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Resumen

El contenido de B-caroteno en yuca (Manihot esculenta Crantz) es importante para suplir las deficiencias
de vitamina A en regiones donde esta raiz es la principal fuente de alimento. Las familias de esta especie
utilizadas para el analisis molecular del contenido de carotenos fueron: GM 708, GM 734 y CM 9816.
Se utilizé el Analisis de Grupos Segregantes (Bulked Segregant Analysis, BSA por su sigla en inglés)
para la evaluacion de 800 marcadores microsatélites. Para determinar la asociacion con el color del
parénquima de la raiz se hizo un analisis de correlacion y regresion simple entre los datos fenotipicos
y los genotipicos de cada marcador. Se hizo, ademas, un analisis de QTLs con estas familias y se validé
su presencia en descendencias S1. Se encontro que los marcadores SSRY313, NS717, SRRY251 estan
fuertemente asociados con los altos contenidos de carotenos. Los analisis de mapeo mostraron que
existen cinco QTLs que controlan la expresion del contenido de -caroteno y tres el color de pulpa de la
raiz, lo cual fue validado en poblaciones S1. En general, el conocimiento de la herencia y la accion del
gen de acumulacién del - caroteno en yuca puede ser usado para guiar eficientemente los procesos
que buscan mejorar la calidad nutricional de la yuca.
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Abstract

The pB-carotene content in cassava is important to reach supply vitamin deficiencies, in regions where
this is the main source of food. The families used for molecular analysis of carotenoid content were:
GM708, GM734 and CM9816. We used Bulk Segregant Analysis (Bulked Segregant Analysis, BSA)
for evaluation of 800 microsatellite markers, to determine the association with de color of the root
parenchyma was a correlation analysis and simple regression between phenotypic and genotypic data
from each marker. An analysis was made of QTLs with these families and validated its presence in S1
progenies. We found that SRRY313, NS7171, SSRY251 were strongly associated with the high content.
The mapping analysis showed that five QTLs which are controlling the expression of 3-carotene content
and three color root pulp, which was validated in populations S1. In general, knowledge of inheritance
and gene action accumulation of -carotene in cassava, can be used to efficiently guide improvement
processes aimed at improving the nutritional quality of cassava.

Key words: Carotenes, Manihot esculenta Crantz, genetic mapping, QTLs, SSR.
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IDENTIFICACION DE QTLs PARA CAROTENOS EN EL GENOMA DE YUCA, (Manihot esculenta Crantz),

Introduccion

La yuca, Manihot esculenta Crantz, es una
de las fuentes de carbohidratos mayormente
consumida por gran parte de la poblacion
de los paises en desarrollo (Ceballos y De la
Cruz, 2002). La deficiencia de vitamina A es
un problema importante en la salud publica
de los paises en vias de desarrollo, ya que
anualmente causa ceguera prevenible en un
estimado entre 20,000 y 100,000 nifios o jo-
venes (Tanumihardjo y Yang 2005).

La sintesis de los carotenoides es un
proceso metabdlico importante para el en-
tendimiento de la biologia molecular de la
carotenogénesis (Cunnigham y Gantt, 1998).
La ruta inicia con la formacién del fitoeno a
partir de la condensacion de dos moléculas
trans de GGPP (Geranyl-geranylpirofosfato).
La reaccion es catalizada por la enzima Fi-
toeno sintasa, y el gen (PSY) sufre cuatro
desaturaciones, para formar licopeno (Fra-
ser y Bramley, 2004). La Licopeno B-ciclasa
(LCY-p) cataliza la formacion del f-caroteno y
de un anillo de a-caroteno a partir de licopeno
(Cunningham, 2002). Los genes (PSY, PDS,
ZDS, CRTISO) y las enzimas involucradas en
la biosintesis de los pigmentos carotenoides
han sido ampliamente estudiados (Tian y
Dellapenna 2004a; Tian et al., 2004b; Park
etal., 2002; Tucker, 2003; Laule et al., 2003).

En el Centro Internacional de Agricultura
Tropical (CIAT) se han desarrollado investi-
gaciones relacionadas con la construccion
de mapas y busqueda de QTLs asociados a
caracteristicas de interés en yuca (Jorge et
al., 2000; Ferguson et al., 2012; Okogbenin
y Fregene, 2002; 2003). Muchas de las ca-
racteristicas de importancia econéomica son
gobernadas por estos Loci de herencia cuan-
titativa, por tanto, el objetivo en este trabajo
fue identificar esas regiones genomicas del
mapa de yuca, asociadas con el contenido
de carotenos y validarlas en poblaciones S1.

Materiales y métodos

Analisis molecular
El trabajo se realizo en el Laboratorio de
Genética de Yuca del CIAT, Palmira. Para

el efecto se seleccionaron las familias
GM 708 (MBRA1A * MMALG66), GM 734

Y VALIDACION EN POBLACIONES S1

(MTAI2*CM3750-7) y la CM9816 (MCOL
2295*SM980-4) del Programa de Mejora-
miento de Yuca. Para el analisis molecular
se usaron 800 microsatélites (Mba et al.,
2001) que fueron analizados usando la me-
todologia de Analisis de Grupos Segregantes
(BSA) descrita por Mba et al. (2001). La ex-
traccion de ADN se hizo con el protocolo de
Dellaporta et al. (1983) y se cuantificé con
un espectrofotéometro (Shimadzu UV-VIS
160). La amplificacion de los microsatélites
se realizo en un termociclador MJ research
PTC-100™ Programmable Thermal Controller
con hot bonnet (MJ Research, Inc — USA),
las temperaturas y el coctel de amplificacion
se hicieron segun Mba et al. (2001). Para la
deteccion y visualizacion de los microsatélites
se hizo una electroforesis de tipo vertical en
geles de poliacrilamida al 4% (McCouch et
al., 1997), usando un equipo de secuenciacion
Sequi-Gen GT Nucleic Acid Electrophoresis
Inc U.S.A. Bio-Rad 2001.

Para el analisis de regresion simple, entre
el contenido de carotenos, el color de pulpa
de la raiz y el numero de alelos en el locus
marcador, se uso6 el comando Un Punto (Sin-
gle Point) del programa MapMaker. El ana-
lisis de mapeo por intervalo se hizo usando
el comando regresion por intervalo (interval
regresion) y para visualizar los resultados
de la regresion simple se utilizé el comando
‘multiplot’ del programa Mapmaker.

Analisis de QTLs

Para crear el mapa de QTLs y hacer el mapeo
por intervalos se uso el programa Mapmaker/
QTL, para lo cual se tomaron como referen-
cias el mapa de yuca (Fregene et al., 1997)
y el desarrollado para la caracteristica de
carotenos (Marin et al., 2009). Un QTL fue
declarado significativo cuando « < 0.05 y
explicaba gran parte de la variacion fenotipi-
ca dado por el valor de R%. Para el mapeo de
QTLs por intervalos asociados con caracte-
risticas como contenido de carotenos y color
de pulpa de la raiz en yuca, se us6 un LOD
3.0 para declarar la presencia de un QTL, lo
que se confirmé usando un modelo de QTL
multiple de mapeo por intervalo (Mapmaker/
QTL) y regresiones multiples (Zeng, 1993)
usando 10,000 permutaciones.
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Validacion de QTLs en familias S1

Las familias S1 utilizadas (Cuadro 1) para
evaluar los marcadores microsatélites polimor-
ficos asociados con el contenido de carotenos
en raices de yuca encontrados en las evalua-
ciones realizadas con poblaciones segregantes
(Morillo et al., 2011), fueron obtenidas a partir
de una poblacion de mas de 50 familias de
hermanos completos y de un grupo de cinco
familias seleccionadas (Morillo et al., 2012).

Analisis de distribucion de frecuencias de ca-
rotenos totales en las familias S1

Los contenidos de carotenos totales y
f-caroteno se analizaron usando estima-
ciones de promedio correlacion, regresion y
desviaciones estandar (Microsoft Excel, SAS
(SAS, 2005). Se construyeron histogramas
de frecuencia y graficas de dispersion. Las
asociaciones entre el contenido de carotenos
totales y la intensidad de color del parénqui-
ma, fueron analizadas con regresion lineal.

Evaluacion de marcadores microsatélites poli-
morficos en las familias S1 evaluadas

Se utilizaron 56 marcadores microsatélites
(SSRY) polimorficos (Morillo et al., 2011) para
hacer analisis de correlacion con el fin de
determinar el grado de asociacion entre el
contenido de carotenos y el marcador molecu-
lar. Para determinar las posiciones relativas
en el mapa y validar los QTLs encontrados
se usaron los programas Mapmaker y QTL-
Cartographer.

Resultados

Analisis de QTLs

Con las informaciones del mapa genético y
molecular de yuca (Fregene et al., 1997) y el
de QTLs para carotenos (Marin et al., 2009)
se ubicaron los microsatélites asociados con
QTLs en los grupos de ligamiento formados,
utilizando los Analisis de Simple Marcador
(A.S.M), Analisis de Mapeo por Intervalo
(A.M.I) y Analisis de Mapeo por Intervalo
Compuesto (A.M.I.C). Para la familia GM708,
con el analisis de regresion entre los microsa-
télites evaluados y el contenido de 3-caroteno,
se obtuvieron valores de correlacion entre
23% (SSRY-226) y 44% (SSRY-313) y de re-
gresion entre 0.05 y 0.19, respectivamente
(Cuadro 2).

Para la familia GM734 las correlaciones
con -caroteno variaron entre 0.27 (SSRY-60)
y 0.51 (SSRY-251) con valores de regresion
entre 0.08 y 0.26. (Cuadro 2). En la familia
CM9816, el SSRY-313 ubicado en el grupo de
ligamiento D, presento los mayores valores de
correlacion y regresion. Para las tres familias
fueron identificados cinco QTLs en el grupo
ligamiento D, sugiriendo posiblemente que los
QTLs mayores, que incrementan el contenido
de P-caroteno, residen en este grupo de liga-
miento (Cuadro 2).

Las familias GM708 y CM9816 presenta-
ron QTLs en el grupo de ligamiento G (Cuadro
3), mientras otros seis QTLs fueron inicos en-
tre las familias estudiadas. Con los analisis

Cuadro 1. Familias S1 para el estudio de herencia del caracter contenido de carotenos en raices

de yuca.
Progenitor Contenido Familia S; Genotipos (no.)
CM 9816-1 (4.48) Intermedio AM 689 71
CM 9816-2 (10.98) Alto AM 690 90
CM 9816-5 (1.70) Bajo AM 691 73
CM 9816-6 (6.86) Intermedio AM 692 48
GM 893-5 (9.17) Alto AM 710 29
GM 893-8 (6.80) Intermedio AM 712 57
GM 893-16 (6.94) Intermedio AM 718 38
GM 893-18 (2.62) Bajo AM 720 40
GM 708 - 20 (0.43) Bajo AM 697 38
GM 708 - 27 (0.46) Bajo AM 698 34
GM 708 - 47 (12.04) Alto AM 700 2
GM 708 - 63 (12.75) Alto AM 702 30

Total _

- 550
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Y VALIDACION EN POBLACIONES S1

Cuadro. 2. Asociacion entre marcadores SSRs y el contenido de p-caroteno en las familias GM708, GM734 y
CM9816 segun los resultados del analisis de simple marcador (regresion simple).

Familia Microsatélite Correlacion Regresion Grupos
ligamiento
GM708 SSRY-226 0.23 0.05 G
NS-267 0.26 0.07 R
SSRY-9 0.27 0.07 F
SSRY-242 0.28 0.08 A
SSRY-178 0.31 0.10 H
SSRY-88 0.31 0.10 K
NS-717 0.32 0.12 D
SSRY-251 0.42 0.18 D
SSRY-313 0.44 0.19 D
GM734 SSRY-66 0.27 0.08
SSRY-21 0.28 0.08 D
SSRY-242 0.31 0.10 A
SSRY-313 0.35 0.13 D
NS-717 0.41 0.17 D
SSRY-251 0.51 0.26 D
CM9816 SSRY-324 0.23 0.05 D
SSRY-242 0.30 0.09 A
SSRY-172 0.33 0.11 J
SSRY-251 0.35 0.13 D
SSRY-330 0.37 0.14 N/A
NS-717 0.41 0.17 D
SSRY-49 0.42 0.18 C
SSRY-195 0.42 0.18 F
NS-158 0.43 0.18 G
SSRY-313 0.47 0.22 D

Cuadro 3. Marcadores SSR asociados con carotenos totales (2008) por analisis de regresion

simple utilizando QGENE.

Marcadores G.L P < V.E (%)
SSRY313 1 0.0000 27.7
SSRY251 1 0.0000 32.0
NS109 1 0.0000 37.2
SSRY66 1 0.0000 16.4
NS717 1 0.0000 16.9
SSRY9 1 0.0000 12.7
NS980 1 0.0010 7.3
SSRY92 1 0.0031 6.5
SSRY60 1 0.0540 3.3
SSRY95 6 0.0359 3.4
SSRY223 11 0.0424 3.3
SSRY177 11 0.0275 4.4
SSRY272 18 0.0347 3.5
SSRY242 24 0.0109 4.7

G.L= Grupo de ligamiento, P = Valor de Probabilidad; V.E = Varianza explicada. Signifi-

cancia estadistica a niveles <0.01.

de regresion utilizando el programa QGENE,
mapdisto y WinQTLcart, se identificaron cin-
co grupos de ligamiento los cuales presentan
marcadores asociados con posibles QTLs para
carotenos totales con efecto significativo (x =
0.005) y con siete marcadores microsatélites
ubicados en el grupo de ligamiento-1 del mapa
genético para la caracteristica contenido de

carotenos, con una probabilidad P ( o« < 0.001)
los cuales explican desde 7.3% hasta 37.2%
de la variacién fenotipica observada para los
marcadores microsatélites que presentaron
mejor comportamiento (Cuadro 3).

En la Figura 1 se observa que los mar-
cadores con color rojo, entre ellos NS-717,
SSRY-9, SSRY-251 y SSRY-313, tienen un
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ANALISIS DE MARCADOR SIMPLE (A.S.M.)
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Figura 1. Marcadores microsatélites asociados con posibles QTLs para la caracteristica
contenido de carotenos totales (2008), color de pulpa de la raiz (2006-2008).
Analisis realizado con QGENE. Figura la. = Grupo de ligamiento 1. Figura
1b. = Grupo de ligamiento 22 (Marin et al., 2009).

efecto altamente significativo en el grupo
de ligamiento-1 con una probabilidad « <
0.001. En el grupo de ligamiento 22 se ubica
el marcador SSRY-242, el cual ha mostrado
consistencia cuando se ha evaluado el poli-
morfismo en diferentes poblaciones de yuca
de raices amarillas (Marin et al., 2009).

En el mapeo por intervalo se encontro6 que
los marcadores SSRY-313, SSRY-251, SSRY-
66, SSRY-242, NS-717 y SSRY-9 explicaron
entre 20 y 40% de la variacion fenotipica (x<
0.001) (Cuadro 3), con cinco posibles QTLs,
los cuales se encuentran en los intervalos
QCCT1 (SSRY60-SSRY66), QCCT2 (SSRY66-
SSRY313), QCCT3 (SSRY313-NS109), QCCT4
(NS109-SSRY251), QCCTS (SSRY251-NS717)
y en el grupo de ligamiento-1 del mapa ge-
nético que se tiene para la caracteristica
(Figura 1). Para la caracteristica color de
pulpa de la raiz, usando un LOD score > 3.0
se encontraron cinco posibles QTLs ubicados
en el grupo de ligamiento-1 entre los inter-
valos QCPR8-1 (SSRY60-SSRY66), QCPR8-2
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(SSRY66-SSRY313), QCPR8-3 (SSRY313-
NS109), QCPR8-4 (NS109-SSRY-251) y QCPR
(SSRY251-NS717).

Los analisis de mapeo de intervalo com-
puesto muestran que tres QTLs, ubicados en-
tre los intervalos QCCT1 (SSRY66-SSRY313),
QCCT2 (SSRY313-NS109) y QCCT3 (NS109-
SSRY251), controlan el contenido de caro-
tenos totales y explican alrededor del 40%
de la variaciéon fenotipica. Para el color de
pulpa de la raiz se han encontrado cuatro
QTLs localizados en los intervalos QCPR8-1
(SSRY66-SSRY313), QCPR8-2 (SSRY313-
NS109), QCPR8-3 (NS109-SSRY251), QCPRS8-
4 (SSRY251-NS717) y ubicados en el grupo de
ligamiento 1.

Validacion de QTLs en familias S1

En el analisis de frecuencias del contenido
de carotenos totales en las familias AM-691,
AM-697, AM-698 y AM-720, muchos genoti-
pos S1 con progenitores con bajo contenido
de carotenos totales muestran contenidos de
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carotenos totales mas altos que su respec-
tivo progenitor (Figura 2). En las familias
AM-689, AM-692, AM-712 y AM-718, se
observaron distribuciones mas simétricas,
en donde la mayoria de los individuos pre-
sentan contenido de carotenos intermedios
(Figura 3).

Analisis de marcadores microsatélites en las
familias S1

Los analisis de correlacion y regresion del
contenido de B-caroteno y los microsatélites
evaluados corroboran la presencia de Loci de
herencia cuantitativa (QTLs), que permitieron
identificar microsatélites asociados con bajos,
intermedios y altos contenidos de -caroteno.
En las familias S1: AM-691, AM-697, AM-

30
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698 y AM-720 de progenitores con contenidos
bajos de B-caroteno, se encontraron micro-
satélites altamente correlacionados como el
SSRY-49 , SSRY-88 y SSRY-178 ubicados en
el mapa de yuca en los grupos de ligamiento
F, Ky H. (Cuadro 4). Se encontraron regio-
nes del genoma asociadas con contenidos
intermedios de 3-caroteno en las familias S1:
AM-689, AM692, AM-712 y AM718 con los mi-
crosatélites SSRY-172, SSRY-195 y SSRY-49,
los cuales se encuentran en los grupos de li-
gamiento J, F y F, respectivamente (Cuadro 5).
Los marcadores SSRY-313, SSRY-251, NS717,
SSRY-21, SSRY-242, NS-158 han mostrado,
no solo en este estudio sino en evaluaciones
con otras poblaciones estar correlacionados
con altos contenidos de carotenos (Cuadro 6).
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Figura 2. Analisis de distribucién de frecuencias del contenido de carotenos en las familias S1: AM-691, AM-698 y AM-720.
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12

20

Nimero deGenotipos

Numero de Genotipos

Progenitor familia
AM 689 (CM
9816 1)

01 12 23 34 45 56 67 78 89 910 1011 1112 >12

Contenido de Carotenos (pg/g)

Progenitor familia
AM 712 (GM 893-8)

0- — @

01 12 23 34 45 56 67 78 89 910 1011 11412 >12

Contenido de Carotenos (u g/gPF)

Numero de Genotipos

Numero de Genotipos

Progenitor
familia AM 692
(CM 9816-6)

01 12 23 34 45 56 67 78 89 910 1011 1112 >12

Contenido de Carotenos (pg/g )

Progenitor familia
AM 718 (GM 893-16)

01 12 23 34 45 56 67 78 89 910 10-11 11412 >12

Contenido de Carotenos (1 g/g)

Figura 3. Analisis de Distribucién de Frecuencias del Contenido de Carotenos en las Familias S1: AM-689, AM-692 AM-712.y
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AM-718.

Cuadro 4. Analisis de correlacién de los marcadores microsatélites asociados con contenidos bajos de -carotenos
en las familias S1 (AM-691, AM697, AM-698 y AM720) y su ubicacién relativa en los grupos de liga-
miento correspondientes al mapa genético-molecular de yuca (Fregene et al., 1997).

Microsatélite Familia
AM-691 AM-697 AM-698 AM-720 Grupo de
ligamiento

NS-717 0.32 . - 0.36 D
NS-158 0.33 0.34 0.32 0.36 G
SSRY-195 0.33 - - - F
SSRY-324 0.34 - - - D
SSRY-21 0.36 - - 0.36 D
SSRY-330 0.36 - - - D
SSRY-226 - 0.37 0.33 0.34 G
SSRY-172 - - - 0.40 J
SSRY-49 0.45 0,44 0.49 - F
SSRY-88 0.46 0,42 0.42 - K
SSRY-178 0.48 0.45 0.44 0.36 H
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Cuadro 5. Analisis de correlacion de los marcadores microsatélites asociados con contenidos In-
termedios de -caroteno en las familias S1 (AM-689, AM692, AM-712 y AM718) y su ubi-
cacion relativa en los grupos de ligamiento correspondiente al mapa genético-molecular
de yuca (Fregene et al., 1997).

Microsatélite Familia
AM-689 AM-692 AM-712 AM-718 Grupo de
ligamiento
SSRY-195 0.34 0.46 0.35 0.33 F
SSRY-9 0.35 - - - D
SSRY-31 - - 0.35 - F
SSRY-172 0.41 0.47 0.55 - J
SSRY-330 0.44 0.37 - - D
NS-158 0.44 0.46 0.49 0.48 G
SSRY-226 - - 0.45 0.49 G
SSRY-49 0.46 - - - F
SSRY-324 0.47 0.34 - - D
SSRY-242 0.47 0.45 - - A
NS-717 0.48 0.40 0.54 0.51 D
SSRY-313 0.48 - 0.49 0.51 D
SSRY-251 0.48 - - - D
SSRY-21 0.49 0.36 0.48 0.57 D

Cuadro 6. Analisis de correlaciéon de los marcadores microsatélites asociados con altos contenidos de
carotenos en las familias S1 (AM-690, AM710 y AM-702) y su ubicacién relativa en los gru-
pos de ligamiento correspondientes en el mapa genético-molecular de yuca (Fregene et al.,

1997).
Microsatélite Familia
AM-690 AM-702 AM-710 Grupo de
ligamiento

SSRY-31 - - 0.32 F
NS-717 0.34 0.47 - D
SSRY-21 0.36 0.46 0.33 D
SSRY-313 0.38 - - D
SSRY-178 - 0.38 - H
SSRY-324 0.38 - - D
NS-158 0.39 0.46 0.42 G
SSRY-49 0.39 0.37 - F
SSRY-226 - - 0.40 G
SSRY-251 0.42 0.48 - D
SSRY-330 0.43 - 0.46 D
SSRY-195 0.44 - 0.48 F
SSRY-172 0.47 - 0.45 J
SSRY-242 0.48 0.47 0.47 A
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Discusion

En las familias GM708 y CM9816 se encon-
traron QTLs en el grupo de ligamiento G,
mientras que otros seis fueron UGnicos entre
las tres familias evaluadas, por lo cual las
regiones del genoma que controlan el conte-
nido de -caroteno en las raices de yuca son
comunes para diferentes fuentes que incre-
mentan los contenidos, pero también pueden
ser Unicas con respecto a la fuente evaluada.
La accion de los genes para todos los QTLs
anteriormente mencionados ocurre a través
de efectos aditivos (Marin et al., 2009).

Existen factores atin no identificados
relacionados con el contenido de carotenos,
pero los estudios de QTLs han contribuido
significativamente al descubrimiento de
nuevos factores que estan modificando esta
ruta metabodlica en diferentes especies (Pérez
et al.,, 2012). En tomate (L. esculentum), por
ejemplo, lineas de introgresion presentaron
un mayor contenido de carotenoides que sus
respectivos progenitores. Lo mismo se ha
observado en yuca donde se manifiestan los
efectos genéticos aditivos de la caracteristica
y se han identificado QTLs para el analisis de
la resistencia en campo a Xanthomonas axo-
nopodis pv. manihotis (Jorge et al., 2001), ca-
racteristicas morfologicas (Boonchanawiwat
et al., 2011), de produccion (Okobenin et al.,
2002), calidad (Akinbo et al., 2012; Marin et
al., 2009), resistencia a enfermedades (Marin
et al., 2004; Lokko et al., 2005), contenido de
cianuro (Whankaew et al., 2011) y los valores
de varianza fenotipica observada en general
son menores al 40% por la naturaleza mis-
ma de las caracteristicas y la influencia del
ambiente.

Un segundo posible QTL para carotenos
fue reportado en el grupo de Ligamiento A del
mapa de yuca (Fregene et al., 1997) y explica
7% de la varianza fenotipica observada. Los
resultados encontrados en este estudio corro-
boran los obtenidos por Fregene et al. (1997)
y Marin et al. (2009) que muestran que los
factores genéticos que gobiernan el contenido
de carotenoides en yuca se encuentran en el
grupo de ligamiento D.

El mapeo por intervalo mostré que:
SSRY-313, SSRY-251, SSRY-66, SSRY-242,
NS-717 y SSRY-9 explicaron entre 20 y 40%
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de la variacion fenotipica. Marin (2002)
encontré que estos mismos marcadores
explicaban entre 13 y 37% de la varianza
fenotipica y que se localizaban en el grupo
de ligamiento 1. Todos los marcadores que
se encuentran en el grupo de ligamiento 1
del mapa para la caracteristica contenido de
carotenos totales (Marin et al., 2009) corres-
ponden al grupo de ligamiento D del mapa de
yuca (Fregene et al.,1997) y en varios estudios
muestran que controlan tanto el contenido de
carotenos totales como el color de la pulpa en
las raices de yuca, lo cual se puede observar
claramente en la Figura 1, donde cada color
representa la probabilidad de que un micro-
satélite esté o no ligado a un QTL.

En los ultimos anos, en yuca amarilla
se han identificado promotores especificos de
raiz (Zhang et al., 2003, Arango et al., 2010a;
Beltran et al., 2010) y se ha comprobado la
presencia de tres genes PSY (PSY1, PSY2 y
PSY3) de los cuales dos (PSY1 y PSY2) se ex-
presan en condiciones normales y en estrés
por sequia y salinidad (Arango et al., 2010b).
Los analisis de expresion cuantitativa han
mostrado que la expresion del PSY2 en rai-
ces de yuca es aproximadamente diez veces
mayor que la del PSY1 (Arango et al., 2010b).
Welsch et al. (2010) demostraron que, una va-
riacion alélica en el gen PSY permite mejorar
su actividad enzimatica y un polimorfismo
de un solo nucleétido (SNP) en el gen PSY2,
producido por un cambio en un aminoacido
no-conservado, permite incrementar nota-
blemente la formacion y acumulacion de
carotenoides en las raices de yuca.

El control genético de la caracteristica
contenido de carotenos totales y de B-caroteno
en las raices de yuca es complejo, ya que se
han encontrado desde alelos multiples inte-
ractuando con genes dominantes y varios
genes con efectos aditivos, hasta efectos epis-
taticos entre los diferentes QTLs identificados
(Marin et al., 2009). El mapeo genético y el
analisis de QTLs utilizados para estudiar el
contenido de carotenos totales y el color de
pulpa en la raiz de yuca, son fundamentales
para entender la genética de esta caracte-
ristica, la interaccion genotipo x ambiente,
la heredabilidad y para la identificacion de
regiones del genoma asociadas, mediante el
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uso de marcadores microsatélites con el fin
de mejorar la calidad nutricional de la yuca.

Conclusiones

* Se encontraron tres QTLs que controlan el
contenido de carotenoides y cuatro QTLs
que controlan el color de pulpa de las rai-
ces de yuca, lo cual explica gran parte de la
variacion fenotipica observada y confirma
que la herencia de la caracteristica no es
simple.

* Se valido la presencia de estos QTLs en
poblaciones S1, lo que permitié identificar
marcadores asociados con bajos, interme-
dios y altos contenidos de carotenoides,
que pueden ser incorporados dentro de
un programa de seleccion asistida por
marcadores para la identificacion de ge-
notipos superiores y con buen contenido
nutricional.

* La region del genoma asociada con el
contenido de carotenoides en las raices
de yuca se encuentra en el grupo de liga-
miento D del mapa genético, el cual debe
ser estudiado mas detalladamente con el
fin de identificar los genes responsables
de la sintesis, transporte y acumulacion
de estos pigmentos en las raices de yuca.
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