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Los carotenoides juegan un rol biológico esencial y confieren los colores rojo, crema, amarillo y naranja a diferentes tejidos vegetales. Algunos pigmentos carotenoides resultan importantes para nuestra salud y juegan un rol central en la nutrición humana. Las batatas (2n=6x=90) anaranjadas son una importante fuente dietaria de (-caroteno, precursor de la vitamina A. Los genes candidatos (GC) que codifican las enzimas involucradas en la síntesis de estos pigmentos se encuentran altamente conservados en diferentes especies. Sin embargo existe muy poca información sobre ellos en batata. Hasta el momento, no se han desarrollado marcadores moleculares de GC que asistan a los programas de mejoramiento de la especie.
Se diseñaron catorce pares de primers representativos de 5 genes estructurales  involucrados en la síntesis de carotenoides a partir de secuencias disponibles en bases de datos públicas de Ipomoeas y de otras especies. Los diseños se realizaron sobre las regiones codificantes a fin de detectar polimorfismo en las regiones no codificantes (EPIC-PCR). Se determinó la tasa de segregación y la dosis de los diferentes alelos.

Amplificaron veintisiete alelos que mostraron alta homología con las secuencias utilizadas para su diseño, diez de los cuales resultaron polimórficos entre dos parentales. Nueve alelos presentaron tasas de segregación aptas para mapeo en poliploides. Fueron analizados 3345pb, detectándose Indels así como numerosos SNP. Los marcadores fueron evaluados en una “core collection” de 40 genotipos, detectándose 18 nuevos alelos. Se evaluó la transferibilidad a siete especies de Ipomoeas silvestres, obteniéndose productos de amplificación para 11 marcadores que aportaron 28 alelos nuevos. 
La estrategia utilizada permitió obtener marcadores polimórficos de GC, aptos para mapeo y para la caracterización funcional de la diversidad genética en colecciones de germoplasma, y transferibles a especies silvestres de Ipomoea. Este trabajo aporta nuevos conocimientos de secuencia y estructura de genes de la ruta de carotenos en Ipomoea batatas.
