suelo medio 130 35.30 74.70
alto 82 22.30 97.00
total 11 3.00 100.00
Produccién de  poco 303 82.30 82.30
latex de laraiz  algo 61 16.60 98.90
abundante 4 1.10 100.00
Color blanco 4 1.10 1.10
predominante crema 22 6.00 7.10
de la piel raiz amarillo 54 14.70 21.70
anaranjado 4 1.10 22.80
marrén 3 0.80 23.60
anaranjado
rosado 181 49.20 72.80
rojo 3 0.80 73.60
rojo morado 40 10.90 84.50
morado oscuro 57 15.50 100.00
Color blanco 118 32.10 32.10
predominante crema 29 7.90 39.90
de la carne raiz  amarillo 104 28.30 68.20
anaranjado 30 8.20 76.40
marrén 6 1.60 78.00
Rosado 10 2.70 80.70
Rojo 6 1.60 82.30
rojo morado 65 17.70 100.00

Continta
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Tabla 3.4: (Continuacion)

Descriptor Estado del Frecuencia Porcentaje Porcentaje
descriptor acumulado
Oxidacién de la poco 211 57.30 57.30
raiz reservante algo 155 42.10 99.50
abundante 2 0.50 100.00
Color ausente 109 29.60 29.60
secundario de  blanco 8 2.20 31.80
lacarnedela  crema 23 6.30 38.00
raiz amarillo 7 1.90 39.90
anaranjado a7 12.80 52.70
rosado 75 20.40 73.10
rojo 3 0.80 73.90
morado 79 21.50 95.40
morado oscuro 17 4.60 100.00
Variabilidad de  uniforme 98 26.60 26.60
la forma ligeramente 253 68.80 95.40
variable
moderadamente 17 4.60 100.00
variable
Formacion de racimo cerrado 1 0.30 0.30
la raiz racimo abierto 87 23.60 23.90
reservante disperso 272 73.90 97.80
muy disperso 8 2.20 100.00

3.2.2. Asociacion entre caracteristicas

Previo al analisis de conglomerados, se efectam&lisis de correlacion de las
variables, usando el coeficiente de Pearson. Bareariables cualitativas se observo
correlacion entre la pigmentacion del peciolo cglaaion al color predominante de
los tallos (P=0.720) y la pigmentacion de las nduvas en el envés de la hoja
(P=0.666); también existe correlacion significatvdre la forma del I6bulo central de
la hoja con la forma del perfil general de la h@a0.791) y el tipo de I6bulo de la
hoja (P=0.837).
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En el caso de las variables cuantitativas (tablg Be determindé que las
caracteristicas que presentan una correlacionl Isigaificativa son tamafio hoja
madura con relacién a la longitud del peciolo (B38) y el tamafio de la raiz
reservante relacionado al peso de la raiz reseryBr.650).

En el andlisis multivariado de conglomerados jari@ag se identificaron 7 grupos
definidos en base a lo mencionado por Domingue29)2@onde el nimero de grupos
se define realizando una gréfica que relacionalelano de conglomerados vs los
coeficientes calculados por la distancia euclideaadrado, el nUmero de grupos esta
determinado por el punto donde cambia la pendamta curva (anexo F, figura F.1.).
Estos grupos comparten caracteres morfoldégicodasasiy se representaron en un
dendograma (figura 3.2) donde se muestra la véidadiy el parentesco genético

entre cultivares y grupos de cultivares.

Los 7 conglomerados estuvieron conformados por88027, 94, 31, 56 y 16

namero de accesiones respectivamente para cada grup

En el anexo F (tabla F.2) se especifica el codagmcccesion y el lugar de origen
segun los grupos obtenidos en el analisis de coragkdos.

3.2.3. Valor discriminante de los caracteres

Los parametros estadisticos para la seleccion derigores discriminantes

cualitativos y cuantitativos se detallan a contaidia.
3.2.3.1. Caracteres cualitativos

Para las 26 variables cualitativas evaluadas, sdp prueba de chi-cuadrado
(X2) para determinar descriptores discriminanteeXa J). Los caracteres con alta
significancia fueron: color secundario de la catada raiz reservante (542.07), color
predominante de la carne de la raiz reservante.§8R3forma del lI6bulo central
(446.12), tipo de l6bulo de la hoja (440.24) y farmbel perfil general de la hoja
(425.01).:
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Figura 3.2: Dendograma que utiliza la vinculacion € Ward y la distancia
Euclidea al cuadrado de 368 accesiones de camofmfhoea batata L.). Realizado
en IBM SPSS Statistics 21 (Pardet al., 2002).
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Las variables con baja significancia fueron forrdade la raiz reservante (39.10),
produccion de latex en la raiz reservante (43.5@riabilidad de la forma de la raiz
(48.97) (tabla 3.5).

Tabla 3.5
Parametros usados para la estimacion del valor disminante en caracteres

cualitativos en 368 accesiones de camot@dmoea batata L.).

Variable Chi- gl Sig. V Cramer Coeficiente
cuadrado bilateral contingencia

Enroscamiento 279.35 24 0 0.44 0.66

Cobertura del suelo 55.35 18 0 0.22 0.36

Color predominante de 383.77 42 0 0.42 0.71

los tallos

Color secundario de los 288.01 30 0 0.39 0.66

tallos

Pubescencia de los tallos 154.73 18 0 0.37 0.54

Forma del perfil general 425.01 24 0 0.52 0.73

de la hoja

Tipo de I6bulo de la hoja 440.25 24 0 0.55 0.74

Forma del I6bulo central 446.12 48 0 0.45 0.74

Pigmentacién de las 239.27 48 0 0.33 0.63

nervaduras del envés de

la hoja

Color de la hoja madura 75.98 24 0 0.23 0.41

Color de la hoja 274.00 48 0 0.35 0.65

inmadura

Pigmentacion del peciolo 379.54 36 0 0.41 0.71

Forma de la raiz 209.15 48 0 0.31 0.60

reservante

Defectos de la superficie  300.88 30 0 0.40 0.67

raiz reservante

Color predominante de la 230.92 48 0 0.32 0.62

piel raiz

Intensidad color 226.41 12 0 0.55 0.62

predominante de la piel

Contintia
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Tabla 3.5: (Continuacion)

Variable Chi-cuadrado gl Sig. bilateral V Cramer Cceficiente contingencia

Color 228.41 42 0 0.32 0.62
secundario de

la piel

Color 423.86 42 0 0.44 0.73

predominante

de la carne de
la raiz
Color secundario 542.07 48 0 0.49 0.77

de la carne de la

raiz
Distribucién 489.31 48 0 0.47 0.76

color secundario

de la carne de la

raiz

Presencia de 60.46 6 0 0.40 0.37
floracion

Formacion de la 39.10 18 0 0.19 0.31
raiz reservante

Variabilidad de la 48.97 12 0 0.26 0.34
forma de la raiz

Produccién de 43.56 12 0 0.24 0.32
latex de la raiz

reservante

Oxidacion de la 61.81 12 0 0.29 0.38
raiz reservante

Agrietamiento 94.92 18 0 0.29 0.45

3.2.3.2. Caracteres cuantitativos

Los valores discriminantes de los caracteres dadinds se calcularon en base a
la prueba de Duncan (anexo J). De las 10 varigbi@#ativas evaluadas, se identifico

como variable mas discriminante al numero de IGbdmbla hoja (tabla 3.6).
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Valores de la prueba de Duncan calculados para laescriptores cuantitativos a

partir de los grupos definidos en el andlisis de agpamiento de Ward de 368

accesiones de camote.

Estadistic
) Grupo Grupo Grupo Grup Grupo Grupo Grupo )
Descriptor o de Sig.
1 2 3 04 5 6 7
Levene
Longitud de
3.82A 5.04B 4.92B 5.11B 594C 6.64C 4.318 0.000
entrenudo
Numero de 3.26 4.00 3.24 4.63
) 3.04A 481D 5.13D 31.687 0.000
[6bulos hoja AB AB CD
Tamafiodela 11.66 1245 13.31 1392 12.75 16.79 13.95
) 2.576 0.019
hoja madura A AB BC C AB D C
Longitud del 16.84 16.37 16.53 16.61 16.32 19.62 14.97
) 2.738 0.013
peciolo A A A A A B A
Uniodn raiz al 535 558 649 586 534
5.03 A 6.45B  4.527 0.000
tallo AB AB B AB AB
Numero de
raices 1.74 1.58 0.84 201 125
2.46 D 1.83C 2.355 0.030
reservantes por BC BC A CD AB
planta
Tamafodela 20.08 16.36 21.67 1541 22.37 16.32 17.02
9.967 0.000
raiz reservante B A BC A C A A
Peso de laraiz 412.8 282.0 488.6 254. 460.9 302.6 300.3 7.740 0.000
(9) 1B 6 A 4C 96A 3BC 5A 1A
Didmetro 0.553 0.528 0.558 0.50 0.528 0.548 0.453 1.536 0.165
entrenudo B B B 4 AB B B A
Grosordela 0.298 0.193 0.323 0.18 0.295 0.309 0.138 6.887 0.000
corteza B A B 4 A B B A

Letras distintas en la fila: existe diferencia #igativa

3.2.4. Clasificacién de los conglomerados

La tabla 3.7 muestran un resume de la media y medis variables cuantitativas
y cualitativas analizadas por grupos de conglonterdfin base a estos estadisticos es

posible describir las caracteristicas que defineada grupo.
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Resumen de estadistica descriptiva variables cuat#tivas y cualitativas a partir de los grupos defiidos en el analisis de agrupamiento de

Ward de 368 accesiones de camote.

Descriptor grupo 1 grupo 2 grupo 3 grupo 4 grupo 5 grupo 6 grupo 7
Longitud del entrenudo (cm) 3.82 5.04 4.92 6.11 5.11 5.94 6.63
Numero de I6bulos 3 5 3 4 5 3 5
Tamafio de la hoja madura (cm) 11.66 12.45 13.31 13.92 12.75 16.79 13.95
Longitud del peciolo (cm) 16.84 16.36 16.52 16.60 16.32 19.62 14.91
Numero raices por planta 2 2 2 1 2 2 1
Unién de la raiz al tallo (cm) 5.03 5.35 5.57 6.48 5.86 5.34 6.44
Tamafio de la raiz (cm) 20.07 16.36 21.67 15.41 22.37 16.31 17.09
Peso de la raiz (g) 412.81 282.06 488.64 254.96 460.93 302.65 300.31
Diametro entrenudo (cm) 0.55 0.52 0.56 0.50 0.52 0.54 0.45
Grosor corteza (cm) 0.29 0.19 0.32 0.18 0.29 0.30 0.13
Enroscamiento No No No No No No Moderado
Cobertura del suelo Alto Bajo Bajo Bajo Alto Medio Bajo
Color predominante tallos Moderadamente Verde Verde Verde Moderadamente Verde manchas Verde manchas

morado manchasmoradasoscuras morado moradasoscuras moradasoscuras

Color secundario tallo Apice verde Apice morado Ausente Apice verde  Apierle Nudos morados  Nudos morados

Contintia
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Descriptor grupo 1 grupo 2 grupo 3 grupo 4 grupo 5 grupo 6 grupo 7
Pubescencia tallos Ausente Ausente Ausente Ralo Ausente Ausente Mddera
Forma perfil hoja Triangular Lobulada Triangular Cordada Cordada statia Cordada
Tipo l6bulo hoja Superficiales Moderadas Superficiales Muy Muy Superficiales Muy

superficiales superficiales superficiales
Forma lébulo central Triangular Lanceolado Semi-eliptico Dentado Tridagu Semi-eliptico Dentado
Pigmentacién nervaduras  Todas las Nervadura principal Mancha morada Mancha Todas las Todas las Mancha

nervaduras mayor parcialmente morada

en la base de la morada en la

nervaduras mayor nervaduras

morada en la

o totalmente nervadura base nervadura o totalmente mayormente  base nervadura
morada principal principal morada morada principal

Color hoja madura Verde Verde Verde Verde Verde Verde Verde

Color hoja inmadura Verde con borde Verde con borde Verde con borde Verde con Verde con borde Ligeramente  Verde con

morado morado morado borde morado morado morada borde morado
Pigmentacion peciolo Totalmente o Verde con banda Verde Verde Totalmente o Verde con Verde
mayormente moradas mayormente banda moradas
morado morado
Forma de la raiz Largo eliptica Eliptica Largo eliptica Eliptica bareliptica Eliptica Eliptica
Defectos superficie Hendidura Hendidura Hendidura Hendidura Hendidura Parecidoala Parecido ala
longitudinales longitudinales longitudinales  longitudinales  longitudinales piel de piel de
superficiales superficiales superficiales superficiales superficiales cocodrilo cocodrilo

Continla
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Descriptor grupo 1 grupo 2 grupo 3 grupo 4 grupo 5 grupo 6 grupo 7
Color predominante piel Rosado Rosado Rosado Rosado Amarillo Rosado Rosado
Intensidad color predominante Intermedio Oscuro Palido Oscuro Intermedio Oscuro nteredio
Color secundario piel Crema Ausente Crema Ausente Ausente Ausente Ausente
Color predominante carne Rojo-morado Amarillo Amarillo Amarillo Amarillo Blaco Amarillo
Color secundario carne Rosado Morado Ausente Ausente Anaranjado Morado etas
Distribucién color secundario carne Cubriendo la Manchas Anillo ancho Ausente Manchas Anillo y otras  Ausente
mayor parte de esparcidas en la corteza esparcidas areas
la carne pigmentadas
Presencia flor Ausencia Presencia Presencia Ausencia Presencia sereia Ausencia
Formacion raiz Disperso Disperso Disperso Disperso Disperso Désper Racimo abierto

Variabilidad forma

Ligeramente

Ligeramente

Ligeramente

Ligeramente

Ligeramente

Ligeramente

Ligeramente

variable variable variable variable variable variable variable
Latex Poco Poco Poco Poco Poco Poco Poco
Oxidacion Poco Poco Poco Algo Poco Algo Algo
Agrietamiento Ausente Ausente Poco Ausente Ausente Ausente Ausente

agrietamiento
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3.24.1.GRUPO 1

Conformado por 50 accesiones de las provinciasl derd (1), Esmeraldas (5),
Guayas (22), Loja (1), Los Rios (1), Manabi (13anta Elena (7).

El 90% de las accesiones de este grupo se caractgyor ser no enroscantes,
poseen un porcentaje de cobertura del suelo aligdmal 90%), el 78% posee tallos
moderadamente morados con la base verde, sin munogsclLa hoja es de forma
triangular en el 56% de accesiones con lobulosrBaadées donde el I6bulo central se
caracteriza por ser triangular, el 84% de accesiiraen nervaduras que son mayor
o totalmente moradas. Las hojas maduras son de w&ide mientras que las hojas
inmaduras son verdes con bordes morados. En eld@8%s accesiones el peciolo es

totalmente morado.

En este grupo la raiz reservante en el 58% de iaoesses larga eliptica seguida
por un 18% de forma eliptica con hendiduras loniyitales superficiales en la piel de
la raiz y de color rosado intermedio con color sdamio crema. El interior de la raiz
presenta color morado en 98% de las accesione®rosado como secundario, el

gue se encuentra cubriendo la mayor parte de e car

Figura 3.3: Caracteristicas principales presentesneel conglomerado 1, definido
por el método de Ward en 368 accesiones de camdtgofnoea batatas L.). En la

fotografia la accesion ECU 19365.

La distribucion de las raices reservantes enleleéalde manera dispersa a lo largo
de los entrenudos y la forma de la raiz es ligendeneariable. La produccion de latex
es escasa y el 78% de las accesiones no presexi@dacion en la raiz, ni
agrietamientos. Dentro de este grupo el 88% dadessiones no presentan floracion.
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3.2.4.2. GRUPO 2

Conformado por 84 accesiones de las provinciadrdehy (2), Chimborazo (2),
El Oro (9), Esmeraldas (8), Francisco de OrelldnaGuayas (11), Loja (6), Los Rios
(3), Manabi (20), Morona Santiago, Napo (3), Pasi@), Santa Elena (6), Santo
Domingo (3), Sucumbios (3) y Zamora Chinchipe (4).

El 92.9% de las accesiones de este grupo se aa@ant@or ser no enroscantes,
poseen un porcentaje de cobertura del suelo b&ondral 50%), sus tallos son verdes
con manchas moradas oscuras y apice morado sisqarmga. La forma de la hoja en
el 89.3% de las accesiones es lobulada con l6lutaterados y el 16bulo central es
lanceolado, la nervadura principal es parcialmerdeada. La hoja madura es de color
verde y las hojas inmaduras son verdes con bordesdiass. El peciolo en el 57.1% de

accesiones presenta coloracion verde con bandaslasor

Figura 3.4: Caracteristicas principales presentesneel conglomerado 2, definido
por el método de Ward en 368 accesiones de camdtgofnoea batatas L.). En la
fotografia parte superior accesién ECU 19174 part@ferior accesion ECU 19217.

La raiz reservante se caracteriza por ser eliptg&9%), larga eliptica
(21.4%) y obovada (17.9%); con hendiduras longitaldis superficiales. El color
predominante de la piel es rosado oscuro (33.3%)ado oscuro (29.8%), rojo-
morado (15.5%) con diferentes intensidades. Emetior de la raiz reservante el 25%
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de accesiones son de color amatrillo, el 23.8% crearacolores secundario morados

o rosados distribuido al interior como manchas reseas.

Las raices reservantes en el tallo se distribuygpetsamente a lo largo de los
entrenudos y su forma es ligeramente variable, xistee produccién de latex,
oxidacion y agrietamientos en la raiz. El 66.7%dgesiones de este grupo presentan

floracion.
3.2.4.3. GRUPO 3

Conformado por 27 accesiones de las provinciasl derd (2), Esmeraldas (9),
Guayas (6), Manabi (7), Santo Domingo (1) y Zan@hachipe (2).

Los materiales se caracterizan principalmente ppns enroscantes, poseen un
porcentaje de cobertura del suelo bajo (menor ®&)56I color de sus tallos es verde
sin color secundario ni pubescencia. La forma deja en el 37% de las accesiones
es triangular, 29% poseen hojas de forma cordaa#&balos superficiales y el I6bulo
central es principalmente semi eliptico, se caraete por presentar una mancha
morada en la base de la nervadura principal. La m@dura es de color verde y las
hojas inmaduras poseen el borde morado con pecietdss.

La raiz reservante se caracteriza por ser largticgien el 56% de las accesiones,
con hendiduras longitudinales. El color predomiaatté la piel de la raiz es rosado
palido (74.1%), con color secundario crema (59.8%jisente (40.7%). El interior de
la raiz reservante es de color amarillo en el 6@dad accesiones y crema en el

porcentaje restante, con color secundario rosasl®%&) o sin color (51%).

El 56% de accesiones de este grupo presentanifiord@s raices reservantes en
el tallo se distribuyen de manera dispersas, ladate la raiz es ligeramente variable
y la produccion de latex y la oxidacion de la rae& escasa, presentan pocos

agrietamientos



53

Figura 3.5: Caracteristicas principales presentesneel conglomerado 3, definido
por el método de Ward en 368 accesiones de camdtgo(noea batatas L.). En la

fotografia parte superior accesion ECU 19327 part@ferior accesion ECU 19166.
3.2.4.4. GRUPO 4

Conformado por 94 accesiones de las provinciaszdeyA(12), Chimborazo (11),
El Oro (4), Esmeraldas (9), Francisco de OrelldyaGuayas (1), Loja (15), Los Rios
(1), Manabi (3), Morona (5), Napo (6), Pastaza,(Pilghincha (2), Santa Elena (1),
Sucumbios (2) y Zamora Chinchipe (7).

Los materiales se caracterizan principalmente ppns enroscantes, poseen un
porcentaje de cobertura del suelo bajo (menor &)58us tallos son verdes con
pubescencia rala. La forma de la hoja es cordadal &2.3% de accesiones, con
I6bulos muy superficiales donde el I6bulo centeatlentado, con nervaduras verdes.
El color de la hoja madura es verde y las hojasduras poseen el borde morado y el

peciolo es verde.

La raiz reservante se caracteriza por ser reddiftac® (33%), eliptica (34%) o
largo eliptica (21.3%) con hendiduras longitudieakd color predominante de la piel
es rosado (41%) y amarillo (33%) variando entrasedin la intensidad del color, en el

60% de accesiones no existe color secundariopall&l interior de la raiz reservante
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es de color amarillo (48%), blanco (25%) y anammjél5%), con color secundario

ausente.

El 66% de accesiones no presentan floracion. Liaegaeservantes en el tallo
crece de manera dispersa, la forma de la raigesinente variable, la produccion de

latex es escasa y no presenta agrietamientos.

Figura 3.6: Caracteristicas principales presentesneel conglomerado 4, definido
por el método de Ward en 368 accesiones de camdtgofnoea batatas L.). En la

fotografia parte superior accesion ECU 19048 part@ferior accesion ECU 19023.
3.2.4.5. GRUPO 5

Conformado por 31 accesiones de las provinciad @¥d(4), Guayas (11), Los
Rios (7), Manabi (7), Napo (1) y Santa Elena (1).

Los materiales se caracterizan principalmente poms enroscantes (96.8%),
poseen un porcentaje de cobertura del suelo aliéo (¥ 90%), sus tallos son
moderadamente morados con el apice verde sin pari@aq41.9%), la forma de la
hoja es cordada en el 74.2% de accesiones cono®ully superficial, el l6bulo
central es triangular. Las nervaduras son parciatadmente moradas, el color de la
hoja madura es verde y las hojas inmaduras posdssrde morado, el peciolo es

totalmente morado.
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La raiz reservante se caracteriza por ser largbicgien el 45.2% de las accesiones
y largo curvada en el 38.7%, con hendiduras lodgiales. El color predominante de
la piel de la raiz en el 49% de las accesionesneiléo intermedio sin color
secundario. El interior de la raiz reservante esoltar amarillo, con color secundario

anaranjado en forma de manchas esparcidas polatcdene.

El 74.2% de las accesiones de este grupo presdimi@cion. Las raices
reservantes en el tallo es dispersa, la forma dait es uniforme y la producciéon de

latex y la oxidacion es escasa y no presenta agriehtos.

Figura 3.7: Caracteristicas principales presentesneel conglomerado 5, definido
por el método de Ward en 368 accesiones de camdtgo(noea batatas L.). En la

fotografia parte superior accesion ECU 19438.
3.2.4.6. GRUPO 6

Conformado por 66 accesiones de las provinciaszimay (1), Esmeraldas (35),
Francisco de Orellana (2), Guayas (1), Loja (25 Rdos (7), Manabi (8), Napo (2),
Santa Elena (2), Santo Domingo (3) y Sucumbios (3).

Los materiales se caracterizan principalmente pone enroscantes, poseen un
porcentaje de cobertura del suelo medio entre § B, sus tallos son verdes con
manchas morados oscuras y nudos morados sin pub&sdea forma de la hoja es
hastada (51.5%) o lobulada (27.3%) con lobulos réiges, el I6bulo central de la
hoja es semi eliptico, con las nervaduras mayotainiente moradas. El color de la
hoja madura es verde y las hojas inmaduras sorafiggnte moradas con peciolos
verdes con bandas moradas (69.7%).
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La raiz reservante se caracteriza por ser eliptd%) con texturas superficiales
parecidas a la piel de cocodrilo (65.2%). El c@oedominante de piel de la raiz es
morado oscuro sin color secundario. El interiolad®iz reservante en el 83.3% de las
accesiones es blanco con color secundario morathibdido en forma de anillo y en

otras areas de la carne.

El 63.6% de las accesiones dentro del grupo prsdidracion y las raices
reservantes se distribuyen de manera dispersa @ilel la forma de la raiz es

ligeramente variable, la produccién de latex eass§ no presenta agrietamientos.

Figura 3.8: Caracteristicas principales presentesreel conglomerado 6, definido
por el método de Ward en 368 accesiones de camdtgo(noea batatas L.). En la

fotografia parte superior accesion ECU 19252.
3.2.4.7. GRUPO 7

Conformado por 16 accesiones de las provinciaadeo®omingo (8), Pichincha
(), El Oro (1), Zamora Chinchipe (1), Morona Sagt (1), Pastaza (2), Sucumbios

(1) y Napo (2).

Los materiales se caracterizan principalmente @omederadamente enroscantes
(56.3%), poseen un porcentaje de cobertura deb f1iz¢d (menor al 50%), sus tallos
son verdes con manchas moradas y apice moradabesgencia moderada. La forma
de la hoja es cordada (68.8%) o triangular (31.886)16bulos muy superficiales, el
I6bulo central de la hoja es dentado, y presentach@s moradas en la base de la
nervadura principal. La hoja madura es de colatergrias hojas inmaduras son verdes

con bordes morados, el peciolo es verde.
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La raiz reservante se caracteriza por ser eliptingexturas en la piel parecidas a
la piel de cocodrilo (31.3) o con hendiduras lamgjmales (31.3%). El color
predominante de la piel de la raiz es rosado 68%lde las accesiones y rojo morado
en el porcentaje restante, sin color secundaridntélior de la raiz reservante es

amarillo sin color secundario.

El 56.3% de las accesiones en este grupo no passtatacion y la distribucion
de las raices reservantes en el tallo es uniforl@mdprma de la raiz es ligeramente
variable, la produccion de latex es escasa, emidtiacion en la raiz y no presenta

agrietamientos.

Figura 3.9: Caracteristicas principales presentesneel conglomerado 7, definido
por el método de Ward en 368 accesiones de camdtgo(noea batatas L.). En la

fotografia parte superior accesion ECU 19493.
3.2.5. Andlisis de caracteres discriminantes en el caso fleracion

Considerando que desde el punto de vista agrilada;aracteristicas de la flor
tienen importancia para la diferenciacion y recamgnto de variedades; se realiz6
un analisis de conglomerados jerarquicos con 17%®samnes que presentaron
floracién, usando 46 descriptores cuantitativosuglitativos. EI dendograma se

muestra en el anexo G (figura G.2), se formarogr@@amientos.

El analisis discriminante mostro, que de los teeacteres cuantitativos evaluados
la variable de niumero de venas por sépalo posgdialtriminacion con un valor de
estadistico de Levene de 14.77, lo que no ocumeetlargo y ancho de la flor (tabla
G.4). Para las caracteristicas cualitativas se rebsgue las variables més

discriminantes son el color de la flor, color de $épalos, color y posicidon del estigma.
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A continuacion se detalla la frecuencia de cada dealas caracteristicas

cualitativas observadas por grupos de conglomerados

3.2.5.1. Habito de floracién

De las 179 accesiones que presentaron floracionidra@ un habito de floracion
ralo, 45 con habito de floracion moderado y 6 ftereprofusamente. El valor para la
prueba de Chi-cuadrado fue de 19.01 por lo queepuede considerar como caracter

discriminante, la distribucién de la variable es ¢pupos se observa en la figura 3.10.
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Figura 3.11: Distribucion del habito de floracion pr conglomerados, luego del
analisis de agrupamiento jerarquico, para 179 accemes de camote que

presentan floracién a las condiciones de siembra da Estacion Experimental

Tropical Pichilingue INIAP.

3.2.5.2. Color de la flor

De las 179 accesiones evaluadas con floracion,r&eptan color de flor con
limbo blanco y garganta morada, 87 tienen el lirbkenco con un anillo morado
palido y garganta morada, 34 tienen el limbo moydémo con garganta morada, 17

son completamente moradas y 3 presentan otrosesotmmo blanco completo y

limbos blancos con la base de la garganta rosdittopa

La prueba de chi-cuadrado para esta variable gees@nvalor de 118.43 por lo

que se puede decir que influye en la discriminad@hos grupos. Como se observa
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en la figura 3.11 el grupo 6 se caracteriza poego#iores de color completamente

morado, mientras que en el grupo 2 y grupo 5 seesrian todos los tipos de colores

de flor.
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Figura 3.11: Distribucién del color de la flor porconglomerados, luego del analisis
de agrupamiento jerarquico, para 179 accesiones deamote que presentan
floracion a las condiciones de siembra de la Est&ei Experimental Tropical

Pichilingue INIAP.
3.2.5.3. Forma del limbo

De las 179 accesiones que presentaron floraci@ptesentan el limbo redondo,
29 tienen limbo pentagonal y 17 limbo semi-estdelleEl valor de la prueba de chi-
cuadrado para esta variable fue de 34.77 por Imgqse puede considerar una variable
discriminante de grupos. En la figura 3.12 obsengfa distribucion de la variable,

en el grupo 6 se encuentran Unicamente floresIdonke redondo.
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Figura 3.12: Distribucion de la forma del limbo por conglomerados, luego del
analisis de agrupamiento jerarquico, para 179 accemes de camote que

presentan floracién a las condiciones de siembra da Estacion Experimental

Tropical Pichilingue INIAP.

3.2.5.4. Forma de los sépalos

De las 179 accesiones que presentaron floracid®,ptdsentan sépalos de forma
eliptica, 5 son ovada, 5 obovada y 51 lanceolaBlhsalor de la prueba de chi-
cuadrado para esta variable fue de 67.51 por Imqse puede considerar una variable
significativamente discriminante de grupos. En igurfa 3.13. observamos la

distribucion de la variable para cada grupo.
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Figura 3.13: Distribucion de la forma de los sépakpor conglomerados, luego del

analisis de agrupamiento jerarquico, para 179 accemes de camote que
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presentan floracion a las condiciones de siembra da Estacion Experimental

Tropical Pichilingue INIAP.

3.2.5.5. Apice de los sépalos

De las 179 accesiones que presentaron floracioprésentan sépalos con apice
agudo, 34 apice obtuso, 59 apice acuminado y 9pae caudado. El valor de la
prueba de chi-cuadrado para esta variable fue d&7 4for lo que no se puede

considerar una variable significativa para la distracion de grupos (figura 3.14).
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Figura 3.14: Distribucion del apice de los sépalos peonglomerados, luego del
analisis de agrupamiento jerarquico, para 179 accemes de camote que
presentan floracién a las condiciones de siembra da Estacion Experimental

Tropical Pichilingue INIAP.
3.2.5.6. Pubescencia de los sépalos

De las 179 accesiones que presentaron floracidhpa4oresentan pubescencia,
25 tienen pubescencia rala y 10 presentan pubeacanderada. El valor de la prueba
de chi- cuadrado para esta variable fue de 39.0Bbmue no se puede considerar una
variable discriminante. En los grupos 2, 5 y 6rssientran flores con los tres tipos de
pubescencia en el grupo 4 solamente flores sinquebeia y en los grupos 2 y 3 flores

con pubescencia rala y ausente (figura 3.15).
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Figura 3.15: Distribucion de la pubescencia de losépalos por conglomerados,
luego del analisis de agrupamiento jerarquico, pard79 accesiones de camote que

presentan floracién a las condiciones de siembra da Estacion Experimental

Tropical Pichilingue INIAP.

3.2.5.7. Color de los sépalos

De las 179 accesiones que presentaron floracionieB®n sépalos verdes, 22
sépalos verdes con bordes morados, 14 sépalossveotemanchas moradas, 63
sépalos verdes con areas moradas, 11 tienen algépa®s verdes y otros morados,
8 tienen sépalos totalmente pigmentados morada@dli 2 sépalos totalmente
pigmentados morados oscuros. El valor de la prdelshi-cuadrado para esta variable

fue de 171.53 por lo que se considera una var@ibziminante de grupos (figura

3.16).
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Figura 3.16: Distribucién del color de los sépalopor conglomerados, luego del

analisis de agrupamiento jerarquico, para 179 accemes de camote que
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presentan floracion a las condiciones de siembra da Estacion Experimental

Tropical Pichilingue INIAP.

3.2.5.8. Color del estigma

De las 179 accesiones que presentaron floraciéh tigiien estigma blanco, 4
estigma de color morado palido y 1 accesion cagraatmorado. El valor de la prueba
de chi-cuadrado para esta variable fue de 115.0Bmpue se considera una variable
discriminante de grupos. En el grupo 6 se encueristribuidas los tres tipos de
colores de estigma, en el grupo 1 flores con estiglanco y morado palido, el resto

de grupos Unicamente con estigmas blancos (figd§.3
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Figura 3.17: Distribucion del color del estigma porconglomerados, luego del
analisis de agrupamiento jerarquico, para 179 accemes de camote que

presentan floracién a las condiciones de siembra da Estacion Experimental

Tropical Pichilingue INIAP.

3.2.5.9. Color del estilo

De las 179 accesiones que presentaron floraci@tjdiien estilo blanco, 54 estilo
blanco con morado en la base, 13 estilo blancavamado en el apice, 9 estilo blanco
con manchas moradas y una accesion con estilo mdeadalor de la prueba de chi-
cuadrado para esta variable fue de 74.56 por Imgqse puede considerar una variable

discriminante de grupos. En la figura 3.18 se madst distribucion de la variable
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dentro de los grupos, se observa que el grupaeBlesco que posee flores con estilo

morado.
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Figura 3.18: Distribucién del color del estilo porconglomerados, luego del analisis
de agrupamiento jerarquico, para 179 accesiones deamote que presentan

floracion a las condiciones de siembra de la Est&ei Experimental Tropical

Pichilingue INIAP.

3.2.5.10Posicion del estigma

De las 179 accesiones que presentaron floraci¢htiéden estigma inserto, 22
estigma de igual altura que el estilo, 18 pose¢ignea ligeramente exerto y 25

accesiones con estigma completamente exerto.

El valor de la prueba de chi-cuadrado para establarfue de 93.82 por lo que no
se puede considerar una variable discriminantewg®sg. En la figura 3.19 se muestra
la distribucion de la variable dentro de los gryps®s observa que el grupo 4 esta

compuesto unicamente por flores con estigma inserto
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Figura 3.19: Distribucion de la posicidn del estiga por conglomerados, luego del
analisis de agrupamiento jerarquico, para 179 accemes de camote que
presentan floracion a las condiciones de siembra da Estacion Experimental

Tropical Pichilingue INIAP.

En la figura 3.20, se observa las principales taresticas presentes en las flores

de cada uno de los grupos formados por el andisgonglomerados.

El grupo 1 se caracteriza por tener flores condirblanco con un anillo morado
palido y sépalos verdes con areas moradas; el @yosee flores con limbo morado
palido y sépalos verdes, grupo 3 tiene flores adi blanco con algunos sépalos
verdes y otros morados, el grupo 4 flores con lialamco con sépalos verdes con
manchas moradas, el grupo 5 hay flores blancadacbase de la garganta rosada y
con sépalos verdes, finalmente el grupo 6 tienegleompletamente moradas con

sépalos totalmente morados.
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Figura 3.20: Caracteristicas de las flores para logrupos formados por el analisis
de conglomerados jerarquico en 179 accesiones dentde. 1. ECU 19286, 2. ECU
19264, 3. ECU 19394, 4. ECU 19263, 5. ECU 19426:6U 19387.

3.2.6. Descripcion de los morfotipos

En base a los resultados anteriores es posibleliesada uno de los morfotipos
(categoria en la que un individuo esta clasificdd@cuerdo con sus caracteristicas)
formados dentro del analisis de conglomerados gaerérs de 368 accesiones de

camote (figura 3.2).
3.2.6.1. Morfotipos grupo 1

Dentro del grupo 1 se observan 3 morfotipos. Ehprimorfotipo formado por 14

accesiones, el segundo morfotipo por 25 accesipeetercero por 11 accesiones.

La tabla 3.8 muestra los cédigos de los morfotipagres de origen y accesiones

con floracion.
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Tabla 3.8
Morfotipos formados dentro del grupo 1, definido po el método de Ward en 368

accesiones de camotépgomoea batatas L.)

GRUPO 1
morfotipo 1 morfotipo 2 morfotipo 3

19389 El Oro 19266 Esmeraldas 19321 Guayas f91Kanabi
19381 Guayas 19325 Guayas 19202 Manabi 19176 Manabi
19383 Guayas 19326 Guayas 19205 Manabi 19185 Manabi
19386 Guayas 19339 Guayas 19163 Manabi 19237 Hsaera
19359 Guayas 19317 Guayas 19192 Manabi 19238 Esmeraldas
19360 Guayas 19355 Guayas 19201 Manabi 19265 Hsaera
19434 Los Rios 19356 Guayas 19199 Manabi 19279 Esmeralda
19186 Manabi 19328 Guayas 19210 Manabi 19337 Guayas
19177 Manabi 19340  Guayas 19167 Manabi 19343 Guayas
19379 Santa 19349 Guayas 19369 Santa 19344 Guayas

Elena Elena
19366 Santa 19350 Guayas 19370 Santa 19422 Loja

Elena Elena
19365 Santa 19351 Guayas

Elena
19372 Santa 19334 Guayas

Elena
19378 Santa 19338 Guayas

Elena

Subindices: grupo al que pertenecen las accesamelsanélisis de conglomerados con floracién.

En la tabla H.1 se observa cuales son las prirespdiferencias dentro de cada
uno de los morfotipos. Existen cambios en la fodmlaperfil de la hoja triangular y
hastada, los defectos de la superficie de la rakoplor secundario de la carne es

blanco y rosado.

En el morfotipo 1 las hojas son triangulares canatas de color rosado palido y
el color secundario de la carne es blanco. En elatiwo 2 las hojas son triangulares
con camotes rosados intermedios y el color secimdarla carne es rosado. Para el
morfotipo 3 las hojas son hastadas con camotedassatermedios y color de la carne

rosado.
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Dentro del grupo uno se presento floracion en 2siones del morfotipo 1 (ECU
19359 y ECU 19434), 2 accesiones del morfotipo@UHE 9167 y ECU 19328) y 1
accesion dentro del morfotipo 3 (ECU 19170).

3.2.6.2. Morfotipos grupo 2

Dentro del grupo 2 se observan 9 morfotipos, conémolos por el siguiente
namero de accesiones: 11, 26, 5, 13, 6, 10, 742gspectivamente. La tabla 3.9

muestra los cédigos de los morfotipos, lugaresrigen y accesiones con floracion.

En la tabla H.2 se observa cuales son las prirespdiferencias dentro de cada
uno de los morfotipos. Todos los morfotipos excegtanorfotipo 8 tienen hojas
lobuladas, la forma de la raiz varia entre redetiggica (morfotipo 5) y largo eliptica,
con hendiduras superficiales o venas (morfotipo43.\El color predominante de la
piel: es rosado (morfotipo 1, 6, 7, 8, 9), moradeuro (morfotipo 2), amarillo

(morfotipo 3, 5) variando en la intensidad.
3.2.6.3. Morfotipo grupo 3

Dentro del grupo 3 se observan 3 morfotipos. Ehprimorfotipo formado por 11
accesiones, el segundo morfotipo por 9 accesioredgercero por 7 accesiones. La
tabla 3.10 muestra los cédigos de las accesiomgsod#e cada morfotipo, lugares de

origen y accesiones con floracion.

En la tabla H.3 se observa cuales son las prirespdiferencias dentro de cada
uno de los morfotipos. Existen cambios en la fodahperfil de la hoja triangular
(morfotipo 1 y 3) y cordada (morfotipo 2), la formal I6bulo central de la hoja
triangular, semi-eliptico y dentado, ademas dellsesencias en el color secundario

de la carne rosado, ausente y anaranjado.
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Tabla 3.9
Morfotipos formados dentro del grupo 1, definido po el método de Ward en 368 accesiones de camadtpofnoea batatas L.)
morfotipo 1 morfotipo 2 morfotipo 3 morfotipo 5 morfotipo 7
19164 Manabi 19295 Esmeraldas 19357 Guayas 19041 Loja 19168 Manabi
19165 Manabi 19296 Esmeraldas 19443 Zamora C. 19069 Azuay 19171 Manabi
19169 Manabi 19322 Guayas 19455 Zamora C. 19254 Esmeraldas 19178 Manabi
19173 Manabi 19329 Guayas 19459 Morona S. 19363 Santa Elena 19181 Manabi
1919%¢ Manabf 19368 Santa Elena 19498 Francisco O. 19375 Santa Elena 91821 Manabi
19203 Manabi 19371 Santa Elena morfotipo 4 19409 El Oro 19183 Manabi
19212 Manabi 19378 Santa Elena 19061 Azuay morfotipo 6 19317 Guayas
19216 Sto. Domingo 19382 Guayas 19217 Sto. Domingo 19629 Chimborazo morfotipo 8
19282 Esmeraldas 19390 ElOro 19221% Sto. Domingo 19032 Chimborazo 19353 Guayas
19286 Esmeraldas 19392 El Oro 19364 Santa Elena 19198 Manabi 19448 Zamora C.
19315 Guayas 19396 El Oro 19456 Zamora C. 19289 Esmeraldas morfotipo 9
morfotipo 2 19397 El Oro 19475 Pastaza 19847 Guayas 19179 Manabi
19047 Loja 19403 El Oro 19481 Pastaza 19348 Guayas 19189 Manabi
19049 Loja 19404 El Oro 19483 Sucumbios 19361 Guayas 19193 Manabi
19174 Manabi 19411 El Oro 19485 Sucumbios 19393 El Oro 19816 Guayas
19190 Manabi 19412 Loja 19492 Sucumbios 19419 Loja
19207 Manabi 19424 Loja 19503 Napo 19440 Los Rios
19283 Esmeraldas 19517 Los Rios 19511 Napo
19289 Esmeraldas 19518 Los Rios 19512 Napo

Subindices: grupo al que pertenecen las accestrnelsanalisis de conglomerados con floracion.



Tabla 3.10
Morfotipos formados dentro del grupo 3, definido po el método de Ward en 368

accesiones de camotépgomoea batatas L.)

70

Grupo 3

morfotipo 1 morfotipo 2 morfotipo 3
19427 El Oro 19410 El Oro 19292 Esmeraldas
19257 Esmeraldas 19247 Esmeraldas 19294 Esmeraldas
19277 Esmeraldas 19267 Esmeraldas 19302 Esmeraldas
19327 Guayas 19244 Esmeraldas 19264 Esmeraldas
19352 Guayas 19314 Guayas 19385 Guayas
19330 Guayas 19166 Manabi 18309 Zamora C.
19320 Guayas 19268 Manabi 19442 Zamora C.
19211 Manabi 19175 Manabi
19204 Manabi 19184 Manabi
1918G Manabi
19228 Sto. Domingo

Subindices: grupo al que pertenecen las accesamnelsanalisis de conglomerados con floracion.

3.2.6.4. Morfotipo grupo 4

Dentro del grupo 4 se observan 10 morfotipos. Qomdolos por el siguiente

namero de accesiones: 4, 5, 5, 13, 13, 10, 15 120 respectivamente. La tabla 3.11

muestra los cédigos de las accesiones dentro @gensadotipo, lugares de origen y

accesiones con floracion.

En la tabla H.4 se observa cuales son las prirespdiferencias dentro de cada

uno de los morfotipos. Todas los morfotipos tiehejas cordadas y raices de forma

redonda eliptica y existen variaciones en el ggledominante de la piel: rojo-morado

(morfotipo 1, 6), rosados (morfotipo 4, 5 y 8), aifh@a (morfotipo 2, 3y 7), crema

(morfotipo 9) con intensidades de color diferengtgolor predominante de la carne

puede ser: amarillo, blanco, rojo. Unicamente lesesiones del morfotipo 3 y

morfotipo 9 no presentan floracion.



Tabla 3.11

Morfotipos formados dentro del grupo 4, definido po el método de Ward en 368 accesiones de camadtpofnoea batatas L.)
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morfotipo 1 morfotipo 4 morfotipo 5 morfotipo 6 morfotipo 7 morfotipo 8 morfotipo 10
19027 Chimborazo 19040 Loja 19023 Chimborazo  1902&himborazo 19052 Loja 19033 Chimborazo 19215 Manab
19053 Azuay 19044 Loja 19025 Chimborazo  19030Chimborazo 19225 Pichincha 19037 Chimborazo 19242 Esmeraldas
19063  Azuay 19048 Loja 19057 Azuay 19055  Azuay 19336 Guayas 19038  Chimborazo 19250  Esmeraldas
19482 Napo 19067 Azuay 19441 Zamora C. 19068 Azuay 19407 El Oro 19051 Loja 19251 Esmeraldas
morfotipo 2 19206 Manabi 19446  Zamora C. 19260 Esmeraldas 19468 El Oro 19059  Azuay 19281 Esmeraldas
19056  Azuay 19416 Loja 19465 Pastaza 19457 Morona S. 19431Los Rios 19226 Pichincha 19288 Esmeraldas
19058 Azuay 19420 Loja 19467 Pastaza 19463 Morona S 19453 Zamora C. 19243 Esmeraldas 1929F smeraldas
19060 Azuay 19426 Loja 19468 Pastaza 19474 Pastaza 19454 Zamora C. 19374 Santa Elena 19497 Francisco O.
19064 Azuay 19428 El Oro 19476 Pastaza 19478 Pastaza 19461 Morona S. 19413 Loja 95081 Napo
19172 Manabi 19429 El Oro 19471 Pastaza 19480 Pastaza 19462 Morona S19423 Loja 19510 Napo
morfotipo 3 19444 Zamora C. 19477 Pastaza 19464Pastaza 19424 Loja morfotipo 9
19031 Chimborazo 19451 Zamora C. 19479 Pastaza 8194&ucumbios 19458 Morona S. 19834 Chimborazo
19036 Chimborazo 19495 Francisco O. 19486 Sucumbios 19500 Francisco O. 19045 Loja
19050 Loja 19501 Francisco O. 19046 Loja
19065 Azuay 19502 Napo 19418 Loja
19255 Esmeraldas 19504 Napo 19447 Zamora C.

Subindices: grupo al que pertenecen las accestrnelsanalisis de conglomerados con floracion.
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3.2.6.5. Morfotipo grupo 5

Dentro del grupo 5 se observan 2 morfotipos. Ehprimorfotipo formado por 10
accesiones y el segundo morfotipo por 21 accesidmedabla 3.12 muestra los

codigos de los morfotipos, lugares de origen y siooes con floracion.

Tabla 3.12
Morfotipos formados dentro del grupo 5, definido po el método de Ward en 368

accesiones de camotépgomoea batatas L.)

grupo 5
morfotipo 1 morfotipo 2
19333 Guayas 19388 El Oro 19348 Guayas
19384 Guayas 19391 El Oro 19358 Guayas
19439 Los Rios 19394 El Oro 19387 Guayas
19519 Los Rios 19395 El Oro 19438 Los Rios
19520 Los Rios 19369 Guayas 19437 Los Rios
19187 Manabi 19319 Guayas 19438 Los Rios
19188 Manabi 193%2 Guayas 19516 Los Rios
19194 Manabi 193£8 Guayas 19197 Manabi
19195 Manabi 19319 Guayas 19200 Manabi
19196 Manabi 19323 Guayas 19505 Napo
19362 Santa Elena

Subindices: grupo al que pertenecen las accesmmelsanalisis de conglomerados con floracion

En la tabla H.5 se observa cuales son las prirespdiferencias dentro de cada
uno de los morfotipos. Existen cambios en la fodelgoerfil de la hoja triangular para
el morfotipo 1 y cordada para el morfotipo 2, fordela raiz reservante y el color
predominante de la carne: amarillo y blanco. Adequies todas las accesiones del

morfotipo 2 presentan floracion.
3.2.6.6. Morfotipo grupo 6

Dentro del grupo 6 se observan 5 morfotipos. Logfatipos estan conformados

por el siguiente numero de accesiones: 14, 123 270 respectivamente.



Tabla 3.13

Morfotipos formados dentro del grupo 6, definido po el método de Ward en 368 accesiones de camadtpofnoea batatas L.)

morfotipo 1 morfotipo 2 morfotipo 3 morfotipo 3 morfotipo 4
19042 Loja 19214 Sto. Domingo 19209 Manabi 19287 Esrdasal 19499 Francisco O.
19054 Azuay 19229 Sto. Domingo 19213 Manabi 19290 Esmeraldas 19506 Napo
19236 Esmeraldas 19233  Esmeraldas 19218 Sto. Domingo 19291 Esmeraldas 19514 Napo
1924%¢ Esmeraldas 19240 Esmeraldas 19234 Esmeraldas 19297 Esmeraldas morfotipo 5
19246 Esmeraldas 19256  Esmeraldas 19235 Esmeraldas 19298 Esmeraldas 19043 Loja
19248 Esmeraldas 19258  Esmeraldas 19263 Esmeraldas 19300 Esmeraldas 19430 Los Rios
19249 Esmeraldas 19289  Esmeraldas 19268 Esmeraldas 19301 Esmeraldas 19432 Los Rios
19252 Esmeraldas 19262 Esmeraldas 19275 Esmeraldas 19363 Manabi 19435 Los Rios
19253 Esmeraldas 19270 Esmeraldas 19276 Esmeraldas 19364 Manabi 19436 Los Rios
19346 Guayas 19272 Esmeraldas 19278 Esmeraldas 19305 Manabi 19489 Sucumbios
19377 Santa Elena 19274  Esmeraldas 19280 Esmeraldas 19366 Manabi 19496 Francisco O.
19380 Santa Elena 19299 Esmeraldas 19281 Esmeraldas 741930 Manabi 19515 Los Rios
19490 Sucumbios 19284 Esmeraldas 19308 Manabi 19521 Los Rios
19494 Sucumbios 19285 Esmeraldas 19522 Los Rios

Subindices: grupo al que pertenecen las accesamelsanélisis de conglomerados con floracion.
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La tabla 3.13 muestra los codigos de las accesideeso de cada morfotipo,

lugares de origen y floracion.

En la tabla H.6 se observa cuales son las prirespdiferencias dentro de cada
uno de los morfotipos. Existen cambios en la fodehperfil de la hoja: hastada,
lobulada, cordada, en los defectos de la superfieida raiz reservante: venas y
parecido a la piel de cocodrilo, en el color preth@nte de la piel: morado-oscuro
(morfotipo 1, 4 y 5), rojo-morado (morfotipo 2)saxo (morfotipo 4) y la distribucién

del color secundario de la carne.
3.2.6.7. Morfotipo grupo 7

En el grupo 7 se observan 2 morfotipos. El primerfatipo formado por 9
accesiones y el segundo morfotipo por 7 accesitagsbla 3.14 muestra los cédigos
de los morfotipos, lugares de origen y accesionadloracion.

Tabla 3.14
Morfotipos formados dentro del grupo 7, definido po el método de Ward en

368 accesiones de camotigppmoea batatas L.)

Grupo 7
morfotipo 1 morfotipo 2
19460 Morona S. 19402 El Oro
19509 Napo 19219  Sto. Domingo
19472 Pastaza 19220 Sto. Domingo
19473 Pastaza 19224  Sto. Domingo
19227  Pichincha 19232  Sto. Domingo

19223 Sto. Domingo 19493 Sucumbios
192272  Sto. Domingo 19452  Zamora C.
1923¢  Sto. Domingo

1923Ff  Sto. Domingo

Subindices: grupo al que pertenecen las accesmmelsanalisis de conglomerados con floracion.

En la tabla H.7 se observa cuales son las prirespdiferencias dentro de cada

uno de los morfotipos. Existen cambios en el tip@droscamiento, l6bulo central de
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la hoja: dentado y triangular, defectos de la diger hendiduras longitudinales
superficiales y superficie parecida a la piel deoclilo. Ademas solo las accesiones

del morfotipo 1 presentan floracion.
3.2.7. Andlisis de componentes principales

El analisis de componentes principales realizadolas variables cuantitativas,
permitié constatar que los dos primeros componeaxéimjeron el 42.69% de la
variacion total que corresponde al 23.74% y 18.9%¥a el primer y segundo
componente respectivamente. Las variables que nodwribmiyeron para la
discriminacion en el primer componente fueron eharo, tamafio y peso de la raiz
reservante y en el segundo componente el tamaf@hidga madura y la longitud del

peciolo (tabla 3.15).

Tabla 3.15

Andlisis de componentes principales de 368 accestsnde camote.
Variables Componente

1 2

Longitud de entrenudo -0.327 0.308
Numero de I6bulos -0.344 -0.101
Tamafio de la hoja madura -0.161 0.856
Longitud del peciolo -0.054 0.836
Union raiz reservante conel  -0.376 0.084
tallo
Numero de raices 0.687 0.030
reservantes por planta
Tamarfio de la raiz 0.766 -0.176
reservante
Peso de la raiz 0.756 -0.016
Diametro entrenudo 0.093 0.387

Grosor de la corteza 0.556 0.450
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En la figura 3.21 se observa la distribucion de/kgables en los ejes del espacio
formado por los dos componentes principales. Sealia la correlacion entre las

variables unidas desde su centroide.
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Figura 3.21: Grafico de saturaciones factoriales dbnido del andlisis de

componentes principales de 368 accesiones de cambpemoea batata L.).

3.2.8. Andlisis discriminante candnico

El analisis discriminante canonico permitio corn@rael analisis de componentes
principales y determinar caracteristicas discrimies. Usando las variables
cuantitativas y cualitativas comparadas con lafatasion obtenidas en el analisis de
conglomerados.

Los valores asociados con las funciones discrin@sacanonicas se muestran en
la tabla 3.16. El valor asociado a la primera fanaes 5.093 y explica 33.8% de la
varianza, mientras que con el segundo valor secaxgl 58.9% de la varianza, por lo
tanto estos dos valores son suficientes para ohis@r adecuadamente la varianza de
los datos.
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La tabla 3.17 presenta los coeficientes de las idnes discriminantes
(estandarizados), con los que se construye lasofueg discriminantes canonicas, se

toman para el andlisis las variables cuantitatpvasalitativas mas discriminantes.

Tabla 3.16
Valores de la funcion candnica discriminante de lagriables cuantitativas de 368

accesiones de camote.

Funcién Auto valor % de % Correlacion
varianza acumulado candnica
1 5.093a 33.8 33.8 914
2 3.774a 25.1 58.9 .889
3 2.354a 15.6 74.5 .838
4 1.773a 11.8 86.3 .800
5 1.117a 7.4 93.7 726
6 .952a 6.3 100.0 .698

a: Se han empleado las 6 primeras funciones dis@ittes candnicas. Calculado en base al nimero

de conglomerados menos 1

El valor de Lambda de Wilks para estas dos funsidne de 0.01 y 0.05; ambos
valores son cercanos a cero con lo se demuestiagjdes primeras funciones tienen

un alto poder discriminatorio.

Las caracteristicas de las hojas presentan may@lacon con la funcién 1y las

variables de la raiz reservante tienen mayor @mi@h con la funcion 2.

En la figura 3.22 se puede observar como se diykib los grupos definidos en
el andlisis de conglomerados, cada eje esta repaee por las dos funciones
discriminantes candnicas mas discriminativas. Sealiza que los centroides de los
grupos se encuentran alejados a excepciéon del grypd que estan casi alineados,

por lo que la funcion 1 no realiza una buena disicracion para estos grupos.
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Tabla 3.17
Coeficientes de la funcion candnica discriminanteal368 accesiones de camote.
Funcién
1 2 3 4 5 6
Forma del perfil general de la hoja 464 .040 154100 -.324 -.066

Tipo de I6bulo de la hoja

459 .146 .235

.094  -.048125

Forma del I6bulo central

.270 .004 .105

-156  .242157

Defectos de la superficie raiz reservante

-159 3.09.370 -.105 .163 .249

Intensidad color predominante de la piel -108 6.27-.168 -.051 .062 -437

Color secundario de la piel

-.257 137 -.057

.059.366  -.080

Color predominante de la carne de la raiz .010 560077 465 -.368 -.226
Color secundario de la carne de la raiz .586 .030416- .065 .171 .061
Tamafo de la raiz reservante .055 .183 .0568  -.0297 . .379
Tamafo de la hoja madura .043 -203 -272 .297 6-.11.042
Numero de I6bulos 117 -013 209 -228 .204 .083
Cm grosor de la corteza -169 -.028 -291 .041 .168115

Color predominante de la piel raiz -080 -.126 6.17.2

71 -526 141

funciones discriminantes candnicas

2,57

0,0

Funcion 2

2,5

-5,07

1
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Figura 3.22: Grafica de las funciones discriminante canonicas unidas a los

centroides de los grupos de 368 accesiones de cam@pomoea batata L.).
Realizado en IBM SPSS Statistics 21.
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3.3. Caracterizacion molecular
3.3.1. Extraccion y cuantificacion de ADN gendmico

La cantidad de ADN obtenido usando el protocol®diaportaet al. (1983) con
modificaciones por Eliast al. (2004) fue buena, migrando como una banda Unica en
la parte inferior del gel, sin embargo la purezaliaja se observo barridos en el gel lo
gue muestra la degradacion del ADN, pero estoexi@fa cantidad de ADN obtenida.

Se estimo la cantidad promedio de ADN usando esgetimetria obteniéndose
un valor medio de 700 ng/pl.

1+34567891011121314151617181920212223 24 -

Figura 3.23: Amplificacion de ADN gendmico en gelesle agarosa al 2%
utilizando muestra seca (carril inicial: marcador de peso molecular 100 pb DNA
Ladder).

3.3.2. Amplificacién y genotipaje de microsatélites

Se efectu6 urscreeningcon 11primes microsatélites, de los cuales 8 fueron
escogidos por mostrar un alto rendimiento en loslyetos amplificados. El criterio

tomado en cuenta para la eleccion fue la obterdgmn patron de bandeo claro.

Losprimersque se descartaron del estudio fueron el duplSSRR7 — IBSSR04,
en la figura 3.24 se observa que no existe un pakedbandeo claro, los tamafos de

los dosprimersson muy cercanos por lo que podria causar comfaitnomento de
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asignar la talla a los alelos y hay una alta pr@aate espejos de otros alelos. Mientras

que el primer IBSSR 19 mostré la presencia de gaatidad de alelos nulos, por lo

gue se descart6 del estudio.
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Figura 3.24: Imagen del gel, obtenida en el LI-COR300s que muestra el duplex

IBSSR10

— IBSSR27 (carril inicial: marcador IRDye &0nm de 50 a 350 pb).

Se efectud la corrida de 368 accesiones de caerotd,genotipador LI-COR. En

la figura 3.25 y 3.26 se pueden apreciar la ancplifibn de los 8 microsatélites

escogidos.
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Figura 3.25: Imagenes geles, obtenida en el LI-COR300s que muestra los
primersbY46, IbE27, IbE14 y IbN37 (carril inicial: marcador IRDye 50-350 pb,

marcaje de 700nm).
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Figura 3.26: Imagenes geles, obtenida en el LI-COR380s que muestra los
primers IbN18, IbEO5, IbN34 y IBSSR10 (carril inicial: marcador IRDye 50-350
pb, marcaje de 800 nm).

La calidad de amplificacion de los 8 microsatéléssogidos se mejoro utilizando
el programa SAGA-GT, este programa encuentra adicandente el tamafo de los
alelos, comparada con la informacion previa ingtasgara cada locus (Saga GT,
2014). Por cada locus polimorfico fueron detectatiog a 4 alelos, a excepcion de la
accesion ECU 19224 que en el locus IbEO5 se obsergais alelos.

En la tabla 3.18 se puede observar el tamafio eefipgara cada microsatélite y
el tamafio encontrado, la mayor variacion se obsamel locus IBSSR 10 el tamafio

reportado va desde los 177 pb y los tamafios ercm#restuvieron desde los 160 pb.

3.3.3. Analisis de datos
3.3.3.1. Diversidad genética

En el analisis de diversidad genética de 368 amceside camote con 8 loci
microsatélites, se registro un total de 89 aletwsun promedio de 11,12 alelos/locus;

los tamarfios para estos alelos fluctian entre 12636y pb.

Los locus microsatélites que presentaron el magmreno de alelos fueron IbE14
e IbN34 con 19 y 18 alelos respectivamente, aatif@a del locus IbEO5 (12 alelos)

que reportdé en menor nimero de alelos (tabla 3.18).



82

El alelo con mayor frecuencia fue IbY46 — 132 ph oo valor de frecuencia de
0.337, mientras que los alelos con menor frecuefu@eon IbE27 — 197pb con
frecuencia de 0.005 y IbN34 — 285pb con frecuedeif.004.

La tabla 3.19 muestra varios indices de diversgtatktica, determinados en 368

accesiones de camote.

Tabla 3.18
Alelos registrados con sus respectivas frecuencias 368 accesioned gomoea
batata L.) de camote con 8 loci SSRs.

Locus Tamafo reportado Numero Alelos Tamafio encontrado Frecuencia
(pb)* (pb)
IbN18 157-178 13 159 0.119
161 0.047
163 0.035
165 0.078
167 0.114
169 0.054
171 0.120
173 0.163
175 0.081
177 0.072
179 0.058
181 0.030
183 0.016
IbN34 276-308 18 269 0.025
271 0.053
273 0.168
275 0.245
277 0.087
281 0.041
283 0.081
285 0.004
291 0.010

Continta
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Locus Tamafio Numero Alelos  Tamafio encontrado (pb) Frecuencia
reportado (pb)*

IbN34 276-308 18 293 0.054
295 0.023
297 0.026
299 0.009
300 0.011
301 0.042
303 0.027
305 0.016
307 0.028

IbEOS 210-220 12 192 0.022
194 0.056
196 0.089
198 0.147
200 0.102
202 0.144
204 0.200
206 0.097
208 0.050
210 0.022
212 0.054
214 0.018

IBSSR10 177 14 160 0.018
162 0.070
164 0.110
166 0.020
168 0.033
170 0.011
172 0.029
174 0.215
176 0.081
178 0.041
180 0.095

Continta
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Locus Tamafo NUmero Tamafio encontrado (pb) Frecuencia
reportado (pb)* Alelos
IBSSR10 177 14 182 0.116
184 0.094
186 0.045
143 0.012
145 0.014
147 0.014
149 0.050
151 0.149
152 0.030
153 0.211
154 0.013
IbE14 85-200 19 155 0.077
157 0.173
159 0.054
161 0.019
163 0.015
165 0.012
167 0.031
169 0.037
171 0.037
173 0.014
175 0.014
IbE27 100-190 13 173 0.016
177 0.013
181 0.016
183 0.022
185 0.037
186 0.015
187 0.030
189 0.215
191 0.050
193 0.056

Continta
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Locus Tamafio reportado Nuamero Tamafio encontrado (pb) Frecuencia
(pb)* Alelos

195 0.050
197 0.005
199 0.014

IbY46 126-144 13 126 0.037
128 0.074
130 0.076
132 0.337
134 0.023
138 0.081
140 0.067
142 0.122
144 0.011
146 0.010
148 0.024
150 0.006

IbN37 161-184 15 160 0.009
162 0.013
164 0.097
166 0.073
168 0.042
170 0.030
172 0.053
174 0.149
176 0.036
178 0.276
180 0.044
182 0.030
184 0.070
186 0.024
188 0.037

*Tamafos reportados por Hu. (2004) y Huamani. (2009
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Tabla 3.19
Andlisis de diversidad genética en 368 accesiones@hmote (pomoea batatasL.),

He: Heterocigosis esperada; PIC: Contenido de Infenacién de Polimorfismo.

locus tamafio No No de He PIC
muestra observaciones alelos

IbN18 368 368 13 0.859 0.845
IbN34 368 359 18 0.885 0.873
IbEOS 368 358 12 0.880 0.869
IBSSR10 368 368 14 0.892 0.883
IbE14 368 356 19 0.886 0.875
IbE27 368 368 13 0.729 0.703
IbY46 368 359 13 0.839 0.823
IbN37 368 361 15 0.869 0.859
Promedio 368 362 15 0.854 0.813

Parametros obtenidos online por Calculator polymigrmformation (2012).

El promedio encontrado de heterocigosidad espéra)afue de 0.854, donde el
valor mas alto para este parametro es de 0.89@ngeiente al locus IBSSR 10, este
mismo locus fue el méas polimérfico (PIC=0.813), nias que el locus IbE27 presento
el valor mas bajo de PIC=0.7032, por lo que se puedsiderar como un marcador

menos informativo.
3.3.3.2. Andlisis de agrupamiento

El andlisis realizado en el programa Structurerdet® que las accesiones de
camote se agrupan en 4 grupos (k=4). La figura@i2dstra el nUmero de poblaciones
(AK) vs la estimacién de la distancia entre poblagpeenimero de poblaciones se

escoge observando el punto donde la curva retogantanuidad (Vinod, 2011).

La figura 3.28 muestra los resultados obtenidosl gmograma Structure una vez
que se ha determinado el niumero de poblacioneda digura se observan las
accesiones de camote y los coeficientes de pedeneéa estas accesiones a cada uno

de los 4 grupos establecidos.
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Figura 3.27: Distribucion de los valoresAK basados en el analisis de estructura
poblacional de 368 accesiones de camote, con 8 naa@lares SSRs en el programa

Stucture version 2.3.4.
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Figura 3.28: Grafico de barras muestra los coeficiges de pertenencia de las
accesiones de camote ordenadas a un grupo determiloa En el eje “X” se

muestran las 368 accesiones de camote y en eje [yS coeficientes de pertenencia
(los colores rojo, verde, azul y amarillo muestrartada una de las poblaciones y

subpoblaciones).

En el andlisis de agrupamiento genético realizad@leprograma TREECON
usando la distancia de Nei and Li (1979) y el mettiPGMA, se determind un
dendograma en el cual se representd graficamesiteelaciones genéticas de 368

accesiones de camote (figura 3.29).



88

Figura 3.29: Dendograma que usa la distancia gené# de Nei's y el método UPGMA,
realizado del andlisis molecular con microsatélitesen 368 accesiones de camote.
Realizado en TREECONversion 1.3 (Van de Peeet al., 1994).



89

Mediante este método, se confirmd la formacidrodellsubgrupos determinados
anteriormente en el programa Structure. Estos grigstan conformados por el
siguiente numero de accesiones 184, 74, 59 y pecégamente, en el anexo | (tabla

I.1) se detalla el codigo de las accesiones ygarlde origen.

NoO se registraron grupos con accesiones que pad@me una sola provincia, en
el grupo 1 se encuentran accesiones de las praside Chimborazo, Loja, Azuay,
Manabi, el Oro, Esmeraldas, Francisco de Orell@oayas, Los Rios, Santa Elena y
Santo Domingo. En el grupo 2 las accesiones pemena provincias de la costa
ecuatoriana Guayas, Manabi y Santa Elena. En pbgduas accesiones son de las
provincias de Azuay, Chimborazo, Francisco de @nal] Loja, Los Rios, Morona
Santiago, Pastaza, Santo Domingo y Zamora. Meng@e en el grupo 4 se
encuentran accesiones de Esmeraldas, Franciscaetlan@, Loja, Napo, Pastaza,

Pichincha, Santo Domingo y Zamora Chinchipe.
3.3.3.3. Andlisis de coordenadas principales

El analisis de coordenadas principales (PCO) serm@i6é los ejes de mayor
varianza, en la tabla 3.20 se muestra los valdegget” que indican el porcentaje
individual y el porcentaje acumulado de la varidbidl de cada una de las coordenadas
obtenidas. El andlisis determiné tres coordenadasipales con las cuales se extrae
el 62.49% de la variabilidad total.

Tabla 3.20

Andlisis de coordenadas principales de 368 accesasnde camote con frimers

microsatélites.

Coordenada Valor Eigen  Porcentaje  Porcentaje
Individual acumulado

1 29.736 22.79 22.79
26.687 20.45 43.24

3 25.117 19.25 62.49
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Los figura 3.30, 3.31, 3.32 y 3.33 muestran laritistion de los grupos para las
dos primeras coordenadas principales, la primesademada muestra un 22.79% de

la variacion total mientras que la segunda coormdigmnauestra 20.45% de la variacion

total.
Coordenadas principales grupo 1
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Figura 3.30: Distribucion de las accesiones del gooe 1 en funcion de las
coordenadas del componente 1 vs componente 2. Cilasi negros: toda la

poblacion, circulos azules: grupo 1.
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Figura 3.31: Distribucion de las accesiones del goo 2 en funcion de las
coordenadas del componente 1 vs componente 2. Cilazi negros: toda la

poblacidn, circulos rojos: grupo 2.
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Coordenadas principales grupo 3

1,000

@ accesiones

PC1

=
o
(=}
(=}

1,000 O pop3

Figura 3.32: Distribucion de las accesiones del goe 3 en funcion de las
coordenadas del componente 1 vs componente 2. Cilasi negros: toda la

poblacion, circulos amarillos: grupo 3.
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Figura 3.33: Distribucion de las accesiones del goo 1 en funcion de las
coordenadas del componente 1 vs componente 2. Cilazi negros: toda la
poblacion, circulos verdes: grupo 4.
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3.3.3.4. Analisis molecular de varianza

En el analisis molecular de varianza (AMOVA) seuwbt un alto indice de
diferenciacion genéticabpr) de 0.108 (p=0.001) entre los 4 grupos. Se deteérpiie
el 11% de la diversidad aporta a la diferencia@atre los grupos, mientras que el
89% de la varianza esta presente en cada uno dgupss, es decir la varianza
genética esta distribuida heterogéneamente, deaaera que la mayor parte de la

diversidad se encuentra dentro de cada grupo addiytabla 3.21).

Tabla 3.21
Analisis molecular de varianza de 368 accesiones damote analizadas con 8

primers microsateélites.

Origen de la g.l suma de componentes de la  %variacion ~ ®pt
variacion cuadrados varianza genética

Entre 3 301.343 1.119 11%**
Poblaciones

Dentro de cada 364 3368.657 9.255 89%** 0.10
poblacion 8*
Total 367 3670.000 10.373 100%

*Estadisticamente significativo p=0.001; ** p<=0,01
3.3.35. Distancia genética de Nei

La tabla 3.22 muestra las distancias genéticas@2Pentre los grupos formados
por el analisis de agrupamiento, se observa qual@ mas bajo se encuentra entre la
relacion del grupo 1 y grupo 3 (D=0.022) mientrae gl valor mas alto corresponde
a la comparacion del grupo 3 y grupo 4 (D=0.052}.1&s valores obtenidos en todos

los grupos (menores a 1) se aprecia que los gegida muy relacionados entre ellos.
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Tabla 3.22
Distancia de Nei (1978) calculadas en 368 accesige camote analizadas con 8

primers microsatélites.

grupo 1 grupo 2 grupo 3 grupo 4
0.000 grupo 1
0.027 0.000 ‘grupo2
0.022 0.035 0.000 ‘grupo3
0.046 0.062 0.052 0.000 grupo 4
3.3.3.6. Andlisis de duplicados

Al efectuar el analisis de duplicados se obtuvieBdnaccesiones que tienen
similitudes genéticas al 100% la tabla 3.23 mudssr@rupos a las que pertenecen las
accesiones, el codigo de las accesiones y lugaresgken que presentaron similitud,
se registraron 12 provincias de estas Esmeraldsemia el 29.68% de accesiones

duplicadas.

Tabla 3.23
Accesiones de camote que presentan 100% de simititgenética, analizadas con

8 primers microsatélites.

100% de similitud genética

Grupo ECU  Lugar Grupo ECU  Lugar
2 19176 Manabi 1 19310 Guayas
19177 19312
2 19201 Manabi 2 19338 Guayas
19202 19337

1 19213 Manabi 19334
19214 Santo Domingo 2 19355 Guayas
19234 Esmeraldas - 19356

Continla
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Tabla 3.23:(Continuacion)

100% de similitud genética

Grupo ECU  Lugar Grupo ECU  Lugar

4 19227 Pichincha 2 19369 Santa Elena
19226 19370

1 19240 Esmeraldas 1 19390 EIOro
19241 19411

1 19248 Esmeraldas 1 19404 EI Oro
19249 19403

1 19270 Esmeraldas 1 19433 Los Rios
19268 19434

1 19256 Esmeraldas 1 19437 Los Rios
19274 19438
19275 1 19518 Los Rios

1 19291 Esmeraldas 19519
19308 Manabi 3 19424 Loja

1 19306 Manabi 19423
19302 Esmeraldas 1 19412 Loja

1 19299 Esmeraldas 19522 Los Rios
19298 19042 Loja
19297 1 19045 Loja

1 19296 Esmeraldas - 19046
19295 3 19023 Chimborazo

1 19294 Esmeraldas 19069 Azuay
19292 3 19037 Chimborazo

2 19351 Guayas 19038
19350 4 19485 Sucumbios
19349 19483

NUmero de accesiones = 64

También se reportaron materiales con 94% de simitienética es decir poseen
diferencias en un solo locus, la tabla 3.24 muesttas accesiones que poseen un alto

grado de parentesco entre materiales.



95

Tabla 3.24
Accesiones de camote que presentan 94% de similitgénética, analizadas con 8

primers microsatélites.

94% similitud genética

Grupo ECU Lugar
2 19196 Manabi
119195
1 19235 Esmeraldas
19236
1 19251 Esmeraldas
19252
1 19304 Manabi
19300 Esmeraldas
2 19326 Guayas
119328
119329

NuUmero de accesiones = 11

3.3.3.7. Analisis de coordenadas principales sin glicados

Se realiza el andlisis de coordenadas principalasconsiderar las accesiones
duplicadas con un porcentaje de 100% de similltod.porcentajes de variacion y los
valores “eigen” son similares a los obtenidos eanélisis de coordenadas principales

con las accesiones duplicadas

Tabla 3.25
Andlisis de coordenadas principales sin las acces&s de camote que presentan

similitud genética al 100%.

Coordenada Valor Eigen  Porcentaje  Porcentaje

Individual acumulado
1 29.58 22.58 22.58
2 26.47 20.46 43.04

3 24.62 18,96 62.00
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En la figura 3.34 y 3.35 se observa que existe meplapamiento entre los grupos y
la diferenciacion de los grupos en el espacio.
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Figura 3.34: Distribucion de las accesiones en fuidn de la coordenada 1y 2,
excluyendo las accesiones con 100% de similitud geica.
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Figura 3.35: Distribucion de las accesiones en fuidn de las 3 coordenadas
principales, excluyendo las accesiones con 100% similitud genética.
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CAPITULO IV
DISCUSION

4.1. Recolecciéon del Germoplasma

Durante el proceso de recoleccion se observdé queukivo es plantado
principalmente para el uso familiar (autoconsunim).las provincias donde existio
mayor numero de accesiones recolectadas se hanemde que la alimentacion esta
ligada a este cultivo por ejemplo el camote eagreadiente principal del “biche” y el
“hornado de pescado” en Manabi (Zambrano, 2014)Eseneraldas se lo utiliza para
la elaboracion de “bollos” (Sanchez, 2014). Sin argb, no se observaron sectores
donde exista tecnologia, ni altas inversiones phcaaltivo, hecho que refleja que el

volumen de siembra en el pais haya decrecido eiltiows afios (MAGAP, 2009).

Se evidencié que cultivo de camote, se encuensgedio en el todo el pais,
debido principalmente a su amplia adaptacion agniced(Figueroa, 2010; Montes
al., 2010). Las accesiones recolectadas se encamtagiaptadas desde los 1 msnm
hasta los 2947 msnm en diferentes tipos de suBios) (2012) menciona que el
cultivo del camote esta favorecido en el Ecuadogy®el pais presenta caracteristicas

geograéficas y climaticas adecuadas para su ddsarrol

El mayor nimero de accesiones recolectadas peeterseeta costa ecuatoriana
(64.54%) esto se debe principalmente a que predestanejores condiciones
climaticas para su desarrollo (Pinto, 2012; Cha@®@8). Se ha reportado que el
mejor desenvolvimiento del cultivo se ha logradozenas con climas tropicales y
subtropicales, con temperaturas entre los 18°Cg 2Pinto, 2012, FDA, 1995).

4.2. Caracterizacion morfolégica

Dentro de los materiales recolectados predominealass reservantes con forma
eliptica (35.3 %), seguido por raices con formgdaaliptica (29.6 %); Ristchel al.

(2002) reportd resultados similares al estudiar 82desiones conservadas en la
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coleccion de Embrapa-Brasilia. Sin embargo en Emuad observaron un mayor
namero de formas que en la coleccién de Embrapangnado raices de formas ovadas

y oblongas.

En lo que respecta al color predominante de lanegervante se encontrd con
mayor frecuencia el color rosado (49.2%) y el 68d@%8as accesiones no presentan
color secundario en la piel; estos resultados ab@mc con lo reportado por Dares
al. (2002) y Gomes (2009) al caracterizar accesidaesmamote en Brasil; sin embargo
en lo que respecta a colores secundarios de ldogielutores reportan solamente 5
clases de colores, mientras que en Ecuador se teswoon 8 tipos de colores
secundarios. En cambio, el color predominante dafdae de la raiz reservante tuvo
una gran diversidad: el 32.1% fueron de color ai8.3% amarillo, el 17.7% rojo
morado, seguidos de los colores anaranjado, cre@adn, rosado, rojo en menores
proporciones, al igual que el color secundario alecdrne. En general la mayor
variacion de los resultados obtenidos en este iestaldcomparar con otros trabajos
de caracterizacion en camote se debe principalnaaiie Ecuador ha sido catalogado
como centro secundario de diversidad genétidpalaoea batatéZhanget al, 2000).

Se puede mencionar, que las caracteristicas de d@elta piel y forma de la raiz
reservante son las que presentaron mayor varigoadrip que podrian considerarse

como descriptores importantes en la agrupaciéasiadcesiones.

El dendograma generado a partir de la distancitéidaacy el algoritmo de Ward
mostro graficamente la variabilidad existente dedi las accesiones, dando lugar a
la formacion de 7 grupos que comparten caracteregoldgicos similares. El
dendograma no mostré formacion de ningun grupondefi de acuerdo a cada
provincia, lo que indica que las variedades se amtcan homogéneamente
distribuidas dentro del pais. Esto podria explegrsr el intercambio de materiales
por parte de sucesivas generaciones de agricultests tipo de fendmenos se han
observado en investigaciones similares por ejenrMaaseyet al (2007) reportd
sistemas de intercambio de diversidad morfolégecaainote entre los agricultores de
la Ribera de Vale en Brasil. En Ecuador desdedaapborigen (comprende el espacio

entre la llegada del ser humano hasta la congesgiafiola al territorio de la actual
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Republica del Ecuador 12000 a.C. — 1533 d.C.)wesrde estudios arqueoldgicos se
ha evidenciado un intercambio permanente de produagricolas, especialmente
entre zonas geograficas diversas, con climas vy bifidsdes productivas
complementarias (Ayala, 2008). Por ejemplo, el gati pueblo de los Cafiaris
(ubicado desde la actual provincia de Azuay haagtadostas del Pacifico) se
caracterizaron por hacer de la agricultura una de principales actividades
comerciales y se evidenci6é que cultivaban e intebtaban camales (que quiere decir
camotes) $caglionet al, 2007; Ayala, 2008).

A partir del analisis de conglomerados se determu@des eran los descriptores
cualitativos que presentaron el mayor poder disoante utilizando la prueba de chi-
cuadrado (p<.001); estos fueron el color secundenior predominante, distribucion
del color secundario en la carne y defectos emperficie de la raiz reservante; la
forma del perfil, forma del I6bulo central y tipe tbbulo en las hojas. Estas variables
también fueron responsables de la variabilidad tgenén los resultados obtenidos
por Oliveraet al (2000) y Calvalcantet al (2009). Por otro lado Veaseyal (2007)
describen como variables Utiles para la descripg@rgermoplasma la coloracién de
la pulpa, la forma y los defectos de la raiz rematey, al igual que en la coleccién

ecuatoriana.

Los descriptores que menos contribuyen a la diééaeidn entre grupos fueron
diametro del entrenudo, cobertura del suelo, p@resa de los tallos, color de la hoja
madura, formacion, variabilidad de la forma, pramidc de latex, agrietamiento y
oxidacion de la raiz reservante, lo que coincide los resultados de Oliveiet al
(2000) quien realiza un analisis de la diversidahéfjica en camote usando

procedimientos multivariados.

El dendograma, reveld que existe variabilidad médica entre los materiales
evaluados. Dentro de los grupos se pudo difereBdianorfotipos sin tomar en cuenta
las caracteristicas de floracién. Sin embargo @®itante tener en cuenta, que estas
variables de floracion se utilizan para la difefacién morfoldgica de duplicados
dentro de las colecciones tfmmoea batatagHuaman, 1992). En este trabajo el
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51.35% de las accesiones caracterizadas no preseritaracion, la ausencia de
floracion dentro de los bancos de germoplasma deoteaha sido reportado en
estudios similares (Mokt al, 1999; Rajendranat al; 1996; Veasewt al, 2007),
debido principalmente a problemas de adaptacidassronas donde se conservan las
accesiones. La organizacion de las Naciones Unidaa la Alimentacion y la
Agricultura (FAO, 2014) menciona entre las normasapa eleccion de la ubicacion
de los bancos de germoplasma en campo que “lascaomes agroecoldgicas de la
zona donde se ubique el banco de germoplasma detanssimilar como sea posible
al entorno donde los materiales vegetales hayanrembgidos”. En nuestro caso los
materiales vegetales fueron recogidos en difereatieas climaticas, por lo que para
este estudio se eligié las condiciones agroecadgionde se han reportado mejores
crecimientos y niveles de produccion en Ecuadom(@a, 2008; Pinto, 2012) sin
embargo no existen estudios realizados en camatesspecto al habito de floracion

y requerimientos climaticos.

En el 48.68% de las accesiones que presentaraaciffor, los caracteres con
mayor poder discriminante fueron: el color de légados, color del estigma, el color
de la flor y la posicion del estigma; Veas#\al (2007) mencionan la importancia de
las variables de floracién ya que pueden ser atihs en estudios de herencia de
marcadores morfolégicos, segun Egusquiza (2000 est debe a que las
caracteristicas de floracién son constantes a ei@eple la caracteristica del habito
de floracion que se encuentra influenciada ponmddiante. Con respecto a la posicion
del estigma en relacion con las anteras se obserdas cuatro tipos de sucesos:
inserto (63.7%), igual (12.3%), ligeramente ex€f0.1%) y exerto (14.0%). Esta
variacion en la posicion del estigma indica la oenecia de heterostilia en camote, lo
que refuerza la teoria de autoincompatibilidad ste eultivo (Veasewt al, 2007,
Montaldo, 1977). Este mecanismo favorece la traestea de polen entre las plantas,
por lo que beneficia la polinizacién cruzada etbse cultivares de camote (Marin,
2013).

En este trabajo no se evalud el rendimiento dellsamsin embargo se observo

que dentro de las 179 accesiones que presentaracifin el 23.46% desarrollaron
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semilla. Martin (1946) y Veasegt al. (2007) mencionan la presencia de latencia
mecanica en las semillas de camote recolectaddssebancos de germoplasma.
Afolabi et al. (2014) estimo los efectos de la polinizacion adazy realizo pruebas de
compatibilidad en campo: usando 40 clones parentleamote, descubrié que solo
18 clones presentaron la presencia de semilla gsias semillas tenian un porcentaje
de germinacion en campo del 50.6% con estos réssltaoncluye que es posible
conseguir cruces potenciales en campo. En eststigaeion, al momento de efectuar
la recoleccién de las accesiones ningun agrichiédria observado la presencia de
semillas, sin embargo al solicitar informacion sdias caracteristicas de los materiales
se reveld que son muy pocos los agricultores cereeni la capacidad de prestar
atencion a diferencias particulares dentro de daedades principalmente porque el
cultivo en Ecuador se efectia y mantiene ya quease de una variedad tradicional
(INIAP, 1997)

En el andlisis de componentes principales, el prictanponente se asocio
positivamente con rasgos tales como el nimero,itamaeso de la raiz reservante,
el segundo componente se asocio a caracterisédasidja (tamafio de la hoja madura
y longitud del peciolo). Estos resultados son sires a los reportados por Mageta
al. (2013) donde en el primer componente esta asociaaldas caracteristicas de la
raiz reservante como el peso. Ilgualmente Koussab (2013) identificé que los dos
primeros componentes principales describian el d&% variacion y los mismos se

asociaron con rasgos de las hojas y caracteristecksraiz reservante.
4.3. Caracterizacion molecular

En la presente investigacion se utilizaron marceglaricrosatélites debido a que
proveen el nimero mas alto de polimorfismo (PIC3@mparacion con otras técnicas
como RFLPs y RAPDs de acuerdo a Powetdll (1996). Zhangt al (2000) también
menciona la contribucién de los microsatélites paraompresion de la diversidad

alélica dentro de las colecciones de camote.

De los 11 microsatélites probados en este estadio,8 generaron un patron de
bandas reproducibles, el numero de alelos encadradrio en gran medida del
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microsatélite utilizado; por ejemplo en el locug®® se encontraron solo 12 alelos
mientras que en el locus IbE14 se encontraron dl®salSe detectaron 89 alelos en
368 accesiones de camote con 8 microsatélitesjrcwalor de riqueza alélica de 11.12
alelos por locus. En estudios similares: Basa2@$2) se report6 7.5 alelos por locus
analizando solamente 59 accesiones de camote ganatoZhanget al (2000)
analizé 19 accesiones de camote ecuatoriano y g#dethalelos con 6 microsatélites.
En general se puede decir que la mayor variaciéorgrada en este estudio se debe
posiblemente al nimero de materiales analizadogjyeaestos son originarios de
diferentes regiones (18 provincias). Esto demuéstimportante diversidad genética

de camote en Ecuador.

El valor promedio de polimorfismo encontrado fueRI€=0.813, los valores de
PIC en general fueron mayores a 0.50, lo que nowdstra que los marcadores
ocupados son informativos. De los locus ocupad@&SH10 y IbN14 son los mas
polimorficos, esto se debe principalmente a quesgstmersestan constituidos por
mayor cantidad de repeticiones de (GA). elual (2003) mostrd realizando un
screeningen librerias gendmicas de camote que los dinudEH{GA) son los mas

abundantes y altamente polimérficos para esta espec

La alta diversidad genética del camote que se vbsar este estudio puede estar
relacionada con diferentes factores. Veasegl (2008) menciona que uno de las
causas principales que conducen al alto grado daci@ entre accesiones, puede
estar relacionado con el sistema de reproducciboameote (polinizacion cruzada),
hecho que se ratifica con los resultados observadoanalisis de floracion en la
caracterizacion morfolégica. Otro de los factoresek intercambio de variedades
locales entre los agricultores, por ejemplo emalisis de duplicados se observé que
las accesiones ECU 19023 (Chimborazo) y ECU 198&9igy) a pesar de ser de

provincias distintas presentan el 100% de similgadética.

El camote es una especie hexaploide, por lo taatta genotipo individual podria
contener entre uno y seis alelos en cualquier loEnseste estudio, se encontrd

Gnicamente en la accesion ECU 19224 seis alel@$ lecus IbEO5, mientras que el
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resto de accesiones reportaron entre dos, treatyocalelos, no se encontré ninguna
variedad que reportara cinco alelos. Se conocelapienarcadores microsatélites
poseen limitaciones cuando se usan en especieglomdis, la limitacion mas
importante es que no pueden revelar el genotipaleaan individuo a causa de la PCR
(Zhanget al, 2000). Buteleet al (1999) menciona que la perdida de genotipos penta
y hexa alélicos, se debe al patron de herencastatrica del camote, es decir el camote
tiene dos genomas, siendo mas parecido a un ajgbéle sin embargo Magoaat

al. (1970) propone que el camote tiene tres genoR@slo tanto, la alopoliploidia
como la autopoliploidia se ha propuesto como larabdza de poliploidizacion del
camote, pero hasta ahora no se ha podido detergonapresion cuantos genomas
intervienen en la formacion del camote. A pesaeste Buteleet al (1999) sugiere
gue los microsatélites podrian, ser capaces ddfaraplocis localizados en diferentes
pero relacionados genomas de los poliploides, hegleo favorece el uso de los
microsatélites para analisis de diversidad en cangm embargo, es necesario realizar
la determinacién de ploidia dentro de la colecéd@mada ya que como se menciona
dentro del manual de normas para los bancos deogasma (FAO, 2014) cuando se
conservan colecciones de especies con polinizatigada, es necesario conocer la
combinacion alélica de los materiales vegetalesatdim de mantener una buena

coleccion en campo y entender la diversidad existen

Al realizar el dendograma UPGMA con los datos makes, usando la distancia
genética de Nei, se observé la formacion de cugitupos genéticos. El andlisis
mostro, al igual que el estudio morfoldgico, que toateriales no se agrupan por
regiones geograficas, es decir que materiales genes distantes pueden ser
genéticamente muy proximos o incluso duplicados ccarhservamos con varias
accesiones incluidas en la tabla 3.23. Los reswdtasbtenidos al determinar la
distancia genética de Nei muestran valores muyaoes; por lo que se supone que los
grupos pudieron haber divergido hace poco tiempédZakiet al, 2008), Demarchi
(2009) menciona que la diversidad genética de spaocge tiene un gran impacto en
las distancias genéticas, asi la magnitud de losesade distancia sera exagerada para

poblaciones con menor diversidad.
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La descomposicion de la varianza a través del AMOMAican que la
contribucién a la mayor diversidad genética se@alas diferencias dentro de cada
poblacion (89%, p= 0.001) las diferencias entrdgmbnes también fue significativa
(p=0.001) pero solo contribuyo al 11% de la vadadbtal. Otros estudios realizados
también muestran mayor variacion dentro de lasgoudries, Zhangt al. (2000)
utilizando AFLP al estudiar la diversidad genétieavariedades de camote recogidas
en América tropical y reporté una alta variaciodd@ dentro de las poblaciones y una
variacion significativa del 10% entre poblaciondso de los factores que conduce al
alto grado de variacion entre las accesiones, edtionado con el sistema
reproductivo de los cultivares (polinizacion cruazpa pesar de que en este trabajo no
se reportd que los agricultores visualizaran ses)iki observé la formacion de esta
dentro del banco de germoplasma formado. Veassaly(2008) menciona que otro de
los factores que conduce a un alto porcentaje fFedciacion dentro de cada
poblacion, se debe a la incidencia de mutaciorezgaias en camote (Folquer, 1978;
Veaseyet al, 2008; Clarke, 2009). Las mutaciones mas freesegtie se presentan
en el camote, son las que afectan al color dedaaca y a la pulpa de las raices
reservantes (Clarkt al, 1991). Dentro de la coleccién de Ecuador pompje se
observé al momento de la cosecha, que la accestih 9181 presentaba una
mutacion somética en el color de la cascara, eraiudh dentro de una misma rama
camotes blancos, morados y un camote con la méaa epidermis morada y blanca
(anexo K); Clarket al (1991) menciona que este tipo de mutaciones sentaan
mutaciones mericlinal, donde solo cambia una pora@l perineo de la raiz
reservante. Folquer (1978) resalta que este tippwtaciones han originado nuevas

variedades de camote y es un factor importanta earlabilidad de la especie.

En el andlisis de duplicados se determind que €9%4 de accesiones son
duplicados. Ritschedt al (2002) al analizar 324 accesiones de camote ctddacion
de Embrapa-Brazil reporté la existencia de cer¢20% de duplicados dentro de la
coleccion. Menciona ademas que una de las causagpptes para la existencia de
duplicados es la forma de multiplicacion (propagacivegetativa) que usan los
agricultores en muchos casos para el intercambi@udtvo. La identificacion de

duplicados dentro de las colecciones es de vitabitancia ya que permite reducir el
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namero de accesiones que se mantienen en campajydase duplican por razones
de seguridad en una colecciarvitro, con lo que se reduce sustancialmente los costos
(Engelset al, 2007).

A pesar de que el 17.39% de las accesiones seditadlgs, los resultados
muestran que existe alta variabilidad genéticaeelus materiales y que Ecuador
mantiene una importante coleccion formada por apradamente 300 variedades. El
centro internacional de la papa conserva actuabn@8b5 accesiones de camote
(Roseekt al, 2008), de estas 1939 accesiones pertenecidectasorealizadas dentro
de Peru una vez que se caracterizaron e identficis duplicados el niamero fue
reducido a 673 variedades (Huaman, 1999). Perlo juntEcuador han sido
considerados centros secundarios de diversidadigerde camote (Zhanegt al,
2000), por lo tanto se puede decir que la colecfiémada actualmente en Ecuador
no ha sobreestimado la diversidad existente deelrpais, y el nimero de variedades
encontradas es acorde a la superficie del paisl?D4Kn? tierra agricola) si se
compara con el nimero de accesiones de la colepeidrana (215 600 Khtierra
agricola) (Worldstat, 2014).
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CAPITULO V
CONCLUSIONES

Gracias a los resultados obtenidos y a los anédializados se puede concluir que:

. Mediante esta investigacion se logro formar la@oé nacional de camote
con materiales que representan significativamerttast las zonas geogréficas
del Ecuador, ademas se estudid la variabilidadtgpengxistente dentro de esta

coleccion.

. Existe una alta variabilidad entre las accesiosagdeadas, en el dendograma
generado a partir de la caracterizacion morfologieapuede observar la

formacion de 7 grupos que mantienen caracteristicafoldgicas diferentes.

. Los descriptores con mayor poder discriminante paréormacion de los
grupos morfolégicos fueron las caracteristicas derdiz reservante y
caracteristicas de la hoja (p < 0.001). Lo que endth que estas variables
pueden ser de gran importancia para la caract@izac evaluacion de

genotipos de camote.

. En el analisis de caracterizacion molecular serchét® niveles elevados de
riqgueza alélica (11.12 alelos/locus) y de contemieanformacion polimoérfica
(0.812) en la coleccion, demostrando la existedeiauna alta variabilidad
genética y un alto nivel de polimorfismo en los enaes analizados.

. El analisis molecular de varianza nos indican @gueointribucion a la mayor
diversidad genética se debio a las diferenciasaele cada poblacion (89%,
p= 0.001), uno de los factores principales que goadal alto grado de
variacion entre las accesiones, estan relacionadaeeksistema reproductivo

de los cultivares (polinizacion cruzada).

. En el andlisis de agrupamiento tanto para datofohdgicos como para datos

moleculares, observamos que las accesiones no rgpaagpor regiones
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geograficas. Lo que se puede explicar por el iatabio de materiales entre
los agricultores y al alto indice de mutaciones &tras reportadas en la

especie.

En el analisis de duplicados se estimé que el ¥4.86 la coleccion poseen
similitud genéticas al 100%, lo cual permite raeitrar el uso de la coleccion
formada. Ya que permite reducir el nimero de aocoesique se mantienen en
campo y las que se duplican por razones de sedwidana coleccidim vitro.
Ademas la informacién permite identificar los metless que pueden ser

considerados en la formacién de la coleccidon nidéecamote de INIAP

Dada las ventajas que presentan los microsatébi®® los costos, se puede
afirmar que es una técnica adecuada para la caracién de los bancos de

germoplasma en paises en desarrollo
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CAPITULO VI
RECOMENDACIONES

Es importante completar la informacion de la camdwacion morfoldgica,
induciendo la floracion en las accesiones que mydaentaron, con el fin de

completar datos relacionados con este caracter.

A través de esta tesis generada en el DENAREFogt@ma de mejoramiento
de raices y tubérculos de INIAP, tiene informach@sica para emprender

trabajos de mejoramiento genético en camote.

Se recomienda en el caso de existir nuevas intoboles al banco de
germoplasma usar para su caracterizacion, solaméoge caracteres
morfolégicos que presentaron mayor valor discrimieaYa que es importante

considerar que una caracterizacion morfologica aelafempo y altos costos.

Los grupos 1, 3 y 5 del analisis morfolégico sos tpue presentan mayor
namero de raices y mayor peso de la raiz resery@rteplanta, ademas
presentan caracteristicas de color de la piel gnaleseables por la industria.
Por eso se recomienda la utilizacion de estos gmmofologicos para estudios

de productividad y rendimiento.

Es recomendable mantener un duplicado de la colecde camote en
condicionesn vitro, para evitar problemas como la pérdida de magsrigbr
fendmenos naturales y el cruce entre los mateakesimente caracterizados,

por la cercania de las accesiones en campo.

Es necesario realizar la determinaciéon de ploiddatrd de la coleccion
formada con el fin de mantener una buena coleceibnampo, entender la
diversidad existente y correlacionar con los damageculares obtenidos en

esta tesis.
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Es importante completar esta investigacion comalisis bromatologico de
cada uno de los morfotipos determinados, con eldideterminar el contenido
nutricional de las raices reservantes y fomentastosisumo en la poblacion

ecuatoriana.

Se recomienda realizar evaluaciones de resistenerermedades o plagas

con la coleccidn nucleo identificada en esta tesis.
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