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El origen de la batata a nivel genético no es del todo claro (Roullier et al.,
2013). Hasta la fecha, se considera que esta es una especie autopoliploi-
de, con un posible origen en [. trifida como Unico pariente (Mufioz-Ro-
driguez et al., 2018). Sin embargo, otra hipdtesis es que [. batatas es un
aloautohexaploide (2n = 6x = 90) generado a partir de un posible cruce
entre genotipos tetraploides y diploides, seguido de un evento de du-
plicacion del genoma completo (Yang et al., 2017). Independientemente
de su origen, el genoma de /. batatas es hexaploide y altamente hetero-
cigoto, lo que le confiere una complejidad genética. En los ultimos diez
afios, las bases gendmicas con informacion para esta especie han ido en
aumento, con la identificacidon de transcriptomas ensamblados de novo
para . batatas y especies relacionadas (Ponniah et al., 2017; Solis et al.,
2014). También, se cuenta con recursos como marcadores moleculares
tipo microsatélite, el fragmento amplificado de longitud especifica (SLAF)
y el fragmento amplificado de polimorfismo de longitud (AFLP), entre
otros, que se han utilizado para caracterizar la diversidad genética de
esta especie en varios paises del mundo (Roullier et al., 2013; Su et al,,
2017). Con los avances en las tecnologias de secuenciacién, los genomas
nucleares y de cloroplasto de referencia publicados para esta especie
ya se encuentran disponibles (Mufioz-Rodriguez et al., 2018; Yang et al,,
2017).

Realizar mejoramiento genético de la batata mediante el fitomejora-
miento tradicional es dificil debido a su naturaleza poliploide, su comple-

jidad genética, su alta variabilidad con respecto a la produccion de flores
y su incompatibilidad (Wadl et al., 2018). Generar recursos genémicos



adicionales y aprovechar los existentes ayudaria a identificar las bases
moleculares de la variacion fenotipica y avanzar en el disefio de estra-
tegias de mejoramiento asistidas por marcadores eficientes y efectivos
(Wadl et al., 2018). El mejoramiento asistido por marcadores permite la
evaluacion de plantas jévenes en la etapa de plantula para detectar mul-
tiples rasgos de interés, lo que reduce en gran medida los costos asocia-
dos con el crecimiento de las plantas hasta la madurez. Este enfoque es
especialmente valioso en la batata, en la que el costo de la evaluacion
en campo a largo plazo es un factor limitante importante en los esfuer-
zos de mejoramiento, sumado a que no es factible realizar retrocruza-
mientos para introducir rasgos. Ademas, los datos gendmicos podrian
proporcionar una base para dilucidar las relaciones genéticas entre li-
neas parentales y potencialmente identificar nuevas fuentes de variacion
genética asociadas con la tolerancia ambiental, la resistencia a plagas vy
enfermedades, y otros rasgos de alto valor (Wadl et al., 2018).

Diversidad genética en Colombia

El Banco de Germoplasma Vegetal de Colombia (BGV), administrado por
AGROSAVIA, posee una coleccion de aproximadamente ochenta genoti-
pos de batata, los cuales han sido pobremente caracterizados y utiliza-
dos. Ademas, en los Ultimos diez afios se han realizado nuevas colectas
para esta especie en multiples departamentos de las regiones Andina
y Caribe de Colombia, con el fin de conocer la variabilidad genética de
esta especie y potencializar su uso. Mas de 450 genotipos, que ahora
conforman una coleccién de trabajo (Rosero et al.,, 2022), han venido
siendo caracterizados a nivel fenotipico en las condiciones del Centro
de Investigacion Turipana de AGROSAVIA. A partir de este germoplasma,
se logré liberar la primera variedad de batata registrada en Colombia:
Agrosavia Aurora. Sin embargo, hasta la fecha no existian reportes del
andlisis del germoplasma de batata de Colombia a nivel genético usando
herramientas moleculares.
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Procedencia de las accesiones
colectadas en Colombia

A nivel genético-molecular, se analizaron 438 genotipos de batata, de
los cuales el 95% (415) son de Colombia, mientras que el resto de los
genotipos (23) son de origen desconocido (5%). Este germoplasma se
encuentra conservado en el C. |. Turipana de AGROSAVIA, ubicado en el
municipio de Cereté, departamento de Coérdoba, en Colombia (8° 51’
2.158” N, 75° 49’ 10.809” W). Por otro lado, del total de los genotipos
analizados, el 14,3% (63) pertenece al BGV, administrado por AGROSAVIA,
y el 85,6 % (375) pertenece a una coleccién de trabajo generada a partir
de una colecta de genotipos de batata realizada entre 2013 y 2016 en
departamentos de las regiones Andina (Boyacd, Caldas, Norte de San-
tander, Santander, Tolima y las dreas andinas de los departamentos de
Narifio y Valle del Cauca) y Caribe (Atlantico, Bolivar, Cesar, Cérdoba, La
Guajira, Magdalena, Sucre y el norte de Antioquia) (tabla 4.1).

Tabla 4.1. Origen geografico de las accesiones de batata analizadas en este estudio

Colombia

Ndmeroy Ndmeroy Ndmeroy
porcentaje de porcentaje de Departamento porcentaje de
muestras por muestras por muestras por

pais region region
Boyacd 6 (1%)
Caldas 1(0,22%)
Norte de 0
Santander 12(3%)
Santander 22 (5%
415 (95 %) Andina 120 (27 %) (5%)
Tolima 37 (8%)
Narifio (drea 0
andina) 1(0,22%)
Vallle del Qauca 41 (9%)
(4rea andina)
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Desconocido

Total

Ndimeroy Ndmeroy Ndimeroy
porcentaje de porcentaje de D porcentaje de
epartamento
muestras por muestras por muestras por
pais region region
Antioquia (area 0
Caribe) 61 (14%)
Atlantico 23 (5 %)
Bolivar 24 (5%)
415 (95 %) Caribe 191 (44%) Cesar 29 (7%)
Cérdoba 29 (7%)
La Guajira 15 (3%)
Magdalena 4 (1%)
Sucre 6 (1 %)
23 (5%) Desconocido 127 (29 %) Desconocido 127 (29 %)

438 (100 %)

438 (100 %)

Fuente: Elaboracién propia

Caracterizacidon genética
con marcadores moleculares

Para el analisis genético-molecular, por cada genotipo se sembraron cin-
co plantas en condiciones de vivero en el C. |. Turipana. Dos meses des-
pués del establecimiento de los materiales, se colectd tejido foliar de una
sola planta, a partir del cual se obtuvo ADN. Todas las muestras de ADN
fueron sometidas a una doble digestién quimica utilizando las enzimas
de restricciéon CviAll (a 25 °C) y Tsel (a 65 °C). A partir de cada muestra
de ADN digerido, se construyeron bibliotecas gendmicas, las cuales se
agruparon en grupos de 96 muestras (pool), cada una marcada con una
secuencia Unica de identificaciéon. Cada pool fue secuenciado de manera
independiente.

La identificacidn de variantes tipo SNP se realizd a través del programa
Genome Analysis Toolkit (GATK), version 4.2.6 (Khalfan, 2020), utilizando
secuencias previamente alineadas al genoma de referencia del cultivar
hexaploide Taizhong6 de I. batatas (Yang et al., 2017). El filtrado final de



los marcadores se realizé en el programa VCFtools (Danecek et al., 2011)
utilizando los siguientes pardametros de filtrado: frecuencia minima de
alelos (MAF) del 2 %, porcentaje maximo de datos perdidos por marcador
del 30% y profundidad media de secuenciacién (DsS) de 2. Por otro lado,
se excluyeron del analisis las muestras con datos perdidos superiores
al 30%, las variantes sNP multialélicas y los tipos InDels (inserciones y
deleciones).

Con la matriz de datos obtenida, se implementaron diferentes analisis
multivariados, como el andlisis de componentes principales (AcP) y el
analisis de conglomerados (Ac), para determinar la estructura genética
de esta coleccidon. Una vez identificado el nimero de subpoblaciones,
se estimo la diversidad y estructura genética de la poblacion, utilizan-
do estadisticas como la heterocigosidad (Ho) y un analisis de varianza
molecular (AMOVA). En todos los casos, se buscé una posible asociacién
entre el nUmero de subpoblaciones identificado y los datos de pasaporte
disponibles. Finalmente, usando el programa CoreHunter3 (De Beukelaer
et al., 2018), se propuso una coleccion nucleo del 23,5%, seleccionando
muestras que representaran el espectro de la diversidad genética pre-
sente en la totalidad de la poblacion analizada.

Estructura poblacional
de la coleccion de batata

Una vez realizado el analisis genético de las 438 muestras de batata, se
identificaron un total de 26.152 variantes tipo SNP usando los parame-
tros de filtrado seleccionados. Del total de las muestras analizadas, 33
presentaron un porcentaje de datos perdidos superior al 30% vy fueron
excluidas del andlisis. Por lo anterior, en los resultados que se presentaran
sobre la caracterizacién molecular, se incluyen 405 muestras con 37.014
SNP distribuidos en los 15 cromosomas del genoma de batata usado
como referencia. La estructura genética de las 405 accesiones analiza-
das se indagd desde diferentes niveles, usando los dos primeros com-
ponentes principales del PCA, que explicaron el 20,3 % vy el 9,4 % de la
variabilidad genética, donde el 100% de la variabilidad se explicé en 425



componentes. Los analisis sugieren la divisién de esta coleccidn en seis
posibles subpoblaciones, que distribuyeron las muestras en los siguientes
grupos: Genetic_Cluster_K6_1 (35 muestras), Genetic_Cluster_K6_2 (36),
Genetic_Cluster K6 3 (32), Genetic_Cluster K6 4 (19), Genetic_Clus-
ter_ K6_5 (73) y Genetic_Cluster_K6_6 (56). Por otro lado, 154 materiales
fueron catalogados como hibridos o admixtures (figura 4.1). A nivel gené-
tico-poblacional, esta coleccion presenté una moderada estructura gené-
tica (Fi: 0,100; p-value: 0,001), que presentd una correlacion significativa
con el origen de la coleccidon (banco o coleccidon de trabajo); el origen de
las muestras, referente al pais y el departamento; la regién, agrupada en
Andina y Caribe, y la altitud y el tipo de cultivo.
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Fuente: Elaboracién propia




Los seis grupos genéticos identificados con las variantes tipo SNP pre-
sentan caracteristicas diferenciables asociadas con la estructura genéti-
ca detectada. A continuacion, se realiza una breve descripcién de cada
agrupamiento para las variables de pasaporte mas contrastantes o con
mavyor representatividad.

Genetic_Cluster_K6_1: en este grupo se ubican 35 accesiones, con un
promedio de diversidad genética (Ho) de 0,07 (+0,05) y altos valores de
endogamia (Fi: 0,41+0,37) (tabla 4.2). Estos materiales son principal-
mente de la region Caribe (77%), de los cuales se resaltan los depar-
tamentos de Antioquia (zona Caribe) (49 %) y Cérdoba (23%). A nivel
geografico, aqui se encuentran materiales colectados desde los 8 hasta
los 155 ms.n.m., y en cuanto a tipo de cultivo, se ubico el 34% de los
materiales nativos, 23 % de materiales de agricultores y el 20 % de mate-
riales catalogados como malezas.

Tabla 4.2. Estadisticos de diversidad genética determinados para los seis agrupamientos

detectados en la coleccidn de batata

Agrupamiento Ndmero de muestras Ho (DE) Fi (DE)
Genetic_Cluster_K6_1 35 0,07 (+0,05) 0,41 (+0,37)
Genetic_Cluster_K6_2 36 0,06 (£0,02) 0,54 (£0,19)
Genetic_Cluster_K6_3 32 0,05 (+0,02) 0,63 (+0,15)
Genetic_Cluster_K6_4 19 0,04 (£0,02) 0,65 (+0,18)
Genetic_Cluster_K6_5 73 0,01 (+0,01) 0,89 (£0,06)
Genetic_Cluster_K6_6 56 0,05 (£0,02) 0,64 (£0,18)
Admixtures 154 0,04 (+£0,02) 0,68 (£0,18)

Ho: heterocigosidad observada; Fi: coeficiente de endogamia.

Fuente: Elaboracién propia

Genetic_Cluster_K6_2: en este grupo se ubican 36 accesiones, con un
promedio de diversidad genética (Ho) de 0,06 (+0,02) y altos valores de
endogamia (Fi: 0,54+0,19) (tabla 4.2). Estos materiales son principalmente
de la region Andina (72 %), de los departamentos de Tolima (42 %) y San-
tander (22 %). A nivel geografico, aqui se ubican principalmente los mate-
riales muestreados entre los 672 y los 2.209 ms.n.m., y en cuanto a tipo
de cultivo, estos materiales fueron catalogados como silvestres (50 %).



Genetic_Cluster_K6_3: en este grupo se ubican 32 accesiones, con un
promedio de diversidad genética (Ho) de 0,05 (+0,02) y altos valores de
endogamia (Fi: 0,63+0,15) (tabla 4.2). Estos materiales fueron colecta-
dos principalmente en la region Andina (63 %), en el departamento del
Valle del Cauca (59 %); la mayoria de ellos fueron colectados entre los
1.000 y los 1.401 ms.n.m. En cuanto al tipo de cultivo, estos materiales
son lineas de mejoramiento genético (66 %).

Genetic_Cluster_K6_4: en este grupo se ubican 19 accesiones, con un
promedio de diversidad genética (Ho) de 0,04 (+0,02) y altos valores de en-
dogamia (Fi: 0,65+0,18) (tabla 4.2). La mayoria de estos materiales provie-
nen de la regién Andina (63 %), con datos de pasaporte del departamento
de Norte de Santander (58 %), y fueron colectados a altitudes entre 1.000
y 1.216 m s. n. m. Segun el tipo de cultivo, estos materiales son en su ma-
yoria nativos (68 %).

Genetic_Cluster_K6_5: en este grupo se ubican 73 accesiones, con un
promedio de diversidad genética (Ho) de 0,01 (+0,01) y altos valores de
endogamia (Fi: 0,89+0,06) (tabla 4.2). La mayoria de estos materiales
provienen de la regién Caribe (64 %), con datos de pasaporte de los de-
partamentos de Antioquia (33 %) y Cérdoba (16 %). También se identifi-
caron algunas muestras de la region Andina (21 %), especificamente del
departamento de Tolima (15%). Los materiales de este agrupamiento
fueron colectados entre los 6 y los 1.118 ms. n. m. en la regidon Caribe, y
entre los 431y los 1.647 ms. n. m. en la regién Andina. En su mayoria, es-
tos materiales estan catalogados como silvestres (30 %) y nativos (30 %).

Genetic_Cluster_K6_6: en este grupo se ubican 56 accesiones, con un
promedio de diversidad genética (Ho) de 0,05 (+0,02) y altos valores de
endogamia (Fi: 0,64+0,18) (tabla 4.2). La mayoria de estos materiales
provienen de la region Caribe (98 %), con datos de pasaporte de los depar-
tamentos de Atlantico (27 %), Bolivar (25 %) y La Guajira (16 %). Los mate-
riales de este agrupamiento fueron colectados entre los 6 y los 526 m s.
n. m., y en su mayoria estan catalogados como materiales nativos (63 %).




Comparacion entre las muestras
conservadas en el banco de germoplasma
vy las de la coleccion de trabajo

A partir de los analisis de estructura genética obtenidos, se realizd una
comparacion entre las muestras conservadas en el banco de germoplasma
y las de la coleccidon de trabajo del C. I. Turipana (figura 4.2). Segun el nu-
mero de muestras por cada grupo genético, se observa que la coleccion de
batata del banco presenta, en su mayoria, representatividad de materiales
de la regién Andina (grupos genéticos 2 y 5). Sin embargo, el banco de ger-
moplasma presenta vacios para los grupos genéticos 1y 6 identificados en
este analisis; lo anterior sugiere que en la coleccion de trabajo hay materia-
les con diversidad genética que no se encuentra actualmente conservada
en el banco de germoplasma. A partir de estos resultados, se incrementa
la necesidad de obtener una coleccion nucleo que capture la diversidad
genética de la coleccién aqui analizada, la cual puede ser postulada para
su conservacion en el banco de germoplasma (tabla 4.3).
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PCA: distribucion de las muestras de batata segun el tipo de coleccion
a la que pertenecen.

Fuente: Elaboracién propia




Tabla 4.3. Representatividad de las muestras del banco de germoplasmay de la coleccion
de trabajo en cada grupo genético detectado

Numero de Banco de Colecc1on

Genetic_Cluster_K6_1 |Region Caribe

Genetic_Cluster_K6_2 |Region Andina 36 10 26
Genetic_Cluster_K6_3 |Region Andina 32 3 29
Genetic_Cluster_K6_4 |Region Andina 19 5 14
Genetic_Cluster_K6_5 | Regiones Caribe y Andina 73 10 63
Genetic_Cluster_K6_6 |Regiones Caribe 56 1 55
Admixtures Regiones Caribe y Andina 154 25 129

Fuente: Elaboracién propia

Coleccion nucleo de batata determinada
a partir de variantes tipo SNP

Una vez establecidas la diversidad y la estructura genética de las 405 ac-
cesiones de batata, se buscd seleccionar 100 accesiones (que correspon-
den al 23,5 % del total de la coleccion analizada), pues este es el niUmero
minimo de muestras aceptadas para la implementacion de estudios de
mapeo por asociacion. Las accesiones postuladas para conformar la co-
leccidon nlcleo a través de esta estrategia se pueden visualizar en el PCA
de la figura 4.3; estas accesiones representan la diversidad genética de la
coleccion de batata, incluyendo accesiones representativas de los cinco
grupos genéticos establecidos a través del analisis de estructura genética
y el espectro de las variables de pasaporte asociadas con la estructura
poblacional.
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En general, la diversidad colectada y determinada mediante analisis
genéticos demuestra la gran riqueza que tiene Colombia en cuanto a la
batata, siendo este un insumo importante para generar progreso en el
desarrollo de nuevas variedades, lo cual demuestra que la oferta am-
biental en diferentes regiones favorece el cultivo de batata. Iniciativas
relacionadas con el uso de esta gran diversidad deben ser emprendidas
con el fin de aprovechar la riqueza genética de esta especie.

Los resultados aqui presentados forman parte del articulo Genetic Di-
versity and Population Structure of Colombian Sweet Potato Genotypes
Reveal Possible Adaptations to Specific Environmental Conditions, publi-
cado en la revista Crop Science en 2025, con el nimero e70091, por Ber-
dugo-Cely et al. (2025).
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