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Resumen 

En Colombia, el cultivo de papa (Solanum tuberosum y S. phureja) es uno de los renglones 

agrícolas más importantes para la zona Andina. Con el fin de aportar nuevos elementos al 

conocimiento de la situación virológica de la papa en el país, y especialmente en Antioquia, 

en este proyecto se utilizaron diversas técnicas moleculares (RT-PCR, qPCR, 

secuenciación Sanger y HTS) para el diagnóstico, identificación, y caracterización 

genómica de los virus presentes en el material de siembra certificado y no certificado de 

los cultivares Diacol Capiro y Criolla Colombia, comercializados en Antioquia y en menor 

proporción en la sabana Cundiboyacense. Los resultados indicaron la presencia de los 

virus de RNA: virus Y de la papa (Potato virus Y - PVY), virus S de la papa (Potato virus S 

- PVS), virus X de la papa (Potato virus X - PVX), virus del amarillamiento de las venas de 

la papa (Potato yellow vein virus - PYVV), virus del enrollamiento de la hoja de papa (Potato 

leafroll virus - PLRV), virus mop-top de la papa (Potato mop-top virus - PMTV), virus V de 

la papa (Potato virus V- PVV) y virus B de la papa (Potato virus B - PVB), en ambos 

cultivares de papa y en ambos tipos de material de siembra. En las evaluaciones directas 

sobre tubérculos obtenidos en la sabana Cundiboyacense, se detectaron siete (PVY, PVX, 

PVS, PLRV, PYVV, PMTV y PVB) de los ocho virus en material de siembra certificado de 

cv. Diacol Capiro, mientras que, en los tubérculos no certificados, se encontraron seis de 

los virus (PVY, PVX, PVS, PYVV, PLRV y PMTV). Para el caso de Antioquia, las 

evaluaciones se dividieron en las zonas del oriente y norte del departamento. En el oriente, 

se detectaron los ocho virus en ambos cultivares; en cuánto al norte, se encontraron siete 

de los virus (PVY, PVS, PVX, PLRV, PYVV, PMTV y PVB) en el cv. Diacol Capiro. Para el 

material del cv. Criolla Colombia, no fue posible obtener material certificado en la zona del 

norte, pero si se detectaron los ocho virus en los tubérculos no certificados. Utilizando la 

secuenciación masiva de alto rendimiento, se aumentó el número de secuencias 

disponibles de genomas de los virus PVY, PVV, PVX, PVS, PMTV y PVB, además se 

realizó el primer reporte de una secuencia de PVV infectando el cv. Diacol Capiro en 
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Colombia y el primer registro del virus D de la necrosis del tabaco (Tobacco necrosis virus 

D - TNV-D) en el país. Adicionalmente, se realizó un ensayo piloto sobre la distribución 

viral en brotes de diferentes tubérculos pertenecientes a un mismo lote de semilla, 

encontrándose que para alcanzar una precisión del 90% en la detección viral, es necesario 

evaluar de manera independiente al menos tres tubérculos por lote y de dos a tres brotes 

por tubérculo. Por último, se evaluó el efecto de terapias in vitro para la eliminación viral 

en plántulas ambos cultivares, evidenciándose una reducción en la proporción de infección 

en vitroplantas sometidas a quimioterapia por 45 días con respeto a los tratamientos 

control, de los virus PVY, PVS, PVX, PLRV y PYVV en todas las dosis de ribavirina (50, 

75 y 100 ppm); asimismo en las evaluaciones de termoterapia se registraron disminuciones 

en los virus PVY, PYVV y PMTV en las plántulas sometidas a 35°C, PVV, PVS, PYVV, 

PMTV y PVX en 36°C, PVS, PVX, PMTV y PYVV en 37°C, y PVS y PLRV en vitroplantas 

a 38°C por dos semanas. Se espera que los resultados obtenidos en esta tesis se 

constituyan en un aporte importante para el apoyo de los programas de manejo integrado 

de las enfermedades virales en papa. 

 

Palabras clave: certificación de semilla; qPCR; secuenciación de alto rendimiento; 

Solanaceae; virología vegetal  
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Abstract 

Molecular detection and characterization of viruses and 

development of in vitro virus removal methods in Solanum 

tuberosum and S. phureja 

 

In Colombia, potato (Solanum tuberosum y S. phureja) is one of the most important staple 

food crops in the Andean region. This work was designed to update our current knowledge 

of the potato virome in Colombia using a wide range of molecular tools (RT-PCR, qPCR, 

Sanger and HTS) for the diagnostics, identification and genomic characterization of the 

viruses present in certified and uncertified planting material used by potato farmers in the 

province of Antioquia, and some regions of Cundinamarca and Boyacá. The results 

presented here, reveal a high prevalence of the RNA viruses Potato virus Y (PVY), Potato 

virus S (PVS), Potato virus X (PVX), Potato yellow vein virus (PYVV), Potato leafroll virus 

(PLRV), Potato mop-top virus (PMTV), Potato virus V (PVV) and Potato virus B (PVB) in 

planting material from both cultivars. Direct testing on seed-tubers produced in the 

highlands of Boyacá and Cundinamarca revealed widespread infection with PVY, PVX, 

PVS, PLRV, PYVV, PMTV, and PVB in certified cv. Diacol Capiro seeds, and PVY, PVX, 

PVS, PYVV, PLRV, and PMTV, in uncertified ones. In eastern Antioquia, this investigation 

detected all eight viruses infecting both cultivars. As for northern Antioquia, seven viruses 

(PVY, PVS, PVX, PLRV, PYVV, PMTV y PVB) were found in cv. Diacol Capiro. All eight 

viruses under study were identified in uncertified Criolla Colombia seeds, unfortunately, 

certified seeds for this cultivar were not available in northern Antioquia at the time of study. 

HTS allowed either the partial or complete genome characterization of new PVY, PVV, 
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PVX, PVS, PMTV and PVB isolates, in addition to the first PVV isolate infecting S. 

tuberosum in Colombia, and the first report for Tobacco necrosis virus D - TNV-D. A pilot 

study on the distribution of viruses across sprouts within the same tuber was performed 

revealing that to achieve 90% accuracy it is necessary to test a minimum of two or three 

sprouts from three different tubers per lot. Finally, this work also tested the effect of 

chemotherapy with ribavirin at 50, 75, and 100 ppm for 45 days; and thermotherapy at 35, 

36, 37 and 38°C for 15 days, in reducing the proportion of vitroplants infected with PVY, 

PVV, PVS, PVX, PYVV, PLRV and PMTV in potato cultivars Diacol Capiro and Criolla 

Colombia. Chemotherapy proved to be effective in reducing the proportion of PVY, PVS, 

PVX, PLRV y PYVV at all ribavirin concentrations (50, 75 and 100 ppm). Additionally, 

thermotherapy reduced the proportion of vitroplants infected with PVY, PYVV and PMTV 

at 35°C, PVV, PVS, PYVV, PMTV and PVX at 36°C, PVS, PVX, PMTV and PYVV at 37°C, 

and PVS and PLRV at 38°C. These results are expected to be an important contribution in 

support of viral disease management programs of potato in Colombia. 

 

Keywords: high-throughput sequencing; plant virology; qPCR; seed certification, 

Solanaceae 
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Introducci·n 

Debido a sus propiedades nutricionales y adaptabilidad a diferentes ambientes, la papa se 

ha posicionado como uno de los cinco cultivos más importantes del mundo (Parra, 2009; 

Kreuze et al., 2020), siendo notable el incremento reciente de su producción y consumo 

en países de África, América Latina y Asia, ya que, hasta hace poco, su producción se 

concentraba principalmente en América del Norte y Europa (FAO, 2008a, 2020).  

 

Entre los principales factores que afectan el cultivo de papa en el mundo, se encuentran 

las enfermedades causadas por hongos, oomycetes, bacterias, nematodos y virus. Estas 

últimas se manifiestan por diversos síntomas, incluyendo: malformaciones del tejido foliar, 

mosaicos, moteados, amarillamientos, manchas anulares, lesiones marrones locales, 

enanismos, necrosis de nervaduras, y finalmente disminución de los rendimientos y calidad 

de los tubérculos (Stevens, 1983; Castro y Contreras, 2011; Kreuze et al., 2020). 

Adicionalmente, es bien conocido el fenómeno de degeneración del tubérculo-semilla de 

papa como resultado de su infección viral, bacterial y por la presencia de larvas de insectos 

del tipo polillas (Lepidoptera, Gelechiidae), lo que se puede evitar con procesos estrictos 

de certificación de semilla (Halterman et al., 2012; Forbes et al, 2020). 

Desafortunadamente, la disponibilidad de semilla certificada de papa en Colombia se 

estima en solo 4% del material de siembra cultivado en el país (FNFP y Fedepapa, 2020) 

y su calidad fitosanitaria presenta problemas, especialmente con respecto a su sanidad 

viral (Sierra et al., 2020; 2021; Gallo et al., 2021). Así mismo, como resultado del 

calentamiento global, en las regiones altoandinas de Suramérica se viene presentando un 

aumento desbordado de las poblaciones de insectos vectores de virus de plantas, lo que 

implica que en las zonas antes reservadas para la producción se semilla de papa, se 

presenta con más frecuencia transmisión horizontal de virus (Thomas-Sharma et al., 2016; 

Filiz, 2020; Jones, 2021). Esta situación en su conjunto, sumada al aumento del comercio 

internacional de plantas, tubérculos, frutos, y otros productos agrícolas, ha conducido a la 

aparición de fenómenos de emergencia y re-emergencia de virus en zonas geográficas en 

donde antes dichos patógenos no representaban riesgos económicos notables (Jones, 



 

2 Detección molecular y limpieza de virus en material de siembra de Solanum 

tuberosum y S. phureja  

 

 

2021). Es por lo anterior, que la implementación de programas de manejo integrado de 

enfermedades, que se apoyen en el uso de sistemas de detección de virus altamente 

sensibles, eficientes y específicos bajo condiciones asintomáticas y en material de 

siembra, resultan fundamentales para mantener la competitividad de la agroindustria de la 

papa en los países productores. 

 

En los últimos años, Colombia ha presentado un aumento del 8% en la producción de papa 

(MADR, 2018), con unas 100 mil familias dedicadas a este cultivo (Fedepapa, 2019). Para 

2019, el consumo interno de este producto fue de 2.701.062 t (MADR, 2020), 

confirmándose así la importancia de la papa en el ámbito socioeconómico colombiano. A 

pesar de esto, el cultivo de la papa en el país presenta muchos desafíos técnicos de orden 

agronómico, ambiental, comercial y fitosanitario, siendo las enfermedades de origen viral, 

uno de los aspectos menos estudiados. Así, por ejemplo, en Colombia, existen grandes 

deficiencias en las metodologías de detección de virus utilizadas en los procesos de 

certificación del material de tubérculos-semilla, ya que éstas se basan principalmente en 

la inspección visual de síntomas en campo y/o eventualmente en el uso de pruebas de 

baja sensibilidad como ELISA (Enzyme Linked inmunosorción Assay). Según la 

Resolución 3168 de 2015 del Instituto Colombiano Agropecuario (ICA), los niveles de 

infección permitidos para los virus PLRV, PVY, PVX y PVS en tubérculo-semilla de papa 

certificados son del 5%, mientras que para PYVV se tolera 1% (ICA, 2015). Hasta el 

momento, el uso de técnicas más sensibles como PCR (Polymerase chain reaction) y 

qPCR (quantitative PCR) no está regulada por dicha normatividad colombiana, aunque sí 

se utiliza como base para la certificación de semilla en países como Reino Unido, Suiza, 

Israel y Holanda (NAK, 2015; Avrahami-Moyal et al., 2017; FERA, 2017; Schumpp et al., 

2021). Por otra parte, con el establecimiento de cultivos vegetales in vitro es posible llevar 

a cabo tratamientos para la eliminación o disminución de carga viral, mediante el uso de 

agentes antivirales (quimioterapia), el cultivo bajo condiciones de altas temperaturas 

(termoterapia), el aislamiento de meristemos o la ultracongelación de explantes 

(crioterapia) (Panattoni et al., 2013; Alcántara et al., 2017).  

 

En este sentido, la biotecnología vegetal ofrece diferentes herramientas metodológicas y 

experimentales útiles para mejorar los procesos de detección, caracterización y limpieza 
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de virus en material de siembra, que puedan facilitar los procesos de obtención de 

tubérculos-semilla certificados con un alto grado de pureza varietal y de calidad 

fitosanitaria, y de esta forma apoyar técnicamente la cadena productora de la papa en 

Colombia. 

 

La presente tesis de investigación tuvo como objetivo principal la implementación de 

metodologías de diagnóstico molecular como RT-PCR convencional y en tiempo real, 

secuenciación Sanger, secuenciación de alto rendimiento (High-throughput sequencing, 

HTS) y el empleo de herramientas bioinformáticas, para la detección y caracterización 

genómica de virus en material de siembra de Solanum tuberosum cv. Diacol Capiro y S. 

phureja cv. Criolla Colombia, provenientes de la sabana Cundiboyacense y de las 

subregiones del norte y oriente de Antioquia. Adicionalmente, se evaluó el efecto de 

diferentes técnicas de limpieza de virus aplicadas a cultivos in vitro de plántulas de papa, 

con el fin de determinar alternativas prácticas para la disminución de la proporción viral en 

los bancos de plantas madre utilizados en la generación de materiales Super Élite, bajo el 

esquema de certificación de tubérculos-semilla de papa en Colombia. 

 

 



 

 
 

Objetivos 

Objetivo general 

Detectar y caracterizar virus de RNA en material de siembra de papa certificada y no 

certificada de los cultivares Diacol Capiro y Criolla Colombia y su limpieza viral mediante 

cultivo in vitro. 

Objetivos específicos 

Caracterizar el genoma de virus en material de siembra de Solanum tuberosum cv. Diacol 

Capiro y S. phureja cv. Criolla Colombia comercializado en el departamento de Antioquia 

y en la sabana Cundiboyacense. 

 

Realizar pruebas de diagnóstico molecular para la evaluación de prevalencia de virus de 

RNA en material de papa certificada y no certificada de Solanum tuberosum cv. Diacol 

Capiro y S. phureja cv. Criolla Colombia. 

 

Establecer cultivos in vitro de Solanum tuberosum cv. Diacol Capiro y S. phureja cv. Criolla 

Colombia. 

 

Estandarizar metodologías de limpieza de virus en cultivo in vitro de Solanum tuberosum 

cv. Diacol Capiro y S. phureja cv. Criolla Colombia utilizando quimioterapia y termoterapia. 

 



 

 
 

Planteamiento del problema 

En Colombia, el cultivo de papa (S. tuberosum y S. phureja) se extiende a cerca de 160 

mil hectáreas, ubicadas principalmente en los departamentos de Cundinamarca, Boyacá, 

Nariño y Antioquia. Una de las principales limitantes en la producción de este cultivo son 

las enfermedades virales, al ocasionar reducciones significativas en los rendimientos y 

calidad de los tubérculos (FNFP y Fedepapa, 2019a). Estudios previos han identificado en 

los cultivos de papa del país a los virus: PLRV, PVV, PVY, PVX, PVS PYVV y PMTV; los 

cuales presentan altos niveles de prevalencia, amplia distribución geográfica y causan una 

importante disminución en los rendimientos de los cultivos; sin embargo, en el mundo se 

han registrado en este hospedante más de 50 especies de virus y múltiples variantes 

intraespecíficas, por lo que se puede inferir que el conocimiento del viroma de la papa en 

Colombia es aún incipiente. Para el manejo integrado de virus es fundamental la 

implementación de prácticas preventivas como el control de vectores, mejoramiento de 

prácticas culturales, uso de material de siembra certificado y la utilización de métodos de 

detección sensibles, rápidos y específicos.  

 

Se estima que solamente el 4% del material de siembra de papa utilizado en Colombia es 

certificado (FNFP y Fedepapa, 2020); aunque su sanidad viral es deficiente, debido a que 

el proceso de certificación está basado en la evaluación visual de síntomas en campo, y 

en algunos casos la utilización de pruebas serológicas como ELISA. Estos métodos son 

menos sensibles que las pruebas basadas en la detección de ácidos nucleicos, y excluyen 

además la identificación de virus de circulación local no reportados previamente en el país. 

Teniendo en cuenta lo anterior, es necesario implementar metodologías moleculares de 

alta sensibilidad como la secuenciación de alto rendimiento (HTS, high-throughput 

sequencing), qPCR y RT-PCR que apoyen los programas de certificación de semilla, 

además de la optimización de metodologías de cultivo in vitro, como termoterapia y 

quimioterapia, que permitan la generación de material de siembra de papa libre de virus. 



 

 
 

Marco te·rico 

El cultivo de la papa 

La papa es una planta herbácea anual perteneciente a la familia Solanaceae con alrededor 

de 107 especies silvestres (Solanum sección Petota) y cuatro especies cultivadas 

(Solanum tuberosum - incluyendo el Grupo Phureja, S. xjuzepczukii, S. xajanhuiri, y S. 

xcurtilobum) (Spooner et al., 2014; Ellis et al., 2020). Esta planta es originaria de la 

cordillera de los Andes en Sudamérica donde fue domesticada hace aproximadamente 

7.000 años en la altiplanicie andina perteneciente a Perú y Bolivia (Hawkes, 1990; Franco-

Lara et al., 2009). La papa fue introducida a Europa en el siglo XVI a través de España, y 

ya en el siglo XVII había sido distribuida a países como Reino Unido, Holanda, Alemania y 

Rusia, donde se adaptó sin ningún problema (Stevenson et al., 2001). En la actualidad la 

papa se considera como uno de los cinco cultivos más importantes a nivel mundial, debido 

a que su tubérculo posee grandes propiedades nutritivas (Parra, 2009; Campos y Ortíz, 

2020), al ser una buena fuente de carbohidratos, fibra, antioxidantes, proteínas, vitaminas 

y minerales (Burlingame et al., 2009), convirtiéndose en los últimos años, en uno de los 

productos básicos de la alimentación humana en países con gran número de habitantes, 

en especial en Sudamérica, África y Asia (FAO, 2008a, 2020; Campos y Ortíz, 2020). 

Características generales del cultivo de papa 

El cultivo de la papa presenta un desarrollo óptimo en climas templados, sin embargo, 

puede establecerse en regiones subtropicales y tropicales (FAO, 2008b), en altitudes que 

van desde el nivel del mar hasta los 4.700 m.s.n.m, por lo que es posible su siembra desde 

el sur de Chile hasta Groenlandia, gracias a que las diferentes cultivares de esta planta 

poseen capacidades de adaptación y resistencia natural a diversas condiciones climáticas, 

enfermedades y plagas (Birch et al., 2012; CIP, 2015b). Estos cultivares pueden diferir en 

sus características botánicas, como el color de las hojas o la profundidad de las yemas en 

los tubérculos, hasta los períodos de dormancia, extensión del ciclo del cultivo y en los 
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requerimientos agronómicos para su siembra, permitiendo su cultivo en lugares con 

distintas condiciones geográficas (Benavides y Pozo, 2008; Campos y Ortíz, 2020).  

 

Dos de estos cultivares son de gran importancia económica para Colombia: cv. Diacol 

Capiro (Solanum tuberosum subsp. Andigena) y cv. Criolla Colombia (S. tuberosum Grupo 

Phureja, también conocido como S. phureja) (Ñustez, 2011; Gómez et al., 2012). En el 

caso del cultivo de papa Diacol Capiro, la altitud ideal para su producción está entre 1.800 

y 3.200 m.s.n.m, con condiciones óptimas de tuberización bajo temperaturas de 15 a 20°C, 

precipitaciones anuales mínimas de 600 mm, suelos arenosos con buen drenaje y pH entre 

5,5 y 7,0 (Casaca et al., 2005; Ñustez, 2011). Por otro lado, los cultivos de papa Criolla se 

establecen en altitudes óptimas de 2.200 a 2.800 m.s.n.m, temperaturas de 10 a 20°C, 

precipitaciones anuales de 900 mm, y suelos con pH entre 5,2 y 5,9, con textura suelta y 

profunda (Rozo y Ramírez, 2011; Rodríguez et al., 2009). La especificidad del suelo para 

cada una de las variedades permite el desarrollo de los estolones, evitando la acumulación 

de humedad en la parte subterránea de la planta. 

 

En el cultivo de papa se diferencian los siguientes estados de crecimiento al momento de 

realizar la siembra de la semilla asexual (tubérculo-semilla) (Figura 1): I, crecimiento del 

brote; II, Crecimiento vegetativo; III, Inicio de tuberización; IV, Llenado de los tubérculos y 

V, Maduración (Huarte y Capezio, 2013). Según la duración del ciclo del cultivo, las 

variedades pueden ser clasificadas en tempranas, intermedias y tardías (Benavides y 

Pozo, 2008). 

 

Durante el inicio de la tuberización (Estado III), se induce un período de dormancia en el 

que no hay crecimiento visible de los brotes, terminando progresivamente luego de la 

cosecha y el almacenamiento; este período es considerado una estrategia que beneficia 

la supervivencia del tubérculo-semilla en condiciones de estrés ambiental, siendo un factor 

determinante al momento de la comercialización y el procesamiento de la papa (Rodríguez 

y Moreno, 2010). Para el cultivar Diacol Capiro, la dormancia tiene una duración de 40 a 

50 días (Oblitas, 2019), mientras que en la papa criolla este período usualmente es de sólo 

1-2 semanas, limitándose su uso como semilla debido a su rápida perecibilidad (Duarte-

Delgado et al., 2015).  
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Luego de la dormancia, el desarrollo del tubérculo continúa con un estado de dominancia 

apical, al que le sigue un período de brotación múltiple y finaliza, al alcanzar un estado de 

senectud (madurez fisiológica); siendo la brotación múltiple, el momento ideal del tubérculo 

para su siembra, ya que posee un mayor potencial para la producción de tallos (Orena y 

Santos, 2012). 

 

Figura 1: Estados de crecimiento del cultivo de papa, los cuales comienzan con el inicio 

de brotación del tubérculo luego de romper su dormancia (I), posteriormente se genera el 

desarrollo de raíces, tallos, hojas y estolones (II), dando paso al inicio de tuberización (III), 

al acumularse carbohidratos de reserva y generándose el llenado del tubérculo (IV); por 

último, ocurre la maduración, comenzando con un amarillamiento del follaje (V). 

 

Fuente: Modificado de SQM, (2006). 

Características botánicas del cultivo de papa 

La papa es una planta herbácea anual, dicotiledónea, perenne (Stevenson et al., 2001), 

autógama, con un sistema aéreo y otro subterráneo de naturaleza rizomática, del cual 

surgen estolones, que, al cesar su desarrollo, generan tubérculos (Andrade, 2017). 

 

Figura 2: Características morfológicas de las plantas de papa y de los cultivares 

Diacol Capiro y Criolla Colombia. A. Planta completa de papa. B. Inflorescencias 

ramificadas de color morado con blanco de S. tuberosum. C. Inflorescencias de color lila con 
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tonalidades rojizas de S. phureja. D. Hoja compuesta lanceolada de S. tuberosum. E. Hoja 

compuesta lanceolada de S. phureja. F. Tubérculo-semilla redondeado de S. tuberosum. G. 

Tubérculo-semilla ovoide de S. phureja. 

 

Fuente: Modificado de CIP, (2015a). 

 

Los tallos son erectos, gruesos o débiles, usualmente verdes, pubescentes (Salazar, 1995) 

con presencia de tricomas y se originan en la yema del tubérculo; las hojas son compuestas 

imparipinnadas, con folíolos primarios, secundarios e intercalares de formas lanceolada, y  

una nerviación reticulada (Zuñiga et al., 2017). 

 

Las flores son inflorescencias cimosas ramificadas, las cuales se ubican en la extremidad 

del tallo y están sujetadas por un escapo floral (Zuñiga et al., 2017). Los pétalos son 

subrotados a rotado-estrellados, con ovario bilobular y óvulos numerosos, estilo delgado y 

estigma capitado (Salazar, 1995), presentan diferentes colores en la corola, como blanca, 

rosado, púrpura, amarillo pálido o morado, con anteras amarillas o anaranjadas (Figura 2). 

El fruto es una baya globosa verde, amarillo o café, que al madurar toma un color violeta 

(Stevenson et al., 2001). 
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Las raíces son ramificadas, finas, largas y fibrosas, mientras que en los tallos subterráneos 

(estolón) se generan las raíces adventicias, estas se engrosan formando los tubérculos, 

en los cuales se almacena las reservas de almidón, y es considerado como semilla asexual 

de la papa (Zuñiga et al., 2017). Los tubérculos pueden tomar distintos colores, como son 

blanco, amarillo, rosado, morado, azul o bicolores en formas redondeados o alargada. 

Sobre la superficie hay hundimientos llamados ñojosò donde se encuentran las yemas 

vegetativas que generan los tallos; los tubérculos también poseen unos orificios de 

intercambio gaseoso, denominados lenticelas (Adams, 1975). 

 

La papa cv. Diacol Capiro es una especie tetraploide (2n=4x=48), su tubérculo tiene una 

forma redondeada, con un color de piel (periderma) morado, mientras que su pulpa es de 

color crema (Benavides y Pozo, 2008; Juyó et al., 2011). Procede de un cruce desarrollado 

por el Instituto Colombiano Agropecuario en 1968, de Tuquerreña (CCC 61) x 1967 (C) (9) 

(CCC 751) (Ñustez, 2011). Por su parte, el cultivar Criolla Colombia es una especie diploide 

(2n=2x=24), cuyo tubérculo posee forma redonda a ovoide de color amarillo y algunos 

presentan tintes rojos (Escallón et al., 2005; Rodríguez et al., 2009); algunas de las 

diferencias entre estos dos cultivares de papa se pueden observan en la Tabla 1. 

 

Tabla 1: Comparación de algunas características del cultivo de papa cv. Diacol 

Capiro y cv. Criolla Colombia. 

Características del cultivo Papa capira Papa criolla 

Altitud ideal (m.s.n.m.) 1.800 - 3.200 2.200 - 2.800 

Temperatura optima (°C) 15 - 20 10 - 20 

Precipitaciones (mm) 600 900 

Suelos  Arenosos con drenaje Texturas sueltas y profunda 

pH 5,5 - 7,0 5,2 - 5,9 

Dormancia del tubérculo (días)   40 - 50 11   

Forma del tubérculo Redonda Redonda a ovoide 

Color de la piel del tubérculo  Morado Amarillo 

Color de la pulpa del tubérculo Crema Amarillo 

Color inf lorescencias Morado con blanco Lila-rojizas 
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Cultivo de papa en Colombia e importancia económica 

En Colombia se han reportado cerca de 250 cultivares de papa, sin embargo, las más 

utilizadas son las denominadas Parda Pastusa, Pastusa Suprema, Diacol Capiro y 

Superior pertenecientes a S. tuberosum subsp. Andigena, además de la variedad Criolla 

Colombia (S. phureja) (Fedepapa, 2018; Chaves et al., 2019). El cultivo de papa se localiza 

en las zonas altas de las tres cordilleras en un rango altitudinal de 2.200 a 3.400 m.s.n.m, 

concentrando el 90% de la producción en los departamentos de Cundinamarca (37%), 

Boyacá (27%), Nariño (20%) y Antioquia (6%) (Agronet, 2020; MADR, 2020). 

 

Para el 2019, el área cultivada con papa fue de 162 mil ha, con rendimientos de 20,34 t/ha, 

el consumo de papa en el país alcanzó 2.701 millones de toneladas, disminuyendo en 81 

mil toneladas frente a los 2.782 millones de toneladas consumidas en 2018 (FNFP y 

Fedepapa, 2019a; MADR, 2020). El departamento con mayor producción, tanto de papa 

cv Diacol Capiro como Criolla Colombia, fue Cundinamarca, mientras que Antioquia ocupó 

el cuarto lugar con una producción de 175.352 t de la primera y 15.776,6 t de la segunda, 

con rendimientos de 20,34 t/ha y 10,85 t/ha, respectivamente (Tabla 2) 

 

Tabla 2: Estadísticas del cultivo de papa cv. Diacol Capiro y cv. Criolla Colombia 

para el año 2019 (Agronet, 2019). 

Variedad Departamento 

Área Cosechada 

(ha) Producción (t) Rendimiento (t/ha) 

Participación 

producción 

nacional (%) 

Papa cv. Diacol 

Capiro 

Cundinamarca 60.687,90 1.531.313,10 25,23 41,45 

Boyacá 47.804,00 1.013.414,38 21,20 27,43 

Nariño 31.238,90 683.841,31 21,89 18,51 

Antioquia 8.619,50 175.352,00 20,34 4,75 

Cauca 4.643,95 107.314,00 23,11 2,90 

Norte de Santander 3.114,00 71.377,00 22,92 1,93 

Santander 2.817,60 63.123,23 22,40 1,71 

Tolima 2.036,00 34.375,00 16,88 0,93 

Caldas 578,00 7.668,00 13,27 0,21 

Valle del Cauca 364,00 6.680,00 18,35 0,18 

Huila 45,00 232,00 5,16 0,01 

Putumayo 15,50 99,00 6,39 0,00 
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Variedad Departamento 

Área Cosechada 

(ha) Producción (t) Rendimiento (t/ha) 

Participación 

producción 

nacional (%) 

Papa cv. 

Criolla Colombia 

Cundinamarca 6.511,50 114.818,00 17,63 45,12 

Boyacá 4.013,52 61.922,28 15,43 24,34 

Nariño 2,005.50 33.153,13 16,53 13,03 

Antioquia 1,454.00 15.776,60 10,85 6,20 

Norte de Santander 967,00 18.485,00 19,12 7,26 

Cauca 335,00 6.604,00 19,71 2,60 

Tolima 138,00 2.068,00 14,99 0,81 

Santander 89,60 1.619,94 18,08 0,64 

 

En cuanto a la balanza comercial nacional para el año 2019, el cultivo de papa registró un 

déficit (Tabla 3), debido a que solo se exportaron 1.393 t a Estados Unidos (41%), Curazao 

(27%), Panamá (11%), España (5%) y Japón (4%), en comparación con 45.222 t 

importadas de Bélgica (58%), Países Bajos (21%), Estados Unidos (9%), Francia (6%) y 

México (2%). Desde el 2009, no se reporta en el país una balanza comercial positiva de 

papa (FNFP y Fedepapa, 2019b).  

 

Tabla 3: Balanza comercial del cultivo de papa 2015-2019 (FNFP y Fedepapa, 2019b). 

Categoría 

Año 

2015 2016 2017 2018 2019 

Importaciones 35.471  38.793  36.992 47.060  46.615 

Exportaciones 787 1.041 1.779 1.182 1.393 

Balanza comercial -38.684 -37.753 -35.213 -45.878 -45.222 

 

En la actualidad, hay mercados internacionales con un gran potencial para exportación de 

tubérculos derivados cultivares de papas colombianas como la papa criolla, que han sido 

bien aceptadas en Japón y Estados Unidos, presentando una demanda internacional 

creciente. Sin embargo, debido a factores como el procesamiento postcosecha, el envío 

del producto y la baja calidad por problemas fitosanitarios, los volúmenes exportados no 

son significativos, pues no superan las 1.000 t anuales, sin poder satisfacer la demanda 

existente (FNFP, 2006; Rozo y Ramírez, 2011). 

 

Los problemas fitosanitarios no solo afectan las exportaciones de papa, también causan la 

reducción de la rentabilidad del cultivo y el aumento en los costos de su producción, siendo 

una necesidad el empleo de tubérculos-semilla certificados. El ICA (2011) recomienda el 

uso de estas semillas certificadas, las cuales deben cumplir con una calidad fisiológica 
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(edad de la semilla, historial del crecimiento, condiciones de almacenamiento, dormancia 

y germinación), física (tamaño, forma, heridas), de pureza genética y sanitaria (plagas y/o 

patógenos), ya que se ha demostrado que, en los cultivos de papa, el uso regular de semilla 

de alta calidad conduce al aumento en los rendimientos de 70 a 100% (Thomas-Sharma 

et al., 2016). Para la producción de tubérculos-semilla certificados se deben generar 

previamente las categorías Super Élite, Élite, Básica y Registrada (Figura 3). La semilla 

Super Élite corresponde a esquejes y/o minitubérculos derivados de plantas propagadas 

in vitro del material inicial, los tubérculos derivados de esta semilla son considerados como 

semilla Élite, su multiplicación genera la semilla Básica; de esta última categoría, procede 

la semilla Registrada, la cual a su vez es fuente de la semilla Certificada; la producción de 

estas categorías se realiza en laboratorio, casa malla o invernadero para  el caso de las 

semillas Súper-Élite y Élite, mientras que para las categorías Básica, Registrada y 

Certificada se producen en campo. Estas semillas son sometidas a inspección sanitaria, 

verificando que no sobrepasen los niveles de tolerancia (Tabla 4) establecidos para plagas 

(gusanos barrenadores, chizas, babosas, polillas, nemátodos y áfidos) y enfermedades 

originadas por bacterias (Streptomyces scabiei, Ralstonia solanacearum y Erwinia 

carotovora), hongos (Verticillium spp., Rosellinia sp., Fusarium spp., Rhizoctonia solani, 

Angiosorus solani), oomycetes (Phytophthora infestans), protozoos (Spongospora 

subterranea) y virus (PLRV, PVY, PVX, PVS y PYVV), regulados en Colombia por la 

Resolución 3168 de 2015 (Fedepapa, 2017). 

 

Figura 3: Certificación de semilla de papa. Fase 1: Producción de semilla en laboratorio, 

invernadero o casa malla de las categorías Super-Élite y Élite. A. Cultivo in vitro de papa. 

B-C. Multiplicación de semilla en casa malla. D. Minitubérculos generados a partir de 

aeroponía. Fase 2: Producción de semilla en campo de las categorías Básica, Registrada 

y Certificada. E. Minitubérculos para la multiplicación de semilla categoría Básica. F. 

Cultivo de semilla Registrada en campo. 
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Fuente: A. tomada Halterman et al., (2012); B-E. tomado de Agrosavia, (2022); F. tomada 

de PYMERURAL, (2013). 

 

Tabla 4. Porcentaje de tolerancia de enfermedades y plagas en material de siembra. 

(ICA, 2015). 

Enfermedades / Plagas Estado 

Categoría de semillas 

Super élite Élite  Básica Registrada Certificada 

Virus: PLRV, PVY, PVX, PVS F* 0 0 1 2 5 

Amarillamiento de venas: PYVV F 0 0 0 1 1 

Gota: (Phytophthora infestans) T 0 0 10 15 15 

Rhizoctoniasis T leve 0 0 2 5 10 

Rhizoctonia solani T moderado 0 0 1 3 5 

Lama o arrebollado: Rosellinia sp T 0 0 0 0 0 

Roña Spongospora subterranea T 0 0 0 0 1 

Sarna: Streptomyces scabies T 0 0 0 1 2 

Pudrición seca: Fusarium spp y 

Phoma spp 

T 0 0 0 1 2 

Carbón: Angiosorus solani T 0 0 0 0 0 

       



 

Marco teórico 15 

 

 

Enfermedades / Plagas Estado 

Categoría de semillas 

Super élite Élite  Básica Registrada Certificada 

Pudriciones blandas: Erwinia 

carotovora var. carotovora y 

atroseptica 

T 0 0 0 0 0,2 

Dormidera: Ralstonia solanacearum F T 0 0 0 0 0 

Madurez prematura: Verticillium spp. F 0 0 0 1 2 

Gusanos barrenadores: Neopacthus 

spp, Premnotrypes vorax, chizas y 

babosas, Phthorimaea operculella, 

Tecia solanivora 

T** 0 0 1 3 6 

Polillas: Phthorimaea operculella T 0 0 0 0 0 

Tecia solanivora: larvas vivas T 0 0 0 0 0 

Nematodos: Globodera spp. T 0 0 0 0 0 

Meloydogyne spp. T 0 0 0 0 0 

Áfidos T 0 0 0 0 0 

F: follaje. Apreciación en campo, con base en sintomatología en planta. Plantas/ha máximo 

T: tubérculo. Apreciación en la cosecha, evaluado en porcentaje de tubérculos afectados 

(*) Pruebas de laboratorio. La presencia del virus en ELISA cualitativa descarta el lote 

(**) Evaluación de tubérculos en la cosecha y clasificación 

 

Como se mencionó anteriormente, el cultivo de papa es afectado por diversas plagas y 

enfermedades; algunas de las plagas más relevantes que atacan el cultivo (Figura 4) son: 

la polilla guatemalteca (Tecia solanivora), la cual ataca el tubérculo tanto en campo como 

en el almacenamiento, ocasionando graves pérdidas de producción de alrededor del 50 al 

100% (Villanueva y Saldamando, 2013); las babosas (Deroceras sp.) se alimentan de los 

tallos y hojas de las plantas (Cobos et al., 2019); las pulguillas (Epitrix spp.) afectan el 

sistema radicular, estolones y tubérculos, lo cual permite el ingreso de bacterias y hongos 

a la planta (Ormeño y Rosales, 2015); los gusanos blancos (Premnotrypes vorax) en su 

estado larvario se alimentan de los tubérculos y como adultos generan daños en follaje y 

tallos, causando pérdidas en Colombia de hasta un 80% en la producción del cultivo 

(Martínez y Cerón, 2002; ICA, 2011); escarabajo de la papa (Leptinotarsa decemlineata) 

se alimentan del follaje de las plantas, se estima que las pérdidas por estos insectos son 

de alrededor del 15% (López-Pazos y Cerón, 2010) y por último, nematodos del quiste 

(Globodera pallida) se alimentan de los tubérculos y raíces de la papa, originando que las 

plantas presenten poca resistencia a sequías, además de falta de vigor (Jatala, 1986).  
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Figura 4: Daños en cultivos de papa causados por plagas. A. La Polilla guatemalteca 

afecta la calidad del tubérculo. B. Las babosas dañan el follaje de la planta de papa. C. 

Las pulguillas deterioran el follaje. D. El gusano blanco ocasiona daños tanto en el 

tubérculo como en el follaje. E. El nemátodo del quiste reduce el sistema radical de la 

planta. F. Las larvas y los adultos del escarabajo de la papa defolian las plantas, atrofiando 

el crecimiento vegetal. 

 

Fuente: A-E. modificadas de ICA, (2011); F. modificada de Ocete y Pérez, (1994). 

 

Con relación a las enfermedades producidas por bacterias (Figura 5), las principales son: 

Marchitez bacteriana causada por Ralstonia solanacearum, esta bacteria es clasificada en 

ß-Proteobacteria dentro de la familia Burkholderiaceae, es transmitida por el suelo, agua 

de riego y animales, y por tubérculos-semilla infectados; el síntoma más común es el 

marchitamiento de las plantas. Se considera la segunda bacteria fitopatógena más 

importante a nivel mundial, después de Pseudomonas syringae (Mansfield et al., 2012); 

Sarna común, manchado o caratoseno es producido por la bacteria Gram positiva 

Streptomyces scabies de la familia Streptomycetaceae, este microorganismo puede 

causar necrosis en tallos, raíces y estolones, mientras que en tubérculos se presentan 

sarna y costras leves; patanegra de la papa por Pectobacterium atrosepticum (Sin: Erwinia 

carotovora subsp. Atroseptica) y Pudrición blanda del tubérculo por P. carotovorum, (Sin: 

E. carotovora subsp. Carotovora). Tanto la enfermedad de patanegra de la papa como la 

pudrición blanda del tubérculo son causadas por bacterias del género Pectobacterium 

miembros de las ß-Proteobacterias de la familia Pectobacteriaceae, los síntomas que 
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producen estas bacterias son necrosis del tallo que se origina en el tubérculo-semilla 

plantado, además de lesiones líquidas y suaves con tejido macerado en las pudriciones 

blandas (Aguirre et al., 2019; Charkowski et al., 2020) 

 

Figura 5: Enfermedades en cultivos de papa ocasionadas por bacterias: A. Patanegra 

de la papa, con pudrición de color café en el tubérculo; B. Pudrición blanda del tubérculo, 

con exudación de lixiviados en el tubérculo; C. Marchitez bacteriana afectando tejido foliar 

y tubérculo, en el cual se observa oscurecimiento en el anillo vascular. D. Sarna común, 

con lesiones corchosas en tubérculos.  

 

Fuente: Modificadas de ICA, (2011). 

 

En cuanto a las enfermedades causadas por hongos (Figura 6), entre las más importantes 

se encuentran: el tizón temprano ocasionado por Alternaria solani, esta enfermedad 

fúngica genera síntomas en tallos, hojas y tubérculos, como es necrosis en el área foliar; 

el tizón temprano tiene tres fuentes principales de transmisión: tubérculos-semilla 

infectados, clamidosporas en el suelo y malezas (Duarte et al., 2013); y la costra negra de 

la papa (Rhizoctonia solani), esta enfermedad causa lesiones cafés oscuras con presencia 

de esclerocios del hongo en los tallos, estolones y tubérculos, además de formación de 

chancros en el tallo y tubérculos aéreos, lo anterior disminuye la calidad y rendimiento del 

cultivo; se puede transmitir por tubérculo-semilla y/o por el suelo (Bains et al., 2002). 

 

Figura 6: Enfermedades en cultivos de papa causadas por hongos. A. Tizón temprano 

generado por A. solani. B. Presencia de pústulas en tubérculo ocasionado por R. solani.  
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Fuente: Tomadas de ICA, (2011). 

 

Adicionalmente a las enfermedades ya mencionadas, el cultivo de la papa también es 

afectado por la sarna polvorienta, la gota y marchitez ñpurple-topò. La sarna polvorienta o 

roña polvosa es causada por Spongospora subterranea f.sp. subteranea del orden de los 

Plasmodiophorales, este microorganismo ocasiona la formación de agallas en la raíz 

(hiperplasia de raíz) y lesiones pulverulentas en el tubérculo; además, S. subterranea es 

un vector natural del virus PMTV (Adolf et al., 2020). Estudios realizados en Colombia han 

demostrado que esta sarna disminuye en un 23% la longitud de plantas de la papa cv. 

Diacol Capiro, además de reducir el peso seco foliar en hasta 23% y el peso de los 

tubérculos en hasta 30% (Gilchrist et al., 2011); la gota, tizón tardío o añublo de la papa 

ocasionado por Phytophthora infestans de la clase de los Oomycetes, presenta síntomas 

en las hojas y tallos, generando lesiones de color café oscuro con presencia de micelio y 

zoosporangios del patógeno; en los tubérculos se producen lesiones irregulares oscuras 

(Adolf et al., 2020); en Colombia, la gota es una enfermedad frecuente y destructiva, para 

cuyo manejo se destina cerca del 8 al 12% de los costos de producción total del cultivo 

(Carreño et al., 2007); La marchitez de la punta morada de la papa (potato purple top), es 

producida por un fitoplasma (Tenericutes), que induce síntomas en hojas superiores con 

tonalidades morados, enrollamiento, tubérculos aéreos y flácidos, además de un deterioro 

temprano de la planta (Crosslin et al., 2011; ICA, 2017). 

 

Figura 7: Síntomas en cultivos de papa ocasionados por protozoos y pseudohongos 

en plantas de papa. A. Papa criolla y B. Papa Diacol Capiro con múltiples agallas 
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causadas por S. subterranea. C. P. infestans afectando tejido foliar con lesión de color café 

y signos del patógeno. 

 

Fuente: Tomada de Fry (2008). 

 

Adicionalmente, la papa es afectada en el mundo por al menos 53 especies de virus, que 

disminuyen los rendimientos, la calidad comercial de los tubérculos y degeneran los 

tubérculos-semilla, siendo los virus de mayor importancia económica global: PVY, PLRV y 

PVX (Salazar, 2006; Kerlan, 2008; Kreuze et al.,2020). 

 

Viroma 

Los virus son entes infecciosos con organización no celular, considerados parásitos 

genéticos, que presentan una estructura básica consistente de un genoma y una cubierta 

proteica, denominada cápside (CP). Existen algunas especies que adicionalmente 

presentan una membrana externa obtenida a partir de organelos o de la membrana 

plasmática de las células huéspedes (Van Regenmortel, 2010; Van Regenmortel, 2018). 

El genoma viral puede estar constituido por DNA o RNA, de simple o doble cadena, lineal 

o circular. Las part²culas virales en su forma completa (ñmaduraò) y con capacidad infectiva 

se denominan viriones. Los viriones tienen diferentes tamaños y morfologías, los cuales 

son utilizados como base la identificación de algunos grupos de virus; estos presentan al 

menos seis formas estructurales (con o sin envoltura externa de origen celular): helicoidal 

rígida o flexuosa (filamentosa), isométrica, bacilar, pleomórfica, esférica y compleja (Van 

Regenmortel, 2011; Hull, 2014; Marín y Gutiérrez, 2016). 
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En la actualidad, el ICTV (International Committee on Taxonomy of Viruses) reconoce un 

total de 9.110 especies de virus y viroides, distribuidos dentro de 70 subgéneros, 2.224 

géneros, 136 subfamilias, 189 familias, 59 órdenes y 39 clases (ICTV, 2020); de esta 

clasificación, se reconocen 6 órdenes, 32 familias, 141 géneros y 1.901 especies de virus 

de plantas (Hanļinsk et al., 2020). Aproximadamente el 75% de los virus de plantas poseen 

genomas de cadena sencilla de RNA, 65% son (+) ssRNA y el 10% restante son de (-) 

ssRNA, mientras que un 5% tienen genomas de dsRNA y un 3% de ssRNA (RT). En cuanto 

a los virus de plantas de DNA, alrededor del 16% son de ssDNA y el 1% restante 

corresponde a virus con dsDNA (RT) (Raikhy y Tripathi, 2017).  Entre los grupos más 

importantes de virus de plantas, se encuentran los géneros: Potyvirus, Potexvirus y 

Polerovirus (Hull, 2014), varias de cuyas especies afectan económicamente el cultivo de 

la papa. 
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Figura 8: Principales grupos de virus de plantas (géneros y familias), agrupados 

según el genoma y la morfología de los viriones. 
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Fuente: Tomado de Marín y Gutiérrez, (2016). 

 

Los virus al ser parásitos intracelulares de plantas implementan dos rutas de transmisión: 

vertical y horizontal. La transmisión vertical consiste en la invasión de los virus a los 

órganos propagativos de las plantas, como son las semillas sexuales o asexuales, mientras 
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que la transmisión horizontal implica la acción de un agente abiótico (mecánica) o biótico 

(vectores) para la transferencia de las partículas virales, debido a que los virus de plantas 

no pueden penetrar directamente la cutícula y/o pared celular de las plantas. Dentro de los 

vectores se contemplan varias especies de ácaros, insectos (persistente, semipersistente 

y no persistente), nemátodos y algunos hongos y pseudohongos habitantes del suelo; esta 

transmisión puede ser circulativa y no circulativa (Stange, 2006; Blanc, 2008). 

 

Figura 9: Principales vectores de virus de plantas. A. Áfido (Myzus persicae) 

penetrando la hoja con su estilete; B. Cicadélido (Circulifer tenellus); C. Mosca blanca 

(Bemisia tabaci). 

 

Fuente: Tomado de Hull, (2014). 

 

Los síntomas de las enfermedades virales en plantas se clasifican según su tamaño 

(microscópicos o macroscópicos) y localización (locales o sistémicos); los síntomas locales 

se desarrollan en el sitio de ingreso del virus a la planta (lesiones necróticas o cloróticas 

locales) y son frecuentemente microscópicos; en cuanto a los síntomas sistémicos, éstos 

resultan de la infección de los virus en sitios diferentes al lugar de ingreso y pueden ser: 

Clorosis, moteados, mosaicos, estriados, amarillamiento de venas, anillos concéntricos, 

necrosis, malformaciones y reducción del crecimiento, entre otros (Bhat y Rao, 2020).  

Virus que infectan el cultivo de la papa 

Las enfermedades causadas por virus por lo general no son letales para las plántulas de 

papa, pero disminuyen considerablemente el rendimiento y vigor de éstas. Es importante 

resaltar que los virus que provocan más daños en este cultivo son transmitidos por medio 

de la semilla asexual, e incluyen al PLRV, PVX y PVY, los cuales pueden ocasionar 

pérdidas en el rendimiento en hasta un 80%, siendo más severos cuando se presentan en 
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infecciones mixtas (Stevenson et al., 2001; Thomas-Sharma et al., 2016, Kreuze et al., 

2020). En papa se registran síntomas virales como mosaicos, moteados, amarillamientos 

de venas, necrosis, malformaciones, enrollamientos foliares, enanismos, entre otros 

(Figura 10). 

 

Figura 10: Síntomas de virosis en papa. A. Mosaico Rugoso causado por PVY 

observado en hojas de S. tuberosum; B. Enanismo en plantas de S. phureja; C. 

Amarillamiento en tejido foliar de S. phureja, causado por PYVV; D. Enrollamiento en S. 

tuberosum, producido por PLRV. 

 

 

Algunos de los virus que afectan el cultivo de la papa se reportan en la Tabla 5. 
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Tabla 5: Virus y viroides que afectan la papa (Modificada de Stevenson et al., 2001; 

Kumar et al., 2019b; Kreuze et al., 2020).  

Virus (Familia y 

género) Distribución Medios de transmisión 

Rango de 

huéspedes 

Tamaño 

partícula 

Potato aucuba abaco virus 

(PAMV) (Alphaflexiviridae, 

Potexvirus) 

En todo el mundo, pero no 

es común en papa 

Contacto 

TPS 

Áfidos no persistentes de 

plantas coinfectadas con  

PVA o PVY 

Estrecho; (papa, 

trébol subterráneo) 

11 x 580 nm 

Potato virus X (PVX) 

(Alphaflexiviridae, 

Potexvirus) 

En todo el mundo Contacto, extremadamente 

fácil 

TPS 

Transmisión mecánica 

Estrecho; 

Principalmente 

solanáceas 

13 x 515 nm 

Potato virus M (PVM) 

(Betaflexiviridae, 

Carlavirus) 

En todo el mundo, excepto 

en la región Andina 

Áfidos no persistentes 

Contacto 

Estrecho; 

Principalmente 

solanáceas 

12 x 650 nm 

Potato virus S (PVS) 

(Betaflexiviridae, 

Carlavirus) 

En todo el mundo Áfidos no persistentes  

Contacto 

Estrecho; 

Principalmente 

solanáceas 

12 x 660 nm 

Potato latent virus (PLV) 

(Betaflexiviridae, 

Carlavirus) 

Norte América Áfidos en condiciones 

experimentales 

Contacto 

Sap 

Papa 12 x 625 nm 

Potato virus T (PVT) 

(Betaflexiviridae, 

Tepovirus) 

Bolivia, Perú, 

probablemente en la región 

Andina  

Sap 

TPS 

Polen 

Contacto 

Estrecho; 

Principalmente 

solanáceas 

12 x 640 nm 

Alfalfa mosaic virus (AMV) 

(Bromoviridae, Alfamo-

virus) 

En todo el mundo Áfidos no persistentes  

Sap 

TPS en condiciones 

experimentales 

Polen 

Extenso, ocurriendo 

naturalmente en 150 

especies 

56 nm 

Cucumber mosaic 

virus (CMV) (Bromoviridae, 

Cucumovirus) 

En todo el mundo, pero raro 

en papa 

Áfido no persistente 

TPS 

Sap 

Extenso, alrededor 

de 800 especies 

30 nm 

Potato yellowing virus 

(PYV) (Bromoviridae, 

Ilarvirus) 

Bolivia, Chile, Perú Áfidos, semipersistentes 

TPS en condiciones 

experimentales 

Estrecho; (papa) 18 x 21-60 nm 

Tomato spotted wilt virus 

(TSWV) (Bunyaviridae, 

Tospovirus) 

En todo el mundo Trips persistentemente, 

adquieren el virus solo en la 

etapa larval 

Sap 

Moderado a extenso, 

incluyendo especies 

en las Compositae, 

leguminosa y 

solanáceas 

70-110 nm 

Arracacha virus B, oca 

strain (AVB-O) 

(Comoviridae, Nepovirus) 

Bolivia, Perú TPS 

Polen 

Sap con dificultad 

Estrecho; 

principalmente papa 

y oca (Oxalis 

tuberosa) 

26 nm 

Potato yellow vein virus 

(PYVV) (Closteroviridae, 

Crinivirus) 

Colombia, Ecuador Mosca blanca (Trialeurodes 

vaporariorum) 

No transmisión por Sap 

Tubérculo infectado 

Estrecho; 

(Papa, Lycopersicon 

spp., Solanum 

nigrum) 

10-12 x 650-

900 nm 

Potato yellow mosaic virus 

(PYMV) (Geminiviridae, 

Begomovirus) 

Venezuela Mosca Blanca 

Sap posiblemente 

Estrecho; 

Principalmente 

solanáceas 

18-20 nm 
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Virus (Familia y 

género) Distribución Medios de transmisión 

Rango de 

huéspedes 

Tamaño 

partícula 

Solanum apical leaf curl 

virus (SALCV) 

(Geminiviridae, 

Begomovirus) 

Perú (a bajas alturas) Solo por Injerto Estrecho; 

Principalmente 

solanáceas 

18-20 nm 

Tomato yellow mosaic 

virus (ToYMV) 

(Geminiviridae, 

Begomovirus) 

Brasil, Venezuela Mosca blanca (B. tabaci)  

Sap 

Papa, otras especies 

de solanáceos, 

Tabaco, tomate 

18-20 nm 

Beet curly top virus (BCTV) 

(Geminiviridae,   

Curtovirus) 

Regiones semiáridas de 

México a Canadá, Cuenca 

Mediterránea 

Cicadélidos persistentemente 

y no propagativamente 

No transmisión por Sap 

Moderado, alrededor 

de 300 especies 
18-20 nm 

Potato deforming mosaic 

virus (PDMV) (Geminivirae 

subgroup III) 

Argentina, Brasil Mosca blanca 

TPS 

No transmisión por Sap 

Estrecho; 

Principalmente 

solanáceas 

18-20 nm 

Potato leafroll virus (PLVR) 

(Luteoviridae, Polerovirus) 
En todo el mundo Áfidos persistentes y no 

propagativos 

TPS 

No transmisión Sap 

Estrecho; 

Principalmente 

solanáceas 

24 nm 

Potato spindle tuber viroid 

(PSTVd) (Pospiviroidae, 

Pospiviroidae) 

Extendida, reportada en 

Argentina, Australia, 

Canadá, China, India, 

Polonia, Sudáfrica, Unión 

Soviética, Estados Unidos 

Contacto y transmisión 

mecánica 

Áfidos de plantas 

coinfectadas con PLRV 

TPS 

Estrecho; 

Principalmente 

solanáceas 

37 ± 6 nm 

Potato virus A (PVA) 

(Potyviridae, Potyvirus) 
En todo el mundo, excepto 

en la región Andina 
Áfidos, no persistentes Estrecho; 

Principalmente 

solanáceas 

11 x 730 nm 

Potato virus Y (PVY) 

(Potyviridae, Potyvirus) 
En todo el mundo Áfidos no persistentes 

Sap 

TPS 

Contacto  

Estrecho; 

Principalmente 

solanáceas 

11 x 740 nm 

Potato virus V (PVV) 

(Potyviridae, Potyvirus) 
Tierras altas bolivianas, 

Perú, Norte de Europa 
Áfidos no persistentes 

TPS 
Estrecho; 

Principalmente 

solanáceas 

12-13 x 700- 

720 nm 

Eggplant mottled dwarf 

virus (EMDV) 

(Rhabdoviridae, 

Nucleorhabdovirus) 

Sur de Italia, Marruecos, 

Portugal, Túnez 
Áfidos 

Sap 
Estrecho; 

(solanáceas y otras 

pocas) 

76-190 nm 

Potato yellow dwarf virus 

(PYDV) (Rhabdoviridae, 

Nucleorhabdovirus) 

Norte y centro de los 

Estados Unidos Y Canadá, 

pero no fue reportado en los 

últimos 50 años 

Cicadélidos, (dos cepas 

transmitidas por diferentes 

vectores) 

Moderado (especies 

en la solanácea y 

otras seis familias) 

75-380 nm 

Andean potato mottle virus 

(APMoV) (Secoviridae, 

Comovirus) 

Región Andina, Brasil Contacto 

Escarabajos de pepino 

(Diabrotica spp.) 

Estrecho; 

Principalmente 

solanáceas y oca 

(Oxalis tuberosa) 

28 nm 

Potato black ringspot virus 

(PBRSV) (Secoviridae, 

Nepovirus) 

Perú No decidido (vector 

nematodo sospechoso) 

TPS en condiciones 

experimentales 

Polen 

Estrecho; (papa, oca 

(Oxalis tuberosa), 

arracacha (Arracacia 

xanthorrhiza)) 

26 nm 

 

Potato virus U (PVU) 

(Secoviridae, Nepovirus) 

Perú Longidorus spp. en 

condiciones experimentales 

Sap con dificultad 

TPS 

Desconocido, 

detectado una vez en 

papa 

28 nm 
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Virus (Familia y 

género) Distribución Medios de transmisión 

Rango de 

huéspedes 

Tamaño 

partícula 

Potato virus B (PVB) 

(Secoviridae, Nepovirus) 

Perú Nemátodos, recientemente 

reportado   

Papa  28-30 nm 

Tobacco necrosis virus 

(TNV) (Tombusviridae, 

Necrovirus) 

Eurpa, América del Norte mecánica 

Zoosporas (Olpidium 

brassicae) 

 

Tabaco, papa. 

Extenso para serotipo 

D, estrecho para 

serotipo A 

26 nm 

Andean potato latent virus 

(APLV) (Tymoviridae, 

Tymovirus) 

Región Andina, Centro 

América 

Contacto 

Polen 

Escarabajo de pulgas (Epitrix 

spp.) 

Posible TPS a niveles bajos 

Estrecho; 

Principalmente 

solanáceas 

28-30 nm 

Tobacco rattle virus (TRV) 

(Virgaviridae, Tobravirus) 

Europa, Japón, Nueva 

Zelanda, América del Norte, 

Rusia 

Nem§todos de ra²z ñstubby 

rootò 

TPS 

Sap 

Extenso, (gladiolo, 

lechuga, remolacha 

azucarera, tabaco, 

tulipán) 

23 x 50-190 

nm 

 

Potato mop-top virus 

(PMTV) (Virgaviridae, 

Pomovirus) 

Región Andina, Canadá, 

China, Norte de Europa, 

Japón 

Protozoario  

(S. subterranea) 

Transmisión mecánica 

Estrecho; 

Principalmente 

solanáceas 

18-20 x 100-

300 nm 

Tobacco Mosaic virus 

(TMV) (Virgaviridae, 

Tobravirus) 

En todo el mundo, pero no 

es un problema económico 

en la papa 

Contacto 

Semilla verdadera de 

huéspedes que no sean papa 

Suelo infectado 

Plantas anchas, tanto 

herbáceas como 

leñosas 

18 x 300 nm 

*Contacto: propagación de planta a planta en condiciones naturales; Sap:  

transmisible mecánicamente experimentalmente o bajo prácticas culturales intensivas; 

TPS: Transmitido en semilla verdadera de papa (semilla sexual). 

Virus de papa en Colombia 

En Colombia, los virus regulados por la Resolución 3168 de 2015 en material de siembra 

de papa son: PLRV, PVY, PVX, PVS y PYVV, los cuales pueden generar reduciones 

significativas en los rendimientos de los cultivos. Adicionalmente, se han realizado reportes 

en Colombia de la presencia de los virus PVV (Gutiérrez-Sánchez et al., 2014), PMTV 

(Vélez, 2007) y PVB (Giraldo et al., 2022). A continuación, se describen los principales 

aspectos de los géneros de virus de importancia económica en el cultivo de papa en el 

país. 

Género Potyvirus  

Este género pertenece a la familia Potyviridae, se caracterizan por su morfología flexuosa 

y filamentosa; poseen alrededor de 143 especies, tienen una simetría helicoidal, con una 

longitud de 690 a 900 nm de largo y 11 a 13 nm de ancho; su genoma es de RNA de 

cadena sencilla positiva de aproximadamente 9,7 kb. Los viriones tienen una proteína de 
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cápside (CP) única de 30 - 47 kDa; solo poseen un marco de lectura abierta o ORF (open 

reading frame) que codifica para una poliproteína. Los síntomas más comunes que inducen 

son deformación de hojas y brotes, mosaicos y moteados (Marín y Gutiérrez, 2016; ICTV, 

2020). 

 

Figura 11: Morfología del virión y estructura genómica de Potyvirus. Poseen una 

morfología flexuosa, y emplean como estrategia de expresión: poliproteína. 

 

Fuente: Tomado de Marín y Gutiérrez, (2016). 

 

Los potyvirus son uno de los géneros de virus más limitantes en el cultivo de la papa 

(Raikhy y Tripathi, 2017). Algunos de los virus más relevantes de este género son: PVY, 

PVV y PVA; siendo PVY el causante de mayores pérdidas económicas, ya que ocasiona 

daños en tubérculos y tejido foliar, reduciendo los rendimientos del 40 al 70% (Nolte et al., 

2004); PVY posee una partícula viral con cápside no envuelta, flexuosa, elongada con 

simetría helicoidal, y una longitud de 684 a 730 nm (Ogawa et al., 2008). La CP tiene 

aproximadamente 2.000 unidades monoméricas; este virus registra un ñcomplejo de seis 

grupos de razas definidos (PVYC, PVYO, PVYZ, PVYN, PVYE y PVYD) que contienen 
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aislados no recombinantes y al menos 14 aislados recombinantesò (Green et al., 2020). 

Algunas de estas razas son: raza ordinaria (PVYO), raza necrosante (PVYN) y raza 

causante de estriados puntiformes (PVYC) (Muñoz et al., 2016), dichas razas pueden ser 

distinguidas por sus reacciones con respecto a una serie de genes de resistencia en la 

papa; en cuanto a linajes recombinantes de importancia económica, se ha reportado el 

linaje PVYNTN, relacionada con la raza PVYN, pero asociado con la enfermedad PTNRD 

(Potato tuber necrotic ringspot disease) (Figura 12) considerado el mayor causante de esta, 

la cual induce anillos necróticos en los tubérculos (Karasev et al., 2011; Rodriguez-

Rodriguez et al., 2020). El PVV causa mosaicos y manchas necróticas en las plantas de 

papa y no se ha establecido su efecto económico sobre el cultivo; y, por último, PVA induce 

síntomas como mosaicos en folíolos, con pérdidas de rendimientos de hasta 40% en 

infecciones individuales y mixtas con PVX y PVS (Rajamäki et al., 1998; Hameed et al., 

2014), aunque aún no ha sido reportado en Colombia 

 

Figura 12: Síntomas en papa asociados a PTNRD (Potato tuber necrotic ringspot 

disease). A. Mosaico rugoso en follaje. B. Anillos necróticos en tubérculo-semilla. 

 

Fuente: Tomada de Kerlan, (2008). 

 

Género Potexvirus 

Los potexvirus hacen parte de la familia Alphaflexiviridae. Poseen un genoma (+) ssRNA 

lineal de 5,9 a 7,0 kb con caperuza en el extremo 5ô y cola poliadenilada en el 3ô. El genoma 

codifica para cinco ORF, el ORF1 contiene los motivos para RdRp, metiltransferasa y 

helicasa, los demás ORFs se expresan por medio de RNA subgenómicos, y poseen los 

motivos para tres proteínas de movimiento (TGB) y para CP. Los viriones se caracterizan 
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por ser filamentos flexuosos con una longitud de 470 a 580 nm y un diámetro de 13 nm, 

adicionalmente tienen una simetría helicoidal (Braun y Hemenway, 1992; Marín y 

Gutiérrez, 2016; ICTV, 2020).  

 

Figura 13: Morfología y organización genómica de virus del género Potexvirus. 

Poseen una morfología flexuosa, y emplean como estrategia de expresión: sgRNA y leaky 

scanning. 

 

 

Fuente: Modificado de Viralzone, (2008b). 
 

El Potato virus X (PVX) hace parte de este género, y puede transmitirse mecánicamente o 

por contacto en plantas de papa (Tabla 5). Los viriones de PVX consisten en varillas 

flexuosas de 470 - 580 nm de longitud y 13 nm de diámetro, con un genoma de 6.435 nt, 

con un extremo 5' provisto de caperuza de m7G y en el 3' de una cola de poli-A. Posee 

cinco ORFs; el ORF1 codifica para la RdRp, los ORFs 2 a 4 para las tres proteínas de 

movimiento: TGBp1, TGBp2 y TGBp3 y por último el ORF5 para CP (García et al., 2016). 

PVX induce mosaicos suaves (Figura 14) y amarillamiento intervenal en las plantas de 

papa, con reducciones del 15 - 20% en los rendimientos del cultivo (Cox y Jones, 2010). 

Adicionalmente, este virus muestra sinergismo con PVY, PVA y PVS, cuyas infecciones 

consiguen ocasionar enfermedades severas con mosaicos rugosos y reducciones en la 
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producción de tubérculos hasta del 50% (Beemster y Bokx, 1987; Hameed et al., 2014). 

Es considerado como uno de los virus más importantes para los sistemas de producción 

de papa en el mundo (Scholthof et al., 2011). 

 

Figura 14: Síntomas de mosaico causados por Potato virus X (PVX).  

 

Fuente: Tomado de Marín y Gutiérrez, (2016). 

 

Género Polerovirus 

El género Polerovirus pertenece a la familia Luteoviridae, se caracteriza por tener 

partículas isométricas con diámetros de 25 - 30 nm y configuración t=3 (Figura 15) se 

componen de una CP mayor y menor; su genoma es de RNA de cadena sencilla de sentido 

positivo (+) con tamaños entre 5.641 nt para Turnip yellows virus (TuYV) y 5.987 nt para 

Potato leafroll virus (PLRV). El genoma de los polerovirus contiene asociaciones de VPgs 

en el extremo 5ô y seis ORFs: ORF0, ORF1, ORF2, ORF3, ORF4 y ORF5 (ICTV,2020). El 

ORF0 codifica para P0, una proteína con función supresora del silenciamiento viral en 

algunas plantas (Kozlowska-Makulska et al., 2010). Los ORF1 y ORF2 codifican para 

proteínas relacionadas con la replicación, ya que el ORF1 posee motivos de proteasas y 

helicasas, además expresa la proteína VPg; el ORF2 es expresado por medio de un 

cambio en el marco de lectura (frameshift) de ORF1 codificando de esta manera para 

RdRp, cabe mencionar que ORF1 y ORF2 se superponen en más de 400 nt. En cuanto al 

ORF3, expresa la proteína de cápside mayor y produce la proteína de cápside menor a 

partir del mecanismo de lectura continua (readthrough) del ORF5. Adicionalmente, el ORF4 
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codifica para una proteína de movimiento, esta al igual que P3a son expresadas por rastreo 

ribosomal (leaky scanning) en el RNA subgenómico (sgRNA); en cambio para la proteína 

Rap1, la traducción inicia a partir de un sitio interno de entrada de ribosoma (IRES) en el 

RNA genómico (Hull, 2014; Marín y Gutiérrez, 2016). 

 

Figura 15: Morfología del virión y organización del genoma de un miembro del 

género Polerovirus. Los virus de este género tienen una morfología isométrica, y emplean 

como estrategia de expresión: sgRNA, leaky scanning, frameshift y readthrough. 

 

 

 

Fuente: Modificado de Viralzone, (2008a). 
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Los polerovirus son restringidos al floema y son transmitidos por vectores, generalmente 

áfidos, aunque en estudios recientes se ha reportado la trasmisión por mosca blanca 

(Bemisia tabaci) de los virus Pepper whitefly-borne vein yellows virus (PeWBVYV) en 

pimiento (Ghosh et al., 2019) y Cucurbit aphid -borne yellows virus recombinante (CABYV) 

en melón (Costa et al., 2020). Cabe mencionar que no se ha registrado transmisión por 

medio semilla sexual, polen o inoculación mecánica para este virus (Marín y Gutiérrez, 

2016). El PLRV es la especie con mayor importancia económica de este género. 

 

Los viriones de PLRV consistes en partículas isométricas con diámetros de 25 - 30 nm con 

una simetría de t= 3; el tamaño de su genoma es de 5.987 nt, con una VPg asociada al 

extremo 5ô; el genoma del PLRV est§ dividido por una regi·n no codificante de 200 nt y 

nueve marcos abiertos de lectura (ORFs). El ORF0 expresa la proteína supresora de genes 

P0, mientras que el ORF1 expresa P1 y VPg por auto-proteolísis; ORF2 se expresa por un 

desplazamiento del marco de lectura (frameshift) y posee los motivos de RdRp; el ORF3 

codifica para la proteína de cápside mayor (CP) y el ORF4 expresa la proteína de 

movimiento. El ORF5 codifica para la región C-terminal de proteína de cápside menor, 

adicionalmente, este ORF codificado por el marco de lectura continua (RTD) posee un 

extremo N-terminal conservado y una región C-terminal variable relacionada con la 

eficiencia de transmisión de áfidos y el desarrollo de síntomas en las plantas. Los ORF6 y 

ORF7 expresan proteínas sin funciones definidas, mientras que el ORF8 codifica para 

Rap1, que está asociada con la replicación del virus (Bahner et al., 1990; Jeevalatha et al., 

2013; Aseel y Hafez, 2017; Xu et al., 2018; Kumar et al., 2019a).  

 

PLRV es transmitido por tubérculo-semilla y por medio de áfidos de manera persistente no 

propagativa (Almasi et al., 2013; Mesa et al., 2016). Este virus afecta a plantas de las 

siguientes familias: Amaranthaceae, Cruciferae, Portulacaceae y Solanaceae, incluyendo 

la papa (Marín y Gutiérrez, 2016). Los principales síntomas que causa son enrollamiento 

de hojas, enanismos, retraso en el crecimiento de la planta, y follaje con amarillamientos, 

además de una reducción en el rendimiento y la calidad de los tubérculos, debido a la 

ocurrencia de manchas necróticas distribuidas dentro de la pulpa. Reportes en cultivos de 

papa en el mundo, indican pérdidas de entre 50 y 100% por causa del PLRV (Kerlan, 2008; 

Kreuze et al.,2020) e incidencias en cultivos en Colombia del 20% (Mesa et al., 2016). 
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Figura 16: Síntomas ocasionados por PLRV en plantas de S. tuberosum. A. Necrosis 

inducida en el tubérculo; B. Enrollamiento foliar. 

 
Fuente: Tomado de Kerlan, (2008) y Hull, (2009). 

 

Género Crinivirus 

Los crinivirus pertenecen a la familia Closteroviridae. Los viriones son flexuosos con 

genomas de (+) ssRNA lineal, una longitud de 650 a 900 nm y diámetros de 10 a 13 nm. 

Para las especies con genoma bipartita (Figura 17) poseen un tamaño de 7.801 a 9.127 nt 

(RNA 1) y de 7.903 a 8.530 nt (RNA 2). Se transmiten frecuentemente por medio de 

moscas blancas (Alleyrodidae) de forma no persistente, ocasionando síntomas como 

enanismos, amarillamientos de nervaduras, y en algunos casos necrosis. Una de las 

especies de este género con mayor impacto en el cultivo de papa es el Potato yellow vein 

virus (PYVV), agente causal de la enfermedad del amarillamiento de las venas de la papa 

(Potato yellow vein disease - PYVD); este es un virus reemergente en los países andinos 

(Colombia, Venezuela, Perú y Ecuador), y afectan directamente el peso y número de 

tubérculos de las plantas infectadas (Filiz, 2020).  

 

El PYVV es la única especie del género con un genoma tripartita de 8.035 nt (RNA 1), 

5.339 nt (RNA 2) y 3.892 nt (RNA 3) (ICTV, 2014; Marín y Gutiérrez, 2016); este virus 

puede ocasionar en el cultivo de S. tuberosum reducciones de rendimiento entre 25 y 50% 

(Salazar et al., 2000), mientras que para el cultivo de S. phureja las reducciones registradas 

son del 33 al 48% (Guzmán-Barney et al., 2012). 
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Figura 17: Morfología del virión de un miembro del género Crinivirus y organización 

genómica de Potato yellow vein virus. El PYVV posee tres segmentos de ssRNA, el 

RNA 1 tiene tres ORFs, mientras que RNA 2 y RNA3 tienen cinco y tres ORFs, 

respectivamente. 

 

 

Fuente: Tomado de Marín y Gutiérrez, (2016). 

 

Figura 18: Síntomas de PYVV en papa, ocasionando amarillamiento de venas en el 

follaje. 

 

Fuente: Tomado de Marín y Gutiérrez, (2016). 
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Género Carlavirus 

Los carlavirus se encuentran dentro de la familia Betaflexiviridae. Los viriones tienen RNA 

de cadena sencilla positiva de 8,5 Kb, con partículas filamentosas flexuosas, diámetros de 

12 - 15 nm y longitudes de 610 a 700 nm; poseen simetría helicoidal (Figura 19). Las 

especies de este género se transmiten a través de áfidos de manera no persistente o por 

inoculación mecánica; algunos de los síntomas que inducen son: mosaicos y necrosis. El 

Potato virus S (PVS), es uno de los virus que hace parte de este género, posee los linajes 

PVSO (Ordinaria), PVSP (Phureja) y PVSA (Andina); A pesar de que la enfermedad 

generada por PVSO puede ser asintomáticas en tubérculos y hojas, puede originar pérdidas 

de rendimiento de un 15%. Esta raza también puede asociarse con síntomas como como 

rugosidad y bronceado en las hojas; en cuanto a PVSA, genera síntomas más severos tales 

como pérdidas de hojas y senescencia prematura (Jeffries, 1998; Matousek et al., 2005; 

ICTV, 2014; Marín y Gutiérrez, 2016). 

 

Figura 19: Morfología del virión de un miembro de la familia Betaflexiviridae y 

organización genómica del Potato virus S. PVS está compuesto por un segmento de 

(+) ssRNA que emplea como estrategia de expresión sgRNA para varios de sus ORFs.  

 

 

Fuente: Tomado de Marín y Gutiérrez, (2016). 
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Género Pomovirus 

El género Pomovirus deriva su nombre de la especie tipo Potato mop-top virus (PMTV). 

Poseen tres moléculas de (+) ssRNA de alrededor 6,3 ï 3,5 y 2,5 - 3 Kb, respectivamente, 

con una estructura tipo tRNA hacia el extremo 3´ y caperuza en el extremo 5´. Los viriones 

poseen una simetría helicoidal cuyas longitudes varían de 60 - 80, 150 - 160 y 290 - 310 

nm, dependiendo del virus y un diámetro entre 18 - 20 nm (Marín y Gutiérrez, 2016). La 

especie PMTV se caracteriza por su transmisión de forma persistente a través de 

zoosporas de S. subterranea f. sp. subterranea, pudiendo permanecer en los quistosoros 

del vector durante muchos años. Los síntomas más importantes que ocasiona PMTV son 

moteados y aclaramientos en las hojas (Figura 21), agrietamientos y anillos necróticos en 

la pulpa del tubérculo (spraing) (Adolf et al., 2020). 

 

Figura 20: Morfología del virión y organización del Potato mop-top virus. El PMTV 

está conformado por tres segmentos de (+) ssRNA, este virus emplea como estrategias de 

expresión sgRNA y readthrough. 

 

Fuente: Tomado de Marín y Gutiérrez, (2016). 
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Figura 21: Síntomas ocasionados por PMTV y por su vector S. subterranea. A. 

Presencia de moteados en las hojas. B. Agallas en raíces. 

 

 Fuente: Tomados de Marín y Gutiérrez, (2016); Adolf et al. (2020). 

Métodos para detección viral 

Con relación a la detección de virus, se emplean métodos distintos a los utilizados para 

hongos y bacterias, ya que son mucho más pequeños para ser visualizados por un 

microscopio de luz convencional y sus síntomas son similares a respuestas de la planta a 

otros patógenos, condiciones ambientales desfavorables y deficiencias nutricionales 

(Jeong et al., 2014); estos métodos comprenden la observación visual de síntomas 

diferenciales, el empleo de plantas indicadoras, la microscopía electrónica, métodos 

serológicos como ELISA (Enzyme-Linked Immunosorbent Assay) (Roca y Mroginski, 1991) 

y técnicas moleculares basadas en PCR, la retrotranscripción acoplada a la PCR (RT-PCR) 

y la PCR en tiempo real (qPCR) con SYBR Green y/o sondas TaqMan. En la actualidad, 

la detección por técnicas derivadas de PCR se considera mucho más sensible, específica 

y rápida, en comparación con las técnicas de inmunodiagnóstico, que resultan eficientes a 

gran escala, pero poseen varias limitantes con la especificidad de los antisueros y sus 

límites de sensibilidad (Boonham et al., 2014). 

Métodos basados en el uso de ácidos nucleicos 

Los métodos de detección de virus basados en ácidos nucleicos superan las desventajas 

de las pruebas biológicas y serológicas, ya que permiten una detección y cuantificación 

rápida y precisa de los patógenos. Algunos de estos métodos de detección de virus de 

DNA incluyen la hibridación fluorescente in situ (FISH) y las muchas variantes de PCR 
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(PCR anidada, PCR cooperativa, PCR multiplex y PCR en tiempo real); otros se basan en 

el RNA, como la transcripción reversa acoplada a PCR (RT-PCR), la hibridación Northern 

blot y AmpliDet RNA (Martinelli et al., 2015). La reacción en cadena de la polimerasa (PCR) 

está basada en la síntesis específica de secuencias de DNA, por medio de una DNA 

polimerasa termo estable, en un equipo denominado termociclador; el proceso inicia con 

una desnaturalización del DNA con altas temperaturas (>94°C), separándose en cadenas 

sencillas, luego los primers se unen a secuencias complementarias en las cadenas moldes 

(Anillamiento), y la polimerasa sintetiza la cadena complementaria (Extensión), generando 

múltiples copias de la región diana, luego de 35-40 ciclos de amplificación (Hull, 2014). 

 

 La PCR en tiempo real permite la cuantificación de los productos de PCR, permitiendo la 

detección y cuantificación de los virus en términos absolutos o relativos (con respecto a 

genes de referencia). Esta técnica reduce el tiempo de detección en comparación con la 

PCR convencional, disminuyendo el riesgo de contaminación. La acumulación de 

amplicones se mide en cada ciclo de la reacción, debido al uso de fluoróforos en sondas, 

primers, o agentes intercalantes del DNA. Debido a que el aumento en la señal 

fluorescencia se detecta sólo si la secuencia diana es complementaria a la sonda, 

amplificaciones no específicas no son detectadas (Jeong et al., 2014). 

 

Recientemente, ha surgido una técnica denominada amplificación isotérmica mediada por 

bucle, LAMP (Loop mediated isothermal amplification), altamente sensible en la detección 

de virus, siendo utilizada en PVY, PLRV, PVX, PSTVd y ToLCNDV. Esta técnica deriva de 

la amplificación isotérmica, en la cual la polimerasa amplifica a una temperatura constante 

y para la observación de los resultados se utilizan reacciones colorimétricas, 

bioluminiscentes o fluorescentes (Jeong et al., 2014; Kreuze et al., 2020). 

 

Métodos de secuenciación de alto rendimiento (HTS) 

Los avances tecnológicos han permitido secuenciar grandes cantidades de material 

genético de forma más económica y rápida, aumentando las oportunidades para la 

investigación y metodologías de diagnóstico. En 2005, las tecnologías de secuenciación 

denominadas de siguiente generación se fundamentaron en el análisis de millones de 
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fragmentos de material genético, siendo posible su secuenciación utilizando diferentes 

plataformas, en la actualidad se cuenta incluso con tecnologías que sobrepasan hasta el 

Terabyte de reads generadas por corrida, entretanto otras poseen exactitudes 

comparables con la obtenida por la secuenciación de Sanger, diferenciándose de ésta por 

el uso exhaustivo de tecnologías paralelas (Pacheco et al., 2015). En comparación con 

métodos de secuenciación utilizados anteriormente, como lo es Sanger, HTS posee la 

capacidad de secuenciar cientos de reads simultáneamente, en mucho menor tiempo, 

adicionalmente HTS ofrece una mayor sensibilidad en detectar variaciones (mutaciones), 

resolviendo las limitaciones que poseía la secuenciación Sanger (Arsenic et al., 2015). 

 

La HTS ha sido usada exitosamente para la identificación de nuevos virus, y además 

permite detectar en un único ensayo todos los virus que infectan las plantas bajo estudio y 

sirve de base para el desarrollo de nuevas pruebas de detección basadas en PCR, RT-

PCR, y LAMP (Maree et al., 2018). En Colombia, ya se ha empleado la secuenciación de 

alto rendimiento para la detección viral en el cultivo de papa, encontrando genomas 

completos y parciales de virus tales como: PYVV, PVY, PVV y PVX (Villamil-Garzón et al., 

2014; García, 2016; Sierra et al., 2021; Gutiérrez et al., 2021). Generalidades de algunas 

plataformas de secuenciación masiva son descritas en la Tabla 6. 

 

Tabla 6: Comparación de rendimiento de plataformas de secuenciación de varias 

generaciones. (Rhoads y Au, 2015; Kchouk et al., 2017). 

Plataforma Dispositivo Generación 

Longitud 

reads (bp) 

Tasa de 

error (%) 

reads por 

corrida 

Tiempo 

corrido Año 

Sanger ABI 3730x1 1.ª 400 - 900 0,3 96 0,5-3 h 2002 

Roche 454 GS FLX + 2.ª 700 1 1 x 106 23 h 2011 

Illumina MiSeq 2.ª 2 x 300 0,1 2,5 x 107 4-56 h 2011 

Illumina HiSeq 2500 

(High Output) 

2.ª 2 x 125 0,1 8 x 109 

(pareadas) 

7-60 h 2012 

Illumina HiSeq 2500 

(Rapid run) 

2.ª 2 x 250 0,1 1,2 x 109 

(pareadas) 

1-6 días 2012 

Ion Torrent Ion Proton 2.ª 200 1 6-8 x 107 2-4 h 2012 

SOLiD 5500 xl 2.ª 2 x 60 5 8 x 108 6 días 2010 

PacBio RS ll: P6-C4 3.ª 1,0-1,5 x 

104 

12 660 0,5-4 h 2014 

Oxford 

Nanopore 

MinION MK 3.ª 9,5 x 103 12 100 50 h 2015 
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Illumina  

Esta secuenciación de segunda generación fue lanzada en 2005 por Solexa, ahora Illumina 

(Villamor et al., 2019). Actualmente es una de las tecnologías dominantes en la 

secuenciación, siendo HiSeq una de las plataformas más populares. Illumina se basa 

inicialmente en la fragmentación del DNA en segmentos aleatorios, seguida de la ligación 

de los adaptadores específicos de la plataforma (Schirmer et al., 2016), empleando la PCR 

en puente (Figura 22) para crear copias de los segmentos generando grupos o clústers; 

todas las moléculas de DNA se secuencian en paralelo, a través de secuenciación por 

hibridación, donde cada nucleótido produce un color específico (Dalca y Brudno, 2010), 

debido a terminadores reversibles marcados con fluorescencia. Una limitante de esta 

tecnología es que no permite la secuenciación de fragmentos genómicos mayores a 1.100 

nt, por esta razón la cadena debe ser dividida y posterior a su secuenciación los reads 

cortas deben ser ensambladas (Pacheco et al., 2015). 

 

Illumina actualmente ofrece un conjunto de secuenciadores con una variedad de 

rendimientos y tiempos de respuesta, tales como MiSeq, NextSeq 500, la serie HiSeq y 

Novaseq, siendo MiSeq y HiSeq las tecnologías más consolidadas. MiSeq, fue diseñado 

como un secuenciador personal y rápido con tiempos de ejecución bajos, enfocado en 

secuenciaciones específicas y de pequeños genomas. Mientras que la plataforma HiSeq 

2500 se creó para aplicaciones de alto rendimiento, con una ejecución rápida y menos 

costosas que otros modelos de HiSeq. Para el caso de la plataforma NextSeq 500, 

presentada en el 2014 como HiSeq X Ten, es un modelo similar a MiSeq, creada como un 

secuenciador rápido de sobremesa para laboratorios individuales (Reuter et al., 2015). 

 

Por último, el reciente modelo NovaSeq 6000 puede generar 20 mil millones de reads por 

ejecución con una longitud máxima de lectura emparejada de 150 bp (Villamor et al., 2019) 
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Figura 22: Amplificación de DNA por en la secuenciación por plataforma Illumina. 

 

Fuente: Tomado de GağŃzka y GrzŃdziel, (2016). 

Análisis de datos de HTS  

Para iniciar el análisis de datos de HTS, se debe determinar la calidad de los fragmentos 

secuenciados (reads) teniendo en cuenta la escala de Phred, contenido de G+C, y 

contaminación o presencia de adaptadores, este análisis de calidad es posible realizarlo a 

través herramientas como FastQC (Brown et al., 2017) o MultiQC (Ewels et al., 2016). 

Posteriormente, se eliminan regiones de mala calidad con programas como Trimmomatic 

y SeqTK; los ensamblajes se pueden realizar de dos formas, realizando una comparación 

con un transcriptoma o genoma de referencia (mapping) con programas como Magic-Blast 

o por medio de ensamblaje de secuencias no conocidas sin emplear genomas de 

referencia (de novo) con ayuda de programas como Trinity o Spades. 
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Herramientas bioinformáticas 

 Blast (Basic local alignment search tool) 

BLAST (herramienta de búsqueda de alineación local) es una herramienta de alineación y 

programa de búsqueda de similitudes de secuencias que se puede emplear en la 

investigación rápida de coincidencias con una secuencia de consulta en una base de datos, 

generalmente alojadas por NCBI (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/). BLAST es una de las 

herramientas bioinformáticas más populares gracias a su disponibilidad, velocidad y 

precisión (Altschul et al., 1990; Camacho et al., 2009).  

 Magic-Blast 

Magic-Blast es una herramienta que permite mapear secuencias de DNA o RNA contra un 

transcriptoma o genoma completo. Esta herramienta escoge el mejor alineamiento usando 

un sistema de puntajes, admite el ingreso tanto de reads simples como pareados. Además, 

puede realizar un mapeo con una longitud de read entre 100 nt y 100 kb contra la 

referencia. Es considerado como uno de los mejores softwares de alineación, aunque otros 

programas son HISAT2, STAR, y TopHat2 (Boratyn et al., 2019).  

 Trinity 

Trinity es una herramienta que posibilita el ensamblaje de novo de transcriptomas de 

longitud completa, lo que implica que puede ser empleado en casos en los que no se tiene 

un genoma conocido, resolviendo isoformas alternativas y genes duplicados. Este 

programa combina tres módulos de software independientes: Inchworm, Chrysalis y 

Butterfly, los cuales son aplicados secuencialmente para procesar los grandes volúmenes 

de las reads de RNA-Seq; Trinity tiene un mejor rendimiento en comparación con otras 

herramientas de ensamblaje de transcriptomas disponibles (Grabherr et al., 2013).  

 Spades 

Spades es un software de ensamblaje de secuencias de novo, SPAdes (Nurk et al., 2013), 

el cual fue diseñado para el análisis de conjuntos de datos bacterianos SCS (Single-Cell 

Sequencing) y estándar (multicell) obtenidos de reads cortos por medio de amplificación 
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por desplazamiento múltiple (MDA). Spades tiene como objetivo la generación de contigs 

precisos y continuos a partir de reads de pequeña longitud a través de la construcción de 

gráficos de Bruijn (Bankevich et al., 2012; Prjibelski et al., 2020). A pesar de que Spades 

es un ensamblador de genomas el cual no fue optimizado para datos de RNASeq 

(Transcriptomas) es capaz de generar ensamblajes de calidad; actualmente se han 

adaptado algoritmos de Spades para analizar datos RNASeq, desarrollando un nuevo 

ensamblador transcriptómico denominado rnaSPAdes (Bushmanova et al., 2019). 

 

Cultivo in vitro de plantas 

El cultivo de tejidos vegetales in vitro consiste en un conjunto de técnicas utilizadas para 

inducir crecimiento de células, tejidos u órganos vegetales bajo condiciones controladas, 

asépticas y libres de microorganismos (Kumar et al., 2009). El establecimiento del cultivo 

in vitro se basa en el aislamiento de un tejido de la planta, llamado explante, con la 

capacidad de diferenciarse, a la cual se le proporcionará artificialmente los nutrientes, 

hormonas y las condiciones físicas apropiadas para que las células expresen su potencial 

intrínseco o inducido (Roca y Mroginski, 1991). Se utiliza el término in vitro debido a que 

se cultiva en recipientes de vidrio o plástico transparente (Castillo, 2004). 

 

Figura 23: Cultivo in vitro de papa.  
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Uno de los conceptos más importantes para el desarrollo de los cultivos de tejidos in vitro 

es la asepsia, este concepto hace referencia al mantenimiento del ambiente confinado en 

el recipiente libre de microorganismos, ya que estos crecerán a una mayor velocidad que 

los explantes, colonizando y eventualmente degradando el tejido vegetal (Roca y 

Mroginski, 1991). Otro concepto en el que se basa el cultivo de tejidos vegetales es el 

principio de la totipotencia celular, el cual hace referencia a que cualquier célula vegetal al 

ser estimulada adecuadamente, sin importar su posición o función, puede regenerar por 

completo una nueva planta, gracias a que su acervo genético posee una copia completa 

de la planta de la que proviene (Elhiti et al., 2013).  

 

Adicionalmente, una de las características principales de los cultivos in vitro, es la 

capacidad de control, al manipular algunos factores del medio dentro de unos valores 

establecidos, evaluando su efecto; esto supone que el medio químico y físico al que es 

sometido el tejido determina las características de la planta a obtener. Los factores que 

intervienen en el medio de cultivo son físicos, químicos y el inóculo o explante utilizado 

(George, 2008). A través del cultivo de tejidos vegetales se pueden controlar los procesos 

morfogenéticos, fisiológicos y bioquímicos que se llevan a cabo en los tejidos bajo estudio 

(Abdelnour y Escalant, 1994). 

 

El cultivo de tejidos vegetales puede emplearse para diversos propósitos y tiene muchas 

aplicaciones como la micropropagación, el estudio fisiológico de plantas, el mejoramiento 

genético, la conservación de germoplasma, la obtención de metabolitos secundarios y la 

generación de plantas libres de virus y de otros patógenos (Abdelnour y Escalant, 1994; 

Cubero, 2002). 

 

El cultivo de papa se propaga vegetativamente empleando como semilla el tubérculo, 

conservando las características de la planta madre; una desventaja de esta propagación 

es la transferencia de fitopatógenos a la nueva planta, y por ende el desarrollo temprano 

de enfermedades; debido a esto, se han buscado alternativas de propagación por medio 

del cultivo in vitro en el cual se pueden tener las plantas totalmente aisladas del ambiente, 

sin riesgo alguno de contaminación. En tales condiciones se pueden mantener plantas 

libres de patógenos, que puedan ser utilizadas como material inicial para la generación de 

procesos de certificación de tubérculos-semilla. Adicionalmente, se ha empleado el cultivo 
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in vitro en papa, para la conservación de germoplasma (colecciones), mejoramiento 

genético y estudios de diversidad genética (Estrada et al., 1986; Hernández y Diaz, 2019). 

Algunas de las técnicas in vitro empleadas en papa son: cultivo de protoplastos para 

programas de fitomejoramiento (Bokelmann y Roest, 1983), cultivo de anteras para la 

inducción de callo embriogénico (Hernández y Diaz, 2019) y formación de brotes 

adventicios a partir de cultivo de callos para micropropagación (Roest y Bokelmann, 1976), 

además de técnicas derivadas del cultivo de meristemos para la limpieza de patógenos. 

Limpieza de virus por metodologías de cultivo in vitro 

Es frecuente el uso del cultivo de tejidos in vitro para la obtención de plantas libres de virus, 

las técnicas más utilizadas para este fin son: cultivo de meristemos, termoterapia, 

quimioterapia y crioterapia. 

Cultivo de meristemos 

El meristemo es un conjunto de células des-diferenciadas encargadas del crecimiento y 

desarrollo de la planta, que tiene como funciones básicas el auto-mantenimiento como 

región formadora y la iniciación de tejidos y órganos. Este tejido meristemático es la única 

porción de la planta, que se puede decir, está libre de virus, dada su característica de alta 

división celular y la no presencia de tejido conductivo. Existen diferentes tipos de 

meristemos como son apical, axilar, floral, primario, entre otros, de los cuales se derivan 

todos los órganos de la planta. El meristemo apical y el radicular se encuentra en el ápice 

del tallo principal y en la raíz, respectivamente, realizando el crecimiento primario de las 

plantas; tienen forma de domo, con un tama¶o de aproximadamente 100 ɛm de di§metro, 

y alrededor de 800 ï 1.200 células pequeñas de citoplasmas densos (Azcón-Bieto y Talón, 

2013). 
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Figura 24: Meristema aislado de Ipomoea batatas con un tamaño de 1,5 mm con 

presencia de cuatro primordios foliares. A. Domo meristemal. B. Primordios foliares. 

 

Fuente: Modificada de Wang y Valkonen (2008) 

 

El cultivo de meristemos consiste en aislar asépticamente el tejido meristemático (0,2-0,5 

mm) algunas veces con los primordios foliares, para su posterior introducción en un medio 

de cultivo estéril con diferentes concentraciones de reguladores de crecimiento, con el 

objetivo de promover la diferenciación celular y generar una plántula completa (George y 

Debergh, 2008). El verdadero cultivo de meristemos sería solo introducir al medio el domo 

meristemal sin primordios, pero se trata de un explante tan pequeño que es muy difícil de 

cultivar, asimismo se requieren cuchillas especializadas y un previo conocimiento de la 

anatomía del explante para lograr un aislamiento exitoso. Para aumentar las 

probabilidades de supervivencia se debe elegir un ápice que se encuentre en una etapa 

de crecimiento rápido. El cultivo de meristemos no siempre permite liberar a las plantas de 

los virus, por lo que se recomienda realizar una verificación posterior de la presencia de 

estos patógenos (Smith, 2012). Esta metodología puede combinarse con otros procesos 

de limpieza como la quimioterapia o termoterapia (Franco, 2006). 

 

La eficiencia de erradicación de esta técnica depende del tamaño aislado de meristema, a 

menor tamaño mayor será la probabilidad de obtener una planta libre de virus, pero tendrá 

menos posibilidades de regenerarse (Wang y Valkonen, 2008). 

 

En una investigación, realizada por Zhang et al., (2019), se implementó el cultivo de 

meristemos para la eliminación de virus en ocho variedades de papa (Figura 25). El estudio 
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reportó la disminución en niveles del 82,8% para PVY, 16,3% para PVS, 9% para PVX y 

0% para PVM; mientras que, en Colombia, Aguirre y Martínez (2001), reportaron la 

limpieza total de los virus PVX, PVY, PLRV, PVS y APLV en cultivos de meristemos de 

Solanum tuberosum L. cv. Salentuna de brotes de tubérculos previamente tratados con 

termoterapia (37°C durante 3 semanas), obteniendo material de siembra de categoría  

Super élite, aunque dicha detección viral se efectuó con pruebas serológicas que 

presentan deficiencias en sus niveles de sensibilidad. 

 

Figura 25: Comparación de microtubérculos infectados con virus: A. PVX, B. PVS, C. 

PVX/PVS, D. PVY, E. PVX/PVS/PVY, F. microtubérculos libres de virus. 

 

Fuente: Tomado de Zhang et al., (2019).  

Termoterapia 

En la termoterapia las plantas se someten a temperaturas que oscilan entre 35 y 54°C 

según su nivel de tolerancia, durante un tiempo prolongado (usualmente superior a tres 

semanas), logrando, inactivar el virus. Se cree que el estrés térmico permite la ruptura de 

los enlaces de hidrógeno y disulfuro de la cápside, afectando así la infectividad del virus 

(Panattoni et al., 2013; Carbajal, 2018).  

 

La termoterapia presenta altos porcentajes de efectividad. Se ha reportado que en plantas 

de Solanum tuberosum infectadas con PVX y sometidas a 42°C durante 30 días, se 

evidencia un porcentaje de limpieza de 30 al 98% (López-Delgado et al., 2004). 
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Para aumentar la efectividad de la limpieza de virus, Wang y colaboradores (2018) 

recomiendan utilizar el cultivo de meristemos (1 - 2 mm) en conjunto con la termoterapia, 

ya que es posible alcanzar un 100% de efectividad. Cabe resaltar que la temperatura 

genera una mayor división celular en el meristemo en comparación con la del virus, esto 

hace que el tamaño del meristemo se incremente, facilitando su disección, aumentando 

las probabilidades de éxito de la técnica (Smith, 2012). La implementación de estas dos 

técnicas ha permitido la erradicación de hasta en 81% de PVY en S. tuberosum cuando se 

sometieron los explantes, provenientes de meristemos de 0,1 mm, a 37±1°C por 40 días 

(AlMaarri et al., 2012). 

Crioterapia 

La crioterapia consiste en un proceso de ultracongelación de los explantes utilizando 

nitrógeno líquido, ocasionando que sólo las células menos diferenciadas que contienen 

menor cantidad de agua sean capaces de sobrevivir; por lo general estas regiones tienen 

una menor concentración viral, generando así zonas libres de virus. Se recomiendan 

realizar combinaciones con las otras técnicas de limpieza para aumentar las áreas limpias 

de partículas virales. Para el caso de cultivo de meristemos, el tejido meristemal aislado 

puede ser mucho más grande, sin afectar el porcentaje de erradicación (Wang et al., 2018). 

Esta técnica también se emplea para la preservación de germoplasma a largo plazo, 

conservando las características genotípicas y fenotípicas de los tejidos (Wang et al., 2005). 

 

Un factor importante para el éxito de la regeneración de los explantes, es la deshidratación 

previa a la congelación evitando lesiones por cristales de agua en el interior de las células 

vegetales, aumentando así la viabilidad del tejido congelado (Suranthran et al., 2012). 

Además de la deshidratación, también se emplean crioprotectantes en una alta 

concentración, evitando el cambio de fase líquido a cristales, lo que origina el denominado 

estado de vitrificación. La crioterapia se puede emplear en combinación con otras técnicas 

como la encapsulación con perlas de alginato, mientras que se usan crioprotectantes 

compuestos por glicerol, etilenglicol, dimetil sulfóxido y sacarosa (Normah et al., 2019). 

 

En investigaciones realizadas por Zhang et al. (2019) sobre muestras de Solanum 

tuberosum se ha evidenciado la regeneración del explante luego de ultracongelarlo, con 
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porcentajes del 30% al 70% de supervivencia, y tasas de eliminación de virus del 100% 

para PVY, 3,2% para PVX y 2,8% para PVS. 

Quimioterapia 

Esta técnica emplea agentes antivirales que inhiben la síntesis de RNA viral, ocasionando 

una disminución del título viral en las nuevas células vegetales y generando zonas libres 

de estos patógenos (Wang et al., 2018). 

 

La ribavirina (virazole) es el agente antiviral más utilizado en la quimioterapia, este 

compuesto fue sintetizado por Sidwell et al. (1972). La ribavirina es un análogo de 

nucleósido sintético (Figura 33), el mecanismo de acción consiste en inhibir la inosina 

monofosfato deshidrogenasa (IMPDH), sin embargo, algunas investigaciones recientes 

indican que su mecanismo puede ser mucho más complejo (Panattoni et al., 2013). 

 

Una desventaja del uso de agentes antivirales como la ribavirina, es que durante el 

tratamiento de quimioterapia puede ocasionar fitotoxicidad inhibiendo o disminuyendo la 

actividad metabólica las células vegetales (Danci et al., 2009). 

 

En el cultivo de papa, se ha reportado el uso de la quimioterapia en combinación con otras 

técnicas para la limpieza de virus; un ejemplo de esto fue el estudio realizado por 

Valenzuela et al. (2003), en el que se implementó la termoterapia (37°C por períodos de 0, 

10 y 20 días), el cultivo de meristemos y quimioterapia (Ribavirina 0,25 y 50 mg/l), para la 

eliminación de virus. La limpieza de los brotes de tubérculos de S. tuberosum var. Alfa fue 

evaluada a través de ELISA. Los resultados arrojaron que los brotes estaban libres de PVM 

y PVS, pero aún se detectó PVY; además se evidenció fitotoxicidad de la ribavirina a 

concentraciones de 50 mg/l. 
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Figura 26: Estructura molecular de la Ribavirina: A. Ribavirina, nucléosido análogo de 

la guanosina (1-D-ribofurasosyl-1,2,4-triazole-3-carboxomide); B. Estructura molecular de 

guanosina. 

A  B  

Fuente: Tomado de Lopéz, (2011). 
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ABSTRACT  

As part of the center of diversity of potato, the productivity of this crop in Colombia is far 

from its full potential. Increasing evidence suggests that the high prevalence of viruses in 

seed-tubers could explain current limited yields as the majority of seed-tubers used by 

farmers originates from recycled tuber from preceding seasons which tend to accumulate 

viral pathogens. To gain a deeper insight into the health status of S. tuberosum, and S. 

phureja seed-tubers used by farmers in the province of Antioquia (Colombia), we have 

investigated the prevalence of PVY, PVV, PVS, PVX, PRLV, PYVV, PMTV, and PVB in 

certified, and uncertified seed lots. The presence of viruses was determined by qPCR, RT-

PCR, Sanger, and High-Throughput Sequencing (HTS). The eight viruses were detected in 

at least one lot sample of S. tuberosum or S. phureja and for most of the viruses, no 

significant differences in prevalence were observed between certified, and uncertified seed-

tuber lots; however, the number of co-infecting viruses and viral loads seem to be lower in 

the certified seeds. These results confirm the urgent need to improve current seed-tuber 

production standards in Colombia. 

 

Key words:  qPCR; RNAseq; Solanaceae; Virome; Virus detection 

1. Introduction 

The domestication of potato occurred approximately 8,000-10,000 years ago in a region 

comprising southern Peru, Bolivia, and Ecuador, from where it soon expanded to the 

highlands of Colombia and Venezuela to the north, and Chile and Argentina to the south 

(Hardigan et al., 2017). As part of the earliest geographical expansion of potato, Colombia 

would be expected to have the ideal conditions for producing this crop at its maximal 

potential; however, this is not the case, as annual yields are at about 20.8 t/ha, barely higher 

than the worldwide average of 19.5 t/ha (FAOSTAT, 2018). To date, the most efficient 

worldwide potato producers, such as United States, the Netherlands, and the United 

Kingdom, have yields of about 49.02 t/ha, 41.9 t/ha, and 38.65 t/ha, respectively 

(FAOSTAT, 2018); proving that most countries can further optimize production. The 

extraordinary productivity of developed countries results in large part from strict seed 
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surveillance programs that guarantee the production of seed tubers with negligible loads of 

fungal, bacterial, and viral pathogens, in conjunction with cultural practices that favors the 

widespread use of certified seeds by farmers (Thomas-Sharma et al., 2016; 2017). It has 

been demonstrated that these two measures, in addition to other cultural practices, such 

as positive selection and roguing, can have a significant impact in reducing the prevalence 

of viruses, and other detrimental pathogens in potato producing regions (Halterman et al., 

2012; Frost et al., 2013; Thomas-Sharma et al. 2017). 

 

In large contrast with the agricultural practices of developed countries, potato in Colombia 

is mostly produced by small scale farmers that plant their crops with seed tubers recycled 

from a preceding season or purchased at local informal markets (Thiele, 1999; Guzmán-

Barney et al., 2012; Forbes et al., 2020). Nearly 3% of Colombian potato farmers use 

certified planting material (Fedepapa, 2019). It is well documented that the continued use 

of recycled seeds can lead to the continuous accumulation of pathogens, thus reducing the 

productivity of successive crop cycles, in addition to an increase in the prevalence of 

diseases (Thomas-Sharma et al., 2016; Forbes et al., 2020). This practice can explain the 

widespread distribution, and high prevalence in Colombia of viruses detrimental to the 

potato crop such as Potato virus Y (PVY), Potato virus S (PVS), Potato virus X (PVX), 

Potato leafroll virus (PLRV), Potato yellow vein virus (PYVV), and Potato mop-top virus 

(PMTV) (Marín and Gutiérrez, 2016; Sierra et al., 2020a). Previous studies in the producing 

regions in the province of Antioquia, found that the prevalence of PVY, PLRV and PVX in 

the field could be as high as 100%, 83.3% and 93.7%, respectively (Medina et al., 2015; 

García et al., 2016; Mesa et al., 2016). These results have been confirmed in a more recent 

study in commercial potato fields in eastern Antioquia, that found 100% prevalence of PVY 

and PVX, 72% prevalence for PYVV, 56% for PLRV, and 50% for PVS in the region 

comprising the municipalities of San Vicente Ferrer, and Marinilla; while in the neighboring 

municipalities of Sonsón and La Unión the prevalence for PVY, PVX, PYVV, and PLRV was 

78%, 50%, 78%, and 28%, respectively (Gallo et al., 2021a). A high prevalence of viruses 

was also observed in Solanum phureja crops in Antioquia, a diploid potato species that 

represents about eight percent of the total production in Colombia. In this case, PVS and 

PYVV were detected in 100% of samples, while PLRV, PVY, PVX, and PVV were detected 

with a prevalence between 40 and 47% (Sierra et al., 2020b). 
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Another issue affecting the productivity of potato in Colombia is derived from the inefficient   

reduction of viral loads from planting stocks with current certified seed production schemes 

(Sierra et al., 2020a; Gallo et al., 2021a). To reduce the impact of insect-borne diseases, 

certified potato seed tubers are produced in the highlands of Boyacá, Cundinamarca, and 

Nariño using plant stocks derived from in vitro plants, which are expected have reduced 

viral loads (Marín and Gutiérrez, 2016; Sierra et al., 2020a). During the production of seeds 

in the field, plants are inspected visually for the lack of symptoms of disease, but the 

certification process does not require obligatorily the use of more sensitive techniques such 

as ELISA, RT-PCR/qPCR, or sequencing (Martinez et al., 2005; Medina et al., 2015; Sierra 

et al., 2020a). The Colombian legislation states that the prevalence of PLRV, PVY, PVS, 

and PVX should be lower than 5%, and less than 1% for PYVV as determined by the 

percentage of symptomatic plants per hectare (ICA, 2015); unfortunately, current seed 

certification schemes seem not be working as expected with respect to viral loads. Recent 

work has revealed that current seed certification protocols underestimate the prevalence of 

viruses (Gallo et al., 2019; 2021a; Sierra et al., 2020a, b). For example, a recent study in 

S. tuberosum found little differences in the prevalence of PVY, PVS, PLRV and PYVV 

between informal and commercial seed tubers (Sierra et al., 2020a), and suggested that 

more sensitive methods such as ELISA, RT-PCR and qPCR should be used to support the 

virus clean-up process. Moreover, emerging high-throughput sequence data suggest the 

circulation in eastern Antioquia of non-previously reported virus species and/or variants 

such as the Potato virus V (PVV), several PVS strains infecting S. phureja in Colombia 

(Vallejo et al., 2016; Sierra et al., 2020b), the PVYO strain (Muñoz et al., 2016a; Medina et 

al., 2017; Riascos et al., 2018), and Potato virus B (PVB), a nepovirus only reported in Perú 

(De Souza et al., 2017). The Colombia potato agroindustry has the intention of increasing 

the use of certified seed tuber up to 20% in the near (SIOC, 2020), however, these 

measures will only have a significant effect upon a thorough revision of certification 

schemes.  

 

Currently, the province of Antioquia is the fourth producer of potato in Colombia comprising 

five percent of the market, and a total cultivated area of about 7.165 ha (Fedepapa, 2019). 

In this province, the most widely cultivated potato varieties are Diacol Capiro (S. tuberosum) 
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at 77%, and Criolla Colombia (S. phureja) at 7.4% (Porras and Herrera, 2015). To gain a 

deeper insight into the health status of S. tuberosum and S. phureja planting material in the 

province of Antioquia, we have performed this study on the prevalence of PVY, PVV, PVS, 

PVX, PRLV, PYVV, PMTV, and PVB in certified, and uncertified seed tubers used by 

farmers in eastern Antioquia. The presence of viruses was determined by qPCR, RT-PCR, 

Sanger, and High-Throughput Sequencing (HTS), and revealed the need to improve the 

health status of potato seed tubers in Colombia. 

2. Materials and methods 

2.1. Plant material 

Eight certified seed tuber lots from both S. tuberosum var. Diacol Capiro, and S. phureja 

var. Criolla Colombia were obtained from commercial suppliers in eastern Antioquia. 

Uncertified seed tuber lots from both potato varieties were also collected from eight farmers 

and/or informal traders and corresponded to seeds planned to be used for starting the next 

crop cycle. In this work, nucleic acid extractions were made from a mixture of sprouting 

tissue tips collected from the top 2 cm of ten randomly selected tubers from each lot 

(Supplementary Fig. 1). For RNAseq, samples consisted of a bulk comprising the complete 

set of certified, or uncertified samples for each potato species.  

2.2.  qPCR/RT-PCR 

Total RNA was extracted out of 100 mg from the top two centimeters at the tip of sprouting 

tissue of seed tubers for each lot sample. Prior to RNA extraction, plant tissue was ground 

in liquid nitrogen.  RNA was purified using the GeneJET Plant RNA Purification Mini Kit 

(Thermo Fisher Scientific, Waltham, MA) and eluted in 40 L˃ of DEPC-treated water. RNA 

concentration and purity were determined using the A260/280 ratio measured in a Nanodrop 

2000C spectrophotometer (Thermo Fisher Scientific). cDNA was synthesized using 200U 

of RevertAid Reverse Transcriptase (RT) (Thermo Fisher Scientific), RT buffer (1X), dNTPs 

at 0.5 mM, 20 U of RiboLock RNase Inhibitor, 100 ng of total RNA and 100 pmoles of the 

reverse primer in a reaction volume of 20 L˃ at 42 oC for 1 h. For PYVV, PLRV and PMTV, 

primers PYVV_R_CP, PLRV-R and 123-end were employed as reverse primers, 
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respectively; for PVY, PVV, PVB, PVX and PVS, an Oligo-(dT)18 was employed. Details 

and references regarding primers used in this work are listed in Table 1. The real-time PCR 

(qPCR) step was performed in a final volume of 14 L˃ with 6.25 L˃ of the Maxima SYBR 

Green/ROX kit (Thermo Fisher Scientific) using 50-100 ng of cDNA and primers at a 0.3 

M˃ concentration. Viruses were amplified using the following primer pairs: 

PVY_Col_RV2/PVY_Col_qFV2, qPVV_phu_R/PVV_phu_F, PVS_gen_RV2/qPVS_gen_F, 

PVX_101-2_RP/PVX_101-2_FP, qPYVV_R_CP/PYVV_F_CP, PLRV-Sense/PLRV-

Antisense, PMTV-1948F/PMTV-2017R and Neponew_pol_F/ Neponew_qpol_R (Table 1). 

The temperature profile consisted of a Taq polymerase activation step of 10 min at 95oC, 

followed by 35 cycles at 95oC for 15 s, and 52oC for 60 s. Amplifications were carried out in 

a Rotor-Gene Q-5plex Real-time PCR cycler (Qiagen, Hilden, Germany). In addition to 

threshold cycle (Ct) measurements, the specificity of the qPCR results was confirmed by 

High Resolution Melting (HRM) in the 50-99oC range (Supplementary Fig. 2). Positive and 

negative controls were included in each test, and consisted of samples previously isolated 

from infected and virus-free leaf tissues. Conventional PCR reactions were carried out 

using a protocol described previously (Riascos et al., 2018) with primers 

PVYCPR/PVYCPF, PVV_phu_F/PVV_phu_R, PVXF_v2/PVXR_v2, 

PYVV_F_CP/PYVV_R_CP, PVSCPF/PVSR, PLRV_F/PLRV_R, PMTVF4/PMTVR4, or 

Nepo_pol_F/Nepo_pol_R (Table 1). The identity of amplicons was confirmed for selected 

samples by gel electrophoresis, and Sanger sequencing after purification using the 

GeneJET Gel Extraction kit (Thermo Fisher Scientific). Sanger sequencing was performed 

at Macrogen (South Korea) using an Applied Biosystems 3730XL sequencer.  
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Table 1. List of primers used in this study. 

  Primers Sequence Source 

    

PVY PVY_Col_RV2 5ô GCA TAC TTG GAG ARA CAT CYT CG 3ô This study 

 PVY_Col_qFV2 5ô TCG GAT TGG AYG GYG GCA T 3ô  

 PVYCPR* 5ô CGG AGA GAC ACT ACA TCA CA 3ô Nie and Singh, 2001 

 PVYCPF* 5ô ACC ATC AAG SAA ATG ACA CA 3ô  

    

PVV qPVV_phu_R 5ô CAT CCC GCT CCT CAA C 3ô Álvarez et al., 2016 

 PVV_phu_F* 5ô ATG CTG GAA AAG ATC CAG C 3ô  

 PVV_phu_R* 5ô TGA AAG TGG GCT TTG CG 3ô  

    

PVX PVX_101-2_RP 5ô GCT TCA GAC GGT GGC CG 3ô Agindotan et al., 2007 

 PVX_101-2_FP 5ô AAG CCT GAG CAC AAA TTC GC 3ô  

 PVXF_v2* 5ô AAA ACT GCA GGC GCA AC 3ô This study 

 PVXR_v2* 5ô AGT TTG GGG CRG CAT TCA TWT C 3ô  

    

PVS PVS_gen_RV2 5ô ATT GRA ANC CCA TRG CTT GC 3ô This study 

 qPVS_gen_F 5ô CGG GRY TGA GRA ARG TGT G 3ô  

 PVSCPF* 5ô CTA GRC AAT TGC GAG CTC AC 3ô Ali et al., 2008 

 PVSR* 5ô ATG ATC GAG TCC AAG GGC ACT G 3ô Nie and Singh, 2001 

    

PLRV PLRV-Antisense 5ô TTG AAT GCC GGA CAG TCT GA 3ô Yang et al., 2014 

 PLRV-sense 5ô GCT CAA GCG AGA CAT TCG TG 3ô  

 
PLRV-R* 

5ô GCA ATG GGG GTC CAA CTC CAA CTC AT 

3ô 

Singh et al., 1995 

 PLRV-F* 5ô CGC GCT AAC AGA GTT CAG CC 3ô  

    

PYVV qPYVV_R_CP 5ô AGG TCT CAG GAT CTG GAT CAA CT 3ô Álvarez-Yepes et al., 

2017  PYVV_F_CP* 5ô TCA GGT TAG AGC AGA CAG AGG 3ô 

 PYVV_R_CP* 5ô AGT TGC TGC ATT CTT GAA CAG G 3ô   

    

PMTV PMTV-1948F 5ô GTG ATC AGA TCC GCG TCC TT 3ô Mumford et al., 2000 

 PMTV-2017R 5ô CCA CTG CAA AAG AAC CGA TTT C 3ô  

 PMTVF4* 5ô CAG CAA CCA CAA ACA GAC AGG 3ô Xu et al., 2004 
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 PMTVR4* 5ô AGC CAC TAA CAA AAC ATA CTG C 3ô  

 123-end 5ô GTG AAC CAC GGT TTA RCC CTG KAA GC 

3ô 

Savenkov et al., 1999 

    

PVB Neponew_pol_F 5ô TCG GCA CAA ACC CCT ATT CC 3ô This study 

 Neponew_qpol_R 5ô TCA ATA GAC CAT CGA ACC CAC T 3ô  

 Nepo_pol_F* 5ô TCG GCA CAA ACC CCT ATT CC 3ô  Giraldo et al., 2022 

 Nepo_pol_R* 5ô CCA AGG GAC CAC CAT CAA CC 3ô  

    

*Primers used in Conventional PCR 

2.3. RNAseq 

RNAseq was performed on composite (bulk) samples comprising all RNA extractions used 

in each treatment as described above. RNA integrity and concentration were determined in 

a 2100 Bioanalyzer (Agilent Technologies, Santa Clara, CA) (Imbeaud et al., 2005). The 

cDNA library was synthesized with the Truseq total RNA library preparation with a plant 

rRNA depletion kit (Illumina, San Diego, CA). RNAseq was performed in an Illumina 

NovaSeq equipment at Macrogen (South Korea). Before the analysis, low-quality bases 

(Phred <30) were removed using the program SeqTK (https://github.com/lh3/seqtk). 

Preliminary identification of viruses was performed with Plant Virus Detection Platform 

available at https://biotecnologiamicrobianaunalmed.github.io/Plant-Virus-Detection-

Pipeline (Gutierrez, et al., 2021). After identifying the putative viruses present in the sample, 

viral genomes were assembled by mapping reads to a suitable reference genome using 

Magic-Blast (https:// ncbi.github.io/magicblast/). Assemblies were further confirmed by de 

novo assembly with rnaSPAdes (Bushmanova et al., 2019), and verified for inconsistencies 

using the Integrative Genomics Viewer software (Robinson et al., 2011).  

2.4. Phylogenetic analyses 

Phylogenetic trees included complete, and partial genome sequences obtained in this 

study, and were calculated from alignments comprising the largest aligned block. 

Redundant sequences were removed using CD-hit (Li and Godzik, 2006). Sequence 

alignments were performed with Muscle (Edgar et al., 2004), available at the European 
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Bioinformatics Institute (https://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/muscle/) with default parameters. 

Alignments were edited in MEGA X (Kumar et al., 2018), and trees were calculated with 

the neighbor-Joining method (Saitou and Nei, 1987) using the same program. A total of 

1000 bootstrap replicates with evolutionary distances were computed under the Tamura 3-

parameter model with a gamma distribution (Tamura, 1992). Ambiguous positions were 

removed for each sequence pair.  

2.5.  Statistical analyses 

Fisherôs exact test was performed on 2x2 matrices with information on the number of 

positive and negative samples for each virus observed in certified and uncertified seed 

tuber lots for each potato species. Samples were considered positive by qPCR for Ct values 

< 36. The Wilcoxon Rank-Sum test was performed on an ordered table of Ct values; a value 

of 36 was assigned to negative samples. Bootstrap analyses were performed using custom 

Python scripts; in this case, an empirical cumulative distribution function (ecdf) was 

generated for each dataset, and the difference in the area under the curve between 

treatments was used as a statistic test. Bootstrap analysis was performed on 10,000 

replicates with the null hypothesis (H0) that samples under comparison had the same ecdf 

distributions. Data preprocessing and analysis was performed in Python (version 3.8.0) 

using pandas, the statistics package, and Seaborn. 

3. Results 

3.1. Detection of viruses by qPCR 

To date, eight viruses have been regularly described to infect S. tuberosum, and S. phureja 

in Colombia: PVY (Potyvirus), PVV (Potyvirus), PVS (Carlavirus), PVX (Potexvirus), PYVV 

(Crinivirus), PLRV (Luteovirus), PMTV (Pomovirus), and PVB (Nepovirus). Each one of 

these viruses was detected by qPCR, and RT-PCR using primers previously tested for 

variants circulating in Colombia (Table 1 and Supplementary Fig. 2); all of them were 

detected in at least one lot sample of S. tuberosum or S. phureja (Fig. 1). In S. tuberosum, 

PYVV was the most prevalent virus as it was found in all seed tuber samples tested 

regardless of their certification status.  PVY, PVS, PVX, PLRV, and PMTV were detected 
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in at least two samples in both certified, and uncertified seed tuber lots, and, with the 

exception of PVY, the prevalence of these viruses was always higher in the uncertified tuber 

samples. The only viruses not found in both types of seeds were PVV, which was found in 

one uncertified seed tuber lot, and PVB, which was only detected in two certified seed tuber 

lots. None of these differences in prevalence were significant according to Fisher's exact 

test. In summary, five viruses (PMTV, PVS, PVX, PLRV, and PVV) were found at higher 

prevalence in uncertified tubers, two in certified tubers (PVY, and PVB), and one (PYVV) 

was found at the same prevalence (100%) in both types of seed tubers (Fig. 1A). As a 

whole, a higher prevalence of viruses was observed in the uncertified samples, and 

bootstrap analysis suggests that the certification process might have a slight effect in 

decreasing virus prevalence (p = .07) (Fig. 1A). 

 

Similar results were observed in the S. phureja samples (Fig. 1B). In this case, all viruses 

were detected in at least two samples from each seed tuber type, with the sole exception 

of PVB, which was not found in any of the certified seed tuber lots. With more than 70%, 

PVX, PYVV, and PMTV exhibited the highest prevalence in both types of seeds. The 

potyviruses PVY, and PVV were detected in both types of tubers but at lower frequency 

(25-50%). The biggest difference in prevalence was observed for PVS, and PLRV which 

were detected at lower frequency in certified seeds: 37.5% vs 87.5% (PVS); 25% vs 62.5% 

(PLRV). PMTV was the only virus observed at higher prevalence in certified seeds. Again, 

none of these differences were considered significant according to the Fisher's exact test. 

In summary, five viruses were observed at higher prevalence in uncertified seed tuber lots 

(PVV, PVS, PYVV, PLRV, and PVB), one in certified tubers (PMTV), and two viruses were 

found at equal prevalence (PVY and PVX), (Fig. 1B).  
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Fig. 1. Detection of potato viruses by qPCR in seed-tuber lots from eastern Antioquia. 

Bar plots in panels A and B indicate the proportion of viruses that tested positive for each 

of the viruses analyzed in this work in certified (Blue), and uncertified (Gray) seed tubers 

from S. tuberosum and S. phureja. Asterisks highlight viruses found at lower amount in the 

certified seed tuber lots. Circular plots, illustrate the observed proportions of samples where 

prevalence of viruses in certified samples (Prev.C) was lower (blue), equal (gray), or higher 

(red), with respect to the uncertified samples (Prev.U). Histograms to right show the 

simulated probability distribution of observing a given number of samples with lower 

prevalence in the certified seed lots under the assumption of equal prevalence between 

certified, and uncertified tubers. Under this assumption, the probability of obtaining at least 

five samples with lower prevalence is low (p = .07) suggesting an effect of seed certification 

on the overall prevalence of viruses.  

 

As observed with the S. tuberosum samples, bootstrap analysis on S. phureja suggests a 

slight effect in decreasing viral loads in the certified seeds with the same p-value (p = .07) 

(Fig. 1B). To test for differences in viral loads between certified and uncertified samples, 

the distribution of Ct values was compared using the Wilcoxon rank sum test (Fig. 2). In S. 
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tuberosum, the Wilcoxon test failed to find significant differences in Ct distributions for all 

viruses, however, a borderline p-value of .05 was observed for PVS (Fig. 2A). In S. phureja, 

differences in PVS (p= .03), and PMTV (p= .01) were considered significant, suggesting 

higher loads of PVS, and PMTV in the uncertified, and certified seed tuber lots, respectively 

(Fig. 2B). 

 

Fig. 2. Analysis of the distribution of Ct values in certified and uncertified seed 

tubers. A) Empirical cumulative distribution of Ct values in S. tuberosum did not reveal 

significant differences in viral loads between certified (blue lines) and uncertified tubers (red 

lines) according to the Wilcoxon rank test (pw) and a bootstrap analysis of the differential 

area under the curve (pb). B) In S. phureja, there were significant differences in the 

distribution of Ct values for PVS, which was found at higher loads in uncertified tubers, and 

PMTV, with higher Ct values in certified tubers. Median Ct values are shown on top of each 

line. 
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3.2.  Analysis of coinfections 

A comparison of the viruses detected per lot revealed interesting trends with respect to 

potato seed certification (Fig. 3). In the uncertified S. tuberosum samples, the minimum 

number of different viruses per lot was four, and was observed in four lots (Fig. 3A); three 

lots were positive for five viruses, while six viruses were detected in the remaining 

uncertified seed lot (Fig. 3A). In the certified S. tuberosum lots, the minimum observed 

coinfection comprised two viruses and was observed in one sample, two samples were 

coinfected with three, four and five viruses, and one sample was positive for six viruses 

(Fig. 3A). The average coinfection of uncertified tubers was 4.6; in contrast, certified S. 

tuberosum tubers exhibited a lower coinfection average of 4.0. Bootstrap analysis on the 

distribution of coinfections resulted in a p-value of 0.06, suggesting differences in the 

number of coinfections between certified and uncertified tubers in S. tuberosum. Similar 

results were obtained for the S. phureja seed tuber lots (Fig. 3B). In this case, the average 

number of viruses detected in uncertified seed lots was five as two uncertified lots were 

positive for four viruses, four lots were positive for five viruses, and the remaining lots were 

infected with at least six viruses. The average coinfection in certified S. phureja lots was 

3.75: five lots were positive for four viruses, while each of the three remaining lots were 

positive for two, three, and five viruses. Bootstrap analysis on the distribution of coinfections 

results in a low p-value of 0.00, suggesting significative differences in the number of 

coinfections between certified and uncertified S. phureja seed tubers. 
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Fig. 3. Virus coinfections in S. tuberosum and S. phureja seed tuber lots. A) The total 

number of viruses detected in uncertified S. tuberosum seed tuber lots ranged between 

four and six. In certified lots, coinfections were distributed in a wider range with a minimum 

of two viruses per lot to a maximum of six. A heatmap illustrating the Ct values of each lot 

samples is shown to the left. Observed coinfections in uncertified (red) and certified (blue) 

seed lots is shown to the right; in this case, the distribution of the number of coinfections 

had a p-value of .06. B) In S. phureja, coinfections in uncertified tubers comprised between 

four and six viruses contrasting with coinfections with two to five viruses in the certified 
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planting material. This difference in the number of coinfections was considered significant 

(p = .00). 

3.3. High-throughput sequencing 

High-throughput sequencing of bulked tuber samples was in good agreement with most of 

the qPCR results and revealed important differences in viral loads between samples (Fig. 

4). In the uncertified S. tuberosum lots, the total percentage of viral reads was 0.34. The 

dominant viruses were PVV, found at 303.1 reads per million (RPM), PVY at 277.7 RPM, 

and the three RNA segments of PMTV at 77.8 (RNA1), 90.7 (RNA2), and 79.9 (RNA3). 

Trace amounts of PVS (0.5 RPM) were also detected. The certified seed bulk contained a 

higher proportion of viral sequences (0.71%), with only one dominant virus, PVY, which 

was found at 5,930.9 RPM; trace amounts of PVS were also detected with an abundance 

of 0.5 RPM. With respect to S. phureja, the uncertified seed lots exhibited the largest 

proportion of viral sequences at 7.91% corresponding mostly to PVS (75,489.8 RPM), PVV 

(1,389.8 RPM), and the RNA1 (139.0 RPM) and RNA2 (81.2 RPM) segments of PVB. The 

certified seed bulk, contained the largest variety of viruses, with a percentage of viral 

sequences of only 0.51%. In this case the dominant viruses were PVX (2,244.9 RPM), PVV 

(695.8), PVY (138.0 RPM), PVS (2.4 RPM), and the three segments of PMTV: RNA1 (3.8), 

RNA2 (31.3), and RNA3 (21.4). Neither PLRV nor PYVV were detected in any of the 

samples. The final curated genomes were submitted to the NCBI nucleotide database 

under accession codes: MZ296922 - MZ296924 (PVY), MZ296925 - MZ296927 (PVV), 

MZ296928 (PVS), MZ296929 (PVX), and MZ296933 - MZ296938 (PMTV) and MZ296930 

- MZ296931 (PVB). HTS data was included in the Bioproject accession: PRJNA732177. 

3.4. Phylogenetic analysis 

Phylogenetic analysis of assembled genomes and partial Sanger sequences revealed the 

phylogenetic affinity of the viruses detected by qPCR and RNAseq with previously known 

isolates in Colombia. For PVY, analysis of three complete genomes obtained in this study 

revealed the circulation of two different PVY strains: the recombinant PVYNTN, and PVYN.  
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Fig. 4. RNAseq analysis of viruses in uncertified and certified seed tuber lots. Circular 

plots illustrate the proportion of viral reads (pink) detected in each sample, panels to the 

right illustrate the mapping position of reads along each virus segment. In S. tuberosum, 

the dominant viruses in the uncertified seed lots were PMTV, PVV, and PVY; contrasting 

with viruses in the certified lot which comprised mostly PVY. In uncertified S. phureja seeds, 

the dominant viruses were PVS, PVV, and PVB; this sample also contained the highest 

proportion of viral reads (7.91%). In contrast, certif ied S. phureja seed tuber lots exhibited 

a higher diversity of viruses but at lower loads, in this case the most abundant viruses were 

PVY, PVX, and PVV; significant amounts of PVS, and PMTV were also detected in this 

sample. 

 

PVYNTN was detected in the certified seed bulks of S. tuberosum and S. phureja, and was 

confirmed with partial Sanger sequencing of RT-PCR amplicons (Fig. 5); PVYNTN was 

closely related to isolates Yarumal var_B detected in northern Antioquia in S. tuberosum 

(Muñoz et al., 2016b), and isolate quitoense_M6 detected in S. quitoense also in Antioquia 

(Gallo et al., 2021b). The PVYN race was detected in uncertified seeds of S. tuberosum and 
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was closely related to strains infecting other solanaceous crops in eastern Antioquia such 

as S. lycopersicum, and P. peruviana (Muñoz-Baena et al., 2016; Alvarez et al., 2018). 

Analysis of PVV isolates from S. tuberosum and S. phureja, and partial Sanger sequences 

indicated that all of them belong to the same clade of the Colombian PVV strain first 

described in S. phureja (Alvarez et al., 2016; Gutiérrez et al., 2016), but now also reported 

in P. peruviana (Gallo et al., 2020). This would be the first complete sequence of PVV 

infecting S. tuberosum in Colombia (Fig. 5). Phylogenetic analysis of PVS revealed that all 

of sequences corresponded to the PVSphu strain widely distributed in Antioquia (Gutiérrez 

et al., 2013; Vallejo et al., 2016) (Fig. 5). The PVX clustered within the PVX Eurasian Clade 

at 99% bootstrap (García et al., 2016), while PMTV sequences clustered within different 

clades previously reported for this virus in Colombia (Gil et al., 2011, 2016) with moderate 

bootstrap values (Fig. 5). There is little sequence information on PVB which was reported 

for the first time in Peru (De Souza et al., 2017), however, our analysis confirms the 

presence of this virus in Antioquia. PVB sequences form a distinct clade with respect to 

other nepovirus species (Fig. 5). PYVV and PLRV were not detected in the NGS analysis, 

however, analysis of partial Sanger sequences revealed that PYVV sequences clustered 

within the main clade of sequences previously described in Colombia (Guzmán-Barney et 

al., 2012; Alvarez et al., 2017) and the PLRV sequence was part of the main clade found 

for this virus world-wide (Guyader and Giblot, 2002; Mesa et al., 2016). 
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Fig. 5. Neighbor joining phylogenetic trees of sequences derived from this study. 

Sequence in bold correspond to sequences obtained by HTS or Sanger sequencing of RT-

PCR amplicons (PVY: 792 nt, PVV: 795 nt, PVS: 596 nt, PVX: 515, PYVV: 479 nt, PLRV: 

328 nt, PMTV: 389 nt, PVB: 658 nt). In all cases, sequences were closely related to 

previously identified viruses circulating in Colombia infecting S. phureja, S. tuberosum or 

other solanaceous crops such as P. peruviana, S. quitoense, S. lycopersicum, and S. 

betaceum. NCBI accession codes are indicated in parentheses, together with information 

about the host, if available.  

4. Discussion 

This study gives further evidence of the high prevalence of viruses in potato seed tubers in 

Colombia. qPCR revealed the presence of all the viruses under study (PVY, PVV, PVS, 

PVX, PYVV, PLRV, PMTV, and PVB) in at least one seed tuber lot of S. tuberosum var. 

Diacol Capiro, and S. phureja var. Criolla Colombia commercialized in eastern Antioquia. 

Our results suggest that the certification process has a slight effect in reducing virus 

prevalence for most viruses but falls short in reducing viral loads at significant levels. This 

is particularly worrying in the case of PYVV, and PVY infection in S. tuberosum. The former 

was detected in all the S. tuberosum seed tuber lots tested, while the latter was found at 

higher prevalence with respect to the uncertified lots. With respect to S. phureja, the 

situation is most critical for PVX, PYVV, and PMTV which were found at more than 70 % 

prevalence in all seed tuber lots. Regarding Ct values, no significant differences were found 

between certified and uncertified lots for most viruses, with the exception of PVS found at 

lower load in certified S. phureja lots, and PMTV, which was found at lower load in the 

uncertified S. phureja lots. These results reveal a serious problem in current seed tuber 

certification schemes implemented in Colombia, as the prevalence of regulated viruses is 

higher than the minimum accepted levels allowed by the ICA: 5% for PLRV, PVY, PVS, and 

PVX; and 1% for PYVV (ICA, 2015). In addition to these viruses, an updated seed 

certification scheme should consider the inclusion of PVB, PVV, and PMTV at least at the 

laboratory first stages. These results are in good agreement with previous works (Sierra et 

al., 2020a, b; Gallo et al., 2021a). A prevalence study of PVY, PLRV, PYVV and PVS in 

seed tubers of S. tuberosum var. Diacol Capiro in Colombia failed to detect significant 



 

94 Detección molecular y limpieza de virus en material de siembra de Solanum 

tuberosum y S. phureja 

 

 

differences between certified and uncertified seeds, and found very high prevalence of 

PVY, PLRV, PYVV and PVS (Sierra et al., 2020a). Similar results were obtained in a work 

by Gallo et al. (2021a) that failed to detect significant differences in prevalence for PVY, 

PVS, PVX, and PYVV between certified and uncertified seeds. With respect to S. phureja, 

a recent study by Sierra et al. (2020b) found a high prevalence of PVS (100 %), PYVV (100 

%), PLRV (46.7 %), PVY (46.7 %), PVX (40 %), and PVV (40 %) in the planting material 

used by farmers in eastern Antioquia. These results are worrisome, in particular regarding 

PVY and PLRV, as these viruses are considered the most damaging of potato worldwide 

(Kreuze et al., 2020). 

 

Our results also suggest that while the certification protocols failed to reduce the viral load 

for most viruses when compared to informally produced seeds, it does have a slight effect 

in reducing the total number of viruses in seed tuber lots. Overall, uncertified samples were 

positive from four to up to six different viruses per lot with an average of 4.6 for S. 

tuberosum, and 5.0 for S. phureja. In contrast, the average number of viruses detected in 

certified seed lots was 4.0 (S. tuberosum), and 3.75 (S. phureja) with a minimum of two 

viruses and a maximum of five. It is important to highlight that none of these lots was free 

of viruses, and levels are still above what is expected for certified planting material. These 

results confirm that the Colombian seed tuber certification program is still far from achieving 

the goal of distributing high phytosanitary quality planting material and should update 

current diagnostic methods of certification to include more sensitive tests based on the 

amplification of nucleic acids and/or serology adapted to the strains circulating within the 

country. Multiple infections can increase the impact of viral disease in potato. For example, 

single infection with PVY, PVX, or PVS, can result is losses of about 20 to 50% but these 

values can reach more than 80% in the presence of other viruses (Salazar, 1996; Gallo et 

al., 2019; Kreuze et al., 2020). A well know case is PVX which is particularly damaging in 

combination with PVY or PVA due to its synergism with both potyviruses (Salazar, 1996; 

Kreuze et al., 2020). Something similar occurs with PVS, which is generally considered to 

be a mild virus causing only minor tuber yield losses unless its infection occurs together 

with PVX (Salazar, 1996; Kreuze et al. 2020). Other particular damaging combination of 

viruses include PVS/PVX, PVY/PVX, and PVY/PLRV which can result in more than 80% 

losses (Marín and Gutiérrez, 2016; Gallo et al., 2019; Kreuze et al., 2020). 
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In addition to specific molecular tests, HTS can be used as a complementary diagnostic 

technique to gather detailed genomic information on circulating strains, and identification of 

novel viruses. This is relevant as currently there are more than fifty viruses known to infect 

potato around the world, and HTS may serve as an early warning on the arrival into a region 

of new pathogens (Kreuze et al. 2020; Gutiérrez et al. 2021). Recently, a bioinformatic 

pipeline for detection of plant viruses (PVDP) has been developed to facilitate diagnostics 

using RNAseq data (Gutiérrez et al. 2021), and our results using this tool proves the 

usefulness of these automated methods as part of the virus screening process, and 

confirmed that the viruses under study are closely related to previously described 

Colombian variants (Gil et al., 2011; Medina et al., 2015; Mesa et al., 2016; Vallejo et al., 

2016; Alvarez et al., 2017; García et al. 2016; Riascos et al., 2018). We believe that HTS 

should also be included as part of current diagnostic procedures at the first stages of potato 

certification schemes, especially as they are becoming cheaper and easier to implement in 

routine analysis. The use of high-quality certified seed tubers, characterized by a low 

incidence of pest and pathogens, varietal purity, and appropriate physiological age (Forbes 

et al. 2020), has been shown to have a significant impact in the productivity of potato in the 

United States, Canada, and several European countries where productivity increases are 

estimated at 70ï100% (Halterman et al. 2012; Frost et al. 2013; Thomas-Sharma et al. 

2016, 2017). Similar strategies should be implemented in Colombia and other Andean 

countries as seed degeneration is one of the most limiting factors in potato yields 

(Bertschinger et al. 2017; Forbes et al. 2020). To achieve this goal, the Colombian potato 

agroindustry should be aware of the potential benefits of improving the astringency of its 

certification protocols. In the short term, the seed certification pipeline can be significantly 

improved with the implementation of molecular tests that can validate the health status of 

the plant stocks used in the production of certified seeds, as well as updating the list of 

viruses tested. This work provides several validated sets of primers that can be used to this 

end, in addition to proving the utility of high-throughput sequencing as a complementary 

diagnostic technique for supporting epidemiological, quarantine and certification processes 

in the potato agroindustry. 
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5. Conclusion 

This work confirms that the production of healthy seed-tubers is still an issue that needs to 

be solved by the potato agroindustry in Colombia. For the majority of viruses tested in this 

work, no significant differences in prevalence were observed between certified, and 

uncertified seed-tuber lots. The sole exceptions are PVS, which is more prevalent in S. 

phureja uncertified seed-tuber lots; and PMTV, more prevalent in certified S. phureja lots. 

Multiple infections are common in Colombian potato seed-tubers; however, the number of 

co-infecting viruses seem to be lower in certified seeds. RNAseq analysis reveals that 

current seed certification protocols are failing to reduce the viral loads of PVY in S. 

tuberosum, and that uncertified seed tubers exhibit high viral loads of PMTV, and PVV. 

With respect to S. phureja, drastic improvements should be implemented in the certification 

of seeds as they seem carry a high diversity of viruses, and particularly high loads of PVY, 

PVV, and PVX. The accumulation of very high loads of PVS, PVV, and PVB is also 

worrisome in uncertified S. phureja tuber-seeds. The potential benefits of improving the 

astringency of tuber-seed certification protocols have already been proven in developed 

countries, it is expected that by modernizing current protocols, as well as including an 

updated list of viruses, the productivity of the potato agroindustry can be improved in the 

medium, to long term. 
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SUPPLEMENTARY FIGURE LEGENDS  

 

 

Supplementary Fig. 1. Examples of the sprouting seed tubers used in this study. 

Each sample comprised a mixture of ten tubers per lot, a randomly selected sprouting seed 

tuber from each lot is shown. 
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Supplementary Fig. 2. qPCR amplification profiles of viruses investigated in this 

study. A) Representative amplification curves for each virus; the inset shows the bands of 

the expected size for each virus. B) Distribution of Tm values observed in the S. phureja 

and S. tuberosum samples for each virus. 



 

 
 

A. Anexos Capítulo 1 

Tabla 1: Muestras de S. tuberosum cv. Diacol Capiro (ST) y S. phureja cv. Criolla Colombia (SP) evaluadas con su respectivo 

origen, código asignado, certificación, Ct y Tm para cada uno de los virus evaluados. 

Departamento  Muestra Certificada 

PYV PVV PVS PVX PYVV PLRV PMTV PVB 

Ct Tm Ct Tm Ct Tm Ct Tm Ct Tm Ct Tm Ct Tm Ct Tm 

Antioquia ST41 Si 26.33 79.7 >35 >35 24.11 82.5 27.63 84.0 21.46 79.2 24.75 79.8 >35 >35 >35 >35 

Antioquia ST42 Si >35 >35 >35 >35 >35 >35 >35 >35 24.07 79.0 23.84 78.8 >35 >35 >35 >35 

Antioquia ST43 Si 17.12 80.0 >35 >35 >35 >35 >35 >35 22.00 76.2 23.24 80.4 >35 >35 24.54 80.8 

Antioquia ST44 Si 25.52 82.0 >35 >35 27.69 78.5 >35 >35 20.95 81.2 23.61 80.3 25.91 80.8 22.27 81.0 

Antioquia ST45 Si >35 >35 >35 >35 27.87 78.3 >35 >35 22.76 77.5 23.34 80.5 >35 >35 >35 >35 

Antioquia ST46 Si 12.07 79.8 >35 >35 >35 >35 29.03 83.5 16.62 77.5 >35 >35 >35 >35 >35 >35 

Antioquia ST47 Si 18.83 80.2 >35 >35 28.85 77.7 27.71 84.0 16.75 77.5 >35 >35 24.39 79.5 >35 >35 

Antioquia ST48 Si 11.15 80.0 >35 >35 >35 >35 26.99 84.2 16.03 77.5 >35 >35 24.48 81.0 >35 >35 

Antioquia ST33 No >35 >35 >35 >35 24.77 78.0 26.34 84.0 20.86 77.0 21.29 80.8 16.51 81.3 >35 >35 

Antioquia ST34 No 25.24 79.0 >35 >35 25.08 77.5 27.26 84.5 21.98 76.5 23.39 80.5 15.77 80.8 >35 >35 

Antioquia ST35 No 21.55 79.5 >35 >35 25.74 83.2 28.32 83.8 22.20 76.8 25.83 79.3 >35 >35 >35 >35 

Antioquia ST36 No >35 >35 >35 >35 26.41 77.8 24.30 83.7 21.53 77.0 24.09 81.5 >35 >35 >35 >35 

Antioquia ST37 No 27.97 79.3 >35 >35 26.93 78.3 >35 >35 20.55 80.5 26.12 78.3 17.51 80.5 >35 >35 

Antioquia ST38 No >35 >35 24.69 80.7 >35 >35 23.99 84.7 21.57 76.5 23.67 80.0 >35 >35 >35 >35 

Antioquia ST39 No 10.89 79.2 >35 >35 24.10 82.0 >35 >35 12.91 77.3 >35 >35 26.97 81.0 >35 >35 

Antioquia ST40 No 25.50 79.0 >35 >35 >35 >35 28.55 84.3 16.14 77.5 >35 >35 24.49 80.5 >35 >35 

Antioquia SP37 Si 27.24 80.5 >35 >35 26.21 78.0 >35 >35 21.65 77.0 21.14 84.0 26.52 81.3 >35 >35 

Antioquia SP38 Si 14.15 79.5 >35 >35 >35 >35 >35 >35 23.00 76.2 24.41 80.8 14.90 81.3 >35 >35 

Antioquia SP39 Si >35 >35 20.42 80.0 26.92 80.7 26.43 83.7 >35 >35 >35 >35 25.06 80.8 >35 >35 
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Departamento  Muestra Certificada 

PYV PVV PVS PVX PYVV PLRV PMTV PVB 

Ct Tm Ct Tm Ct Tm Ct Tm Ct Tm Ct Tm Ct Tm Ct Tm 

Antioquia SP40 Si >35 >35 17.44 79.8 >35 >35 22.08 83.3 17.09 77.5 >35 >35 24.49 81.3 >35 >35 

Antioquia SP41 Si >35 >35 >35 >35 >35 >35 9.46 83.5 17.68 77.5 >35 >35 24.97 80.8 >35 >35 

Antioquia SP42 Si >35 >35 25.50 79.5 >35 >35 28.93 83.8 19.79 76.8 >35 >35 24.22 80.5 >35 >35 

Antioquia SP43 Si >35 >35 >35 >35 >35 >35 28.11 84.0 >35 >35 >35 >35 23.80 81.3 >35 >35 

Antioquia SP44 Si >35 >35 >35 >35 21.98 81.7 28.41 84.2 13.67 77.5 >35 >35 24.51 80.5 >35 >35 

Antioquia SP45 No 24.32 79.7 >35 >35 12.23 81.2 25.49 83.0 23.02 76.2 22.98 81.5 29.18 80.7 >35 >35 

Antioquia SP46 No >35 >35 >35 >35 14.13 82.0 28.48 84.0 25.27 77.5 25.46 83.5 >35 >35 21.93 80.3 

Antioquia SP47 No >35 >35 24.54 80.7 27.17 78.2 >35 >35 22.30 76.5 23.67 80.3 >35 >35 >35 >35 

Antioquia SP48 No >35 >35 23.62 80.5 27.45 76.8 28.65 84.5 20.53 77.2 23.04 83.3 27.21 81.1 >35 >35 

Antioquia SP49 No 29.31 80.3 18.83 80.5 >35 >35 >35 >35 20.59 81.0 22.41 81.5 28.06 80.8 >35 >35 

Antioquia SP50 No >35 >35 17.57 80.2 8.60 80.5 28.29 83.8 16.48 77.2 >35 >35 25.89 79.8 >35 >35 

Antioquia SP51 No >35 >35 >35 >35 11.56 81.5 28.28 83.5 18.15 77.0 >35 >35 25.62 79.5 >35 >35 

Antioquia SP52 No >35 >35 >35 >35 8.86 82.5 28.16 84.2 20.50 77.2 >35 >35 25.69 81.5 14.42 80.3 

Valores de Ct >35 se consideran muestras sin infección 



 

 
 

Tabla 2: Secuencias obtenidas por medio de secuenciación HTS y Sanger 

Número de 

accessión Cultivar Código Virus Secuenciación 

Tamaño 

secuencia (nt) 

MZ296922 Diacol Capiro BST16 PVY HTS 9647 

MZ296923 Diacol Capiro BST15 PVY HTS 9694 

MZ296924 Criolla Colombia BSP14 PVY HTS 9678 

MZ394758 Diacol Capiro ST43 15OCT PVY Sanger 792 

MZ394757 Criolla Colombia SP38 13OCT PVY Sanger 795 

MZ296925 Diacol Capiro BST16 PVV HTS 9784 

MZ296926 Criolla Colombia BSP15 PVV HTS 9824 

MZ296927 Criolla Colombia BSP14 PVV HTS 9824 

MZ394759 Criolla Colombia SP39 16OCT PVV Sanger 399 

MZ394760 Criolla Colombia SP50 17OCT PVV Sanger 443 

MZ296928 Criolla Colombia BSP15 PVS HTS 8497 

MZ394761 Criolla Colombia SP50 19OCT PVS Sanger 596 

MZ394762 Criolla Colombia SP52 20OCT PVS Sanger 600 

MZ394763 Criolla Colombia SP41 18OCT PVX Sanger 515 

MZ296929 Criolla Colombia BSP14 PVX HTS 6416 

MZ296930 Criolla Colombia BSP15(RNA1) PVB HTS 7120 

MZ296931 Criolla Colombia BSP15(RNA2) PVB HTS 4298 

MZ394768 Criolla Colombia SP52 31OCT PVB Sanger 658 

MZ296933 Diacol Capiro BST16(RNA1) PMTV HTS 6006 

MZ296934 Diacol Capiro BST16(RNA2) PMTV HTS 2945 

MZ296935 Diacol Capiro BST16(RNA3) PMTV HTS 3095 

MZ296936 Criolla Colombia BSP14(RNA1) PMTV HTS 5868 

MZ296937 Criolla Colombia BSP14(RNA2) PMTV HTS 2924 

MZ296938 Criolla Colombia BSP14(RNA3) PMTV HTS 2104 

MZ394765 Diacol Capiro ST33 27OCT PMTV Sanger 391 

MZ394765 Diacol Capiro ST34 28OCT PMTV Sanger 391 

MZ394766 Diacol Capiro ST37 29OCT PMTV Sanger 395 

MZ394764 Diacol Capiro ST38 26OCT PMTV Sanger 389 

MZ394770 Diacol Capiro ST39 PYVV Sanger 479 

MZ394769 Diacol Capiro ST48 PYVV Sanger 487 

MZ394771 Diacol Capiro ST22OCT PLRV Sanger 328 
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 Potato virus Y (PVY) 

 

Figura 1: Detección molecular de PVY mediante qPCR en brotes de papa cv. Diacol 

Capiro y Criolla Colombia del oriente antioqueño. A. Perfiles de las curvas de melting 

(A) de 79.8±0.7°C. B. Curvas de amplificación.  

A 

 

B 

 

 

 

Figura 2: Electroforesis en gel de agarosa para la amplificación por RT-PCR de CP 

de PVY (801 pb) a partir de muestras de brotes de papa cv. Diacol Capiro y Criolla 

Colombia del oriente antioqueño. 

 

 

Figura 3: Ejemplo de un electroferograma de un amplicón de RT-PCR de la región 

CP del virus PVY (801 pb), obtenido por secuenciación de Sanger.  
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 Potato virus V (PVV) 

 

Figura 4: Detección molecular de PVV mediante qPCR en brotes de papa cv. Diacol 

Capiro y Criolla Colombia del oriente antioqueño. A. Perfiles de las curvas de melting 

de 80.2±0.4°C. B. Curvas de amplificación.  
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Figura 5: Electroforesis en gel de agarosa para la amplificación por RT-PCR de CP 

de PVV (459 pb) a partir de muestras de brotes de papa cv. Criolla Colombia del 

oriente antioqueño.  
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Figura 6: Ejemplo de un electroferograma de un amplicón de RT-PCR de la región 

CP del virus PVV (459 pb), obtenido por secuenciación de Sanger.  

 

 

 Potato virus S (PVS) 

 

Figura 7: Detección molecular de PVS mediante qPCR en brotes de papa cv. Diacol 

Capiro y Criolla Colombia del oriente antioqueño. A. Perfiles de las curvas de melting 

de 79.8±2.1°C. B. Curvas de amplificación. 
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Figura 8: Electroforesis en gel de agarosa para la amplificación por RT-PCR de CP 

de PVS (629 pb) a partir de muestras de brotes de papa cv. Criolla Colombia del 

oriente antioqueño. 

 

 

Figura 9: Ejemplo de un electroferograma de un amplicón de RT-PCR de la región 

CP del virus PVS (629 pb), obtenido por secuenciación de Sanger.  
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 Potato virus X (PVX) 

 

Figura 10: Detección molecular de PVX mediante qPCR en brotes de papa cv. Diacol 

Capiro y Criolla Colombia del oriente antioqueño. A. Perfiles de las curvas de melting 

de 83.9±0.4°C. B. Curvas de amplificación.  
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Figura 11: Electroforesis en gel de agarosa para la amplificación por RT-PCR de CP 

de PVX (562 pb) a partir de muestras de brotes de papa cv. Criolla Colombia del 

oriente antioqueño.  
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Figura 12: Ejemplo de un electroferograma de un amplicón de RT-PCR de la región 

CP del virus PVX (562 pb), obtenido por secuenciación de Sanger.  

 

 

 Potato yellow vein virus (PYVV) 

 

Figura 13: Detección molecular de PYVV mediante qPCR en brotes de papa cv. Diacol 

Capiro y Criolla Colombia del oriente antioqueño. A. Perfiles de las curvas de melting 

(A) de 77.6±1.3°C. B. Curvas de amplificación. 
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Figura 14: Electroforesis en gel de agarosa para la amplificación por RT-PCR de CP 

de PYVV (495 pb) a partir de muestras de brotes de papa cv. Diacol Capiro del oriente 

antioqueño. 

 

 

Figura 15: Ejemplo de un electroferograma de un amplicón de RT-PCR de la región 

CP del virus PYVV (495 pb), obtenido por secuenciación de Sanger. 



 

Capítulo 1. Prevalence of RNA viruses in certified and informal potato seed 

tubers in the Province of Antioquia (Colombia) 

117 

 

 

 

 

 Potato leafroll virus (PLRV) 

 

Figura 16: Detección molecular de PLRV mediante qPCR en brotes de papa cv. Diacol 

Capiro y Criolla Colombia del oriente antioqueño. A. Perfiles de las curvas de melting 

de 80.8±1.5°C. B. Curvas de amplificación. 
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 Potato mop-top virus (PMTV) 

 

Figura 17: Detección molecular de PMTV mediante qPCR en brotes de papa cv. 

Diacol Capiro y Criolla Colombia del oriente antioqueño. A. Perfiles de las curvas de 

melting de 80.7±0.6°C. B. Curvas de amplificación. 
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Figura 18: Electroforesis en gel de agarosa para la amplificación por RT-PCR del gen 

TGB2 de PMTV (417 pb) a partir de muestras de brotes de papa cv. Diacol Capiro y 

Criolla Colombia del oriente antioqueño.  

 

 

Figura 19: Ejemplo de un electroferograma de un amplicón de RT-PCR de la región 

TGB2 del virus PMTV (417 pb), obtenido por secuenciación de Sanger.  
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 Potato virus B (PVB) 

 

Figura 20: Detección molecular de PVB mediante qPCR en brotes de papa cv. Diacol 

Capiro y Criolla Colombia. A. Perfiles de las curvas de melting de 80.6 ±0.3°C. B. Curvas 

de amplificación. 
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Figura 21: Electroforesis en gel de agarosa para la amplificación por RT-PCR región 

de la RdRp de PVB (684 pb) a partir de muestras de brotes de papa cv. Criolla 

Colombia del oriente antioqueño.  
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Figura 22: Ejemplo de un electroferograma de un amplicón de RT-PCR región de la 

RdRp del virus PVB (684 pb), obtenido por secuenciación de Sanger. Primers: 

Nepo_pol_F (5ô- TCG GCA CAA ACC CCT ATT CC -3ô) y Nepo_pol_R (5ô- CCA AGG GAC 

CAC CAT CAA CC -3ô). 
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ABSTRACT 

The most important viruses infecting potato in Colombia are PVY, PLRV, PVS, PYVV, PVV, 

PVX, PMTV, and PVB. Unfortunately, recent investigations on the health status of 

uncertified and certified seed-tubers of Solanum tuberosum cv. Diacol Capiro and Solanum 

phureja cv. criolla Colombia used by farmers in eastern Antioquia (Colombia) have revealed 

alarming levels of infection by these viruses in all types of seeds distributed in the region. 

A similar study on northern Antioquia, testing all these eight viruses has not been 

performed. To close this gap, we present a complementary study on the prevalence of 

viruses in seed- tubers distributed and commercialized in this region using a combination 

of qPCR and high-throughput sequencing. Our results further confirm the poor quality of 

seed-tubers used in Colombia and suggests infection by tobacco necrosis virus D (TNV-

D), which is the first report for this virus in Colombia. 

 

Key words:  plant viruses; RNAseq; qPCR; seed certification; Solanaceae; virome 

1. Introduction 

The province of Antioquia is the fourth most important potato producer in Colombia with 

fields comprising a total of 8619 hectares with annual yields estimated at 20,3 t/ha (Agronet, 

2021) and dominated by the tetraploid cultivar Solanum tuberosum cv. Diacol Capiro, and 

the diploid Solanum phureja cv. criolla Colombia (Porras and Herrera, 2015; MADR, 2019). 

In Antioquia, potato production is concentrated in the eastern and northern regions, the 

latter of which comprises fields totaling 3585 ha across the municipalities of Santa Rosa de 

Osos, Entrerríos, San Pedro de los Milagros, and Belmira. The production of potato in the 

northern highlands of Antioquia is estimated at 86465 ton per year with an average yield of 

24 t/ha (Agronet, 2021); this value is significantly higher with respect to the eastern yields 

of 16 t/ha (Agronet, 2021). Recent investigations on the viruses transmitted through seed-

tubers in potato fields in eastern Antioquia have revealed a high prevalence of RNA viruses 

in formal- and informally- produced planting material, and it is believed that high viral loads 

are a major factor explaining the lower potato productivity of the region (Sierra et al., 2020, 
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2021; Gallo et al., 2019; 2021b). For example, in a study on seed-tubers from the Diacol 

Capiro cultivar it was found a prevalence for PYVV of 73.3%, and up to 90% for PVY (Sierra 

et al., 2021). With respect to the cultivar Criolla Colombia, the prevalence of viruses was 

more dramatic as some viruses such as PVS and PYVV reached 100%, PLRV 47%, PVY 

47%, PVX 40%, and PVV 40% (Sierra et al., 2020). A similar work on Diacol Capiro tubers 

observed a high proportion of tuber exhibiting multiple infections which included the binary 

infections PVY/PLRV, PVY/PYVV, PVY/PVX, PVY/PVS, PYVV/PVX; the ternary infection 

PVY/PYVV/PLRV, and the quaternary infections PVY/PYVV/PVX/PLRV, 

PVY/PVX/PVS/PLRV Gallo et al. (2021b).  

 

It is a well-stablished fact that the widespread use of low-quality seed-tubers in Colombia 

is a major factor in the high prevalence of viral diseases in potato fields throughout the 

country (Gallo et al., 2021b; Sierra et al., 2021). It is estimated that only 3-5% of farmers in 

Colombia use certified planting material (Fedepapa, 2019; MADR, 2019) which, 

unfortunately, is not of sufficient quality with respect to viral infections either (García et al., 

2021; Sierra et al., 2021). To plant a new field, the average Colombian farmer uses seed-

tubers produced by the same farmers from a preceding season or purchased in informal 

markets (MADR, 2019). Formal seed-tubers, on the other hand, are produced by 

specialized farmers in the highland plains of Cundinamarca, Boyacá and Nariño, where 

there is reduced insect pressure, from in vitro stock plants presumed to be free of viruses 

(ICA, 2015; Fedepapa, 2019). Unfortunately, the use of low sensitivity detection methods, 

and the circulation of local virus species and variants that are not detectable with available 

commercial serological kits has resulted in formal seeds with unacceptable levels of 

prevalence for some limiting viruses such as PLRV, PVY, PVX, PVS, and PYVV (Gallo et 

al., 2021b; Sierra et al., 2021). 

 

PVY, PLRV, PVS, PYVV, PVV, PVX, PMTV, and PVB are the most prevalent viruses 

affecting potato in Colombia (Gúzman et al., 2010; Vallejo et al., 2016; Sierra et al., 2020, 

2021; Gallo et al., 2019; 2021b; Giraldo et al., 2022). However, only one study on the 

prevalence of these eight viruses in seed-tubers has been performed to this day (García et 

al., 2021). On that work, the authors performed a pilot seed-indexing study using the tuber 
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sprouting test through qPCR with an updated set of primers on potato producing regions in 

eastern Antioquia. The authors found that viruses such as PYVV and PMTV were highly 

prevalent in seed lots from both cultivars; PLRV, PVY, and PVB were highly prevalent in all 

cv. Diacol Capiro lots, but mostly absent in cv. criolla Colombia, and PVV was almost 

exclusively found in cv. Criolla Colombia. With respect to PVS, and PVX these viruses were 

only found at low prevalence in the Diacol Capiro cultivar. In agreement, with previous work, 

multiple infections were also common in both cultivars, and no uninfected tubers were 

identified in any of the tested lots (García et al., 2021). Little is known about the health 

status of potato seeds commercialized in the northern producing regions of the province of 

Antioquia. To close this gap, we have performed this study on the prevalence of PLRV, 

PVY, PVX, PVS, PVV, PYVV, PMTV, and PVB in potato seeds stocks from the 

municipalities of San Pedro de los Milagros, Santa Rosa de Osos and Entrerríos by real-

time RT-PCR (qPCR) and high-throughput sequencing (HTS). 

2. Materials and methods 

2.1. Plant material  

This investigation involved sampling and analysis of seed-tuber samples from the 

municipalities of San Pedro de los Milagros (6Á 27ǋ 0ǌ N, 75Á 33ǋ 0ǌ W), Entrerr²os (6Á 33' 

55.44" N, -75° 31' 0.84" W), and Santa Rosa de Osos (6° 38' 50.57" N, -75° 27' 37.12" W) 

in northern Antioquia. Samples were collected from eight uncertified S. tuberosum cv. 

Diacol Capiro seed lots, eight uncertified S. phureja cv. Criolla Colombia seed lots, and 

eight certified S. tuberosum cv. Diacol Capiro seed lots (Supplementary Fig. 1). Due to the 

local nature and short dormancy period of the S. phureja, certified seeds for this cultivar 

were not available in the region. Sprouting in dormant seed-tubers of cv. Diacol Capiro was 

induced by spraying a diluted solution of gibberellic acid at 50 ppm (Sigma-Aldrich, EEUU) 

in distilled water, air drying, and storage in darkness at room temperature for 15-20 days. 

Finally, from each seed-tuber lot, three separate tubers and three sprouts per tuber were 

used for virus indexing.  
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2.2. qPCR 

Total RNA was extracted from 100 mg of the top two centimeters at the tip of each individual 

tuber sprout, following previous methods from our group (Medina et al., 2015; García et al., 

2016; Sierra et al., 2020). Prior to RNA extraction, plant tissue was ground in liquid nitrogen. 

RNA was purified using the GeneJET Plant RNA Purification Mini Kit (Thermo Fisher 

Scientific, EEUU) and eluted in 40 µL of DEPC-treated water. RNA concentration and purity 

were determined using the A260/280 ratio measured in a Nanodrop 2000C 

spectrophotometer (Thermo Fisher Scientific). cDNA was synthesized using 80U of 

RevertAid Reverse Transcriptase (RT) (Thermo Fisher Scientific), RT buffer (1X), dNTPs 

at 1 mM, 20 U of RiboLock RNase Inhibitor, 1 µg of total RNA and 20 pmoles of the reverse 

primer in a reaction volume of 20 µL at 42oC for 1 h. For PYVV, PLRV and PMTV, primers 

PYVV_R_CP, PLRV-R and 123-end were employed as reverse primers, respectively; for 

PVY, PVV, PVB, PVX and PVS, an Oligo-(dT)18 was employed. Details and references 

regarding primers used in this work are listed in Table 1. cDNA synthesis was performed in 

a T3 thermal cycler (Biometra, Germany) at 65°C for 5 min, 42°C for 60 min, and a final 

enzyme inactivation step at 70°C for 10 min. The real-time PCR (qPCR) step was 

performed in a final volume of 14 µL with 6.25 µL of the Maxima SYBR Green/ROX kit 

(Thermo Fisher Scientific) using 100 ng of cDNA and primers at 0.3 µM concentration. 

Viruses were amplified using the following primer pairs: PVY_Col_RV2/PVY_Col_qFV2, 

qPVV_phu_R/PVV_phu_F, PVS_gen_RV2/qPVS_gen_F, PVX_101-2_RP/PVX_101-

2_FP, qPYVV_R_CP/PYVV_F_CP, PLRV-Sense/PLRV-Antisense, PMTV-1948F/PMTV-

2017R and Neponew_pol_F/ Neponew_qpol_R (Table 1). The temperature profile 

consisted of a Taq polymerase activation step of 10 min at 95oC, followed by 35 cycles at 

95oC for 15 s, and 52oC for 60 s. Amplifications were carried out in a Rotor-Gene Q-5plex 

Real-time PCR cycler (Qiagen, Germany). In addition to threshold cycle (Ct) 

measurements, the specificity of the qPCR results was confirmed by High Resolution 

Melting (HRM) in the 50-99oC range. Positive and negative controls were included in each 

test and consisted of samples previously isolated from infected and virus-free potato 

tissues. The identity of amplicons was confirmed for selected samples by Sanger 

sequencing.  
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Table 1. List of primers used in this study. 
 

Primers Sequence Source 

    

PVY PVY_Col_RV2 5ô GCA TAC TTG GAG ARA CAT CYT CG 3ô García et al. 
(2021)  PVY_Col_qFV2 5ô TCG GAT TGG AYG GYG GCA T 3ô 

    

PVV qPVV_phu_R 5ô CAT CCC GCT CCT CAA C 3ô Álvarez et al. 
(2016)  PVV_phu_F 5ô ATG CTG GAA AAG ATC CAG C 3ô 

    

PVX PVX_101-2_RP 5ô GCT TCA GAC GGT GGC CG 3ô Agindotan et al. 
(2007)  PVX_101-2_FP 5ô AAG CCT GAG CAC AAA TTC GC 3ô 

    

PVS PVS_gen_RV2 5ô ATT GRA ANC CCA TRG CTT GC 3ô García et al. 
(2021)  qPVS_gen_F 5ô CGG GRY TGA GRA ARG TGT G 3ô 

    

PLRV PLRV-Antisense 5ô TTG AAT GCC GGA CAG TCT GA 3ô Yang et al. 
(2014)  PLRV-sense 5ô GCT CAA GCG AGA CAT TCG TG 3ô 

 PLRV-R* 5ô GCA ATG GGG GTC CAA CTC CAA CTC AT 

3ô 

Singh et al. 

(1995) 
    
PYVV qPYVV_R_CP 5ô AGG TCT CAG GAT CTG GAT CAA CT 3ô Álvarez et al. 

(2017)  PYVV_F_CP 5ô TCA GGT TAG AGC AGA CAG AGG 3ô 
 PYVV_R_CP* 5ô AGT TGC TGC ATT CTT GAA CAG G 3ô   
    

PMTV PMTV-1948F 5ô GTG ATC AGA TCC GCG TCC TT 3ô Mumford et al. 
(2000)  PMTV-2017R 5ô CCA CTG CAA AAG AAC CGA TTT C 3ô 

 123-end* 5ô GTG AAC CAC GGT TTA RCC CTG KAA GC 

3ô 

Savenkov et al. 

(1999) 
    
PVB Neponew_pol_F 5ô TCG GCA CAA ACC CCT ATT CC 3ô García et al. 

(2021)  Neponew_qpol_R 5ô TCA ATA GAC CAT CGA ACC CAC T 3ô 
    

*Primers used in the cDNA synthesis 

2.3. High-throughput sequencing  

cDNA libraries for HTS were prepared with the TruSeq Stranded Total RNA LT Sample 

Prep kit using bulked total RNA from certified (BST19) and uncertified (BST20) S. 

tuberosum cv. Diacol Capiro seeds; and uncertified (BSP18) S. phureja cv. Criolla 

Colombia. Ribosomal RNA (rRNA) was removed with the Ribo-Zero Plant kit (Illumina, 

USA). The quality and quantity of the nucleic acid preparations was assessed with a 2100 

Bioanalyzer (Agilent Technologies, USA). Sequencing was performed with the Illumina 

NovaSeq system service provided by Macrogen (South Korea). The quality of each dataset 

was verified with fastqc (http://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/projects/fastqc/), and 

the low-quality bases (Phred < 30) were removed using Seqtk 
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(https://github.com/lh3/seqtk). Preliminary detection of viruses was done with the PVDP 

platform (Gutiérrez et al., 2021). Scaffolds from low coverage genomes were assembled 

with Magic-BLAST (Boratyn et al., 2019). Viruses with high coverage were assembled de 

novo with rnaSPAdes for each dataset (Bushmanova et al., 2019). Contigs and scaffolds 

were verified for assembly errors with the Integrative Genomics Viewer (IGV) (Robinson et 

al., 2011). Phylogenetic analyses were carried out in MEGA 11 (Tamura et al., 2021) using 

the Neighbor-Joining method (Saitou and Nei, 1987) with 1,000 bootstrap replicates. 

Sequences were aligned with MUSCLE (Edgar, 2004). Ambiguous positions were removed 

for each sequence pair. Evolutionary distances were computed using the Tamura-Nei 

method with a gamma distribution (Tamura, 1992).  

3. Results 

3.1. Detection of viruses by qPCR 

With exception of PVV and PVB, qPCR revealed high levels of prevalence for most viruses 

in S. tuberosum cv. Diacol Capiro tubers. For uncertified tubers of this cultivar PVX, PYVV, 

and PMTV were detected in all samples (100%); PVY and PVS were detected in seven 

samples (87.5%); and PLRV in five samples (62.5%). All uncertified S. tuberosum cv. Diacol 

Capiro tuber tested negative for PVV and PVB (Fig. 1A). All the viruses detected in 

uncertified Diacol Capiro tubers were also detected in certified tubers at 100% prevalence, 

with the addition of one sample from San Pedro that tested positive for PVB (Fig. 1A). In 

contrast to S. tuberosum cv. Diacol Capiro, all viruses were detected in S. phureja cv. Criolla 

Colombia: PVY, PVV, PVS, PYVV, and PLRV were detected in all samples (100%); PVX 

in seven samples (87.5%); PMTV in six samples (75%), and PVB in two samples (25%). 

The most remarkable difference was the high prevalence of PVV in S. phureja which was 

not detected in S. tuberosum (Fig. 1B). As observed in previous studies, coinfections were 

common in all tested seed-tuber lots. In S. tuberosum, samples were coinfected with at 

least four viruses with the combination PVY/PVS/PVX/PYVV/PLRV/PMTV being the most 

common as it was observed in seven certified samples, and five uncertified samples. One 

certified sample was infected with all viruses, except for PVV (Fig. 1C). With respect to S. 
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phureja, all samples were infected with at least six viruses, however, the large majority were 

infected with the seven-virus combination PVY/PVV/PVS/PVX/PYVV/PLRV/PMTV. 

 

Fig. 1. Virus prevalence in potato seed-tuber lots from northern Antioquia. A) Eight 

RNA viruses known to infect potato in Colombia were tested by qPCR in certified, and 

uncertified seed-tubers from S. tuberosum cv. Diacol Capiro and B) S. phureja cv. Criolla 

Colombia. Numbers correspond to Ct values. C) Virus coinfections observed for each 

sample type. ER: Entrerríos; SP: San Pedro de los Milagros; SR: Santa Rosa de Osos. TC: 

S. tuberosum certified tubers; TU: S. tuberosum uncertified tubers; PU: S. phureja 

uncertified tubers. 

3.2. High-throughput sequencing 

RNAseq analysis revealed a higher proportion of viral reads, 6.21% and 0.95% in the S. 

tuberosum uncertified and certified samples, respectively. For S. phureja the proportion of 

viral reads was of 1.01% (Fig. 2). In uncertified S. tuberosum cv. Diacol Capiro seed lots, 

the dominant viruses were PLRV at 2,165 reads per million (RPM), PMTV segments at 105-
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287.9 RPM and PVY at 59,334 at RPM (Fig. 2). Reads attributed to all RNA segments of 

PYVV were also detected in this dataset at 2.9 (RNA1), 18.9 (RNA2), and 8.6 (RNA3) RPM. 

Viral loads were lower in the certified tubers, in this case, the dominant viruses were also 

PVY at 9,398.6 RPM and PLRV at 51.0 RPM (Fig. 2). The set of viruses present S. phureja 

seed lots was different to that of S. tuberosum. In this case the dominant viruses were PVX 

(8,889 RPM), and PVV (1,158.6 RPM); PVS was detected a lower load (15.4 RPM). 

Interestingly, a significant number of reads with about 96% nucleotide sequence identities 

to tobacco necrosis virus D (TNV-D) (Betanecrovirus, Tombusviridae) were also identified 

in this dataset at 10.3 RPM, which would be the first report for this virus in Colombia (Fig. 

2). 

 

Phylogenetic analysis of scaffolds and/or contigs revealed the phylogenetic affinity of the 

viruses detected by RNAseq with previously known isolates in Colombia. For PLRV, 

sequences from both certified (BST19) and uncertified (BST20) S. tuberosum seed-tubers 

were part of the main clade found for this virus world-wide (Guyader and Giblot, 2002; Mesa 

et al., 2016), and closely related to isolate M1 obtained from S. quitoense in Antioquia by 

Gallo et al. (2021a). Analysis of the PMTV RNA3 scaffold obtained from the uncertified S. 

tuberosum seed-lots (BST20) formed an independent clade between isolates of world-wide 

distribution (Gil et al., 2011, 2016), and local isolates infecting S tuberosum (CO2 and CO1) 

or P. peruviana (M7 and M2) recently reported by Gallo et al. (2020) (Fig. 3).  
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Fig. 2. HTS detection of viruses in potato seeds-tubers in northern Antioquia. 

Detection of viruses was performed using the PVDP package. The proportion of virus-like 

sequences is shown on the left in magenta and corresponds to the proportion of sequences 

sharing high nucleotide sequence identities with currently known plant viruses at NCBI. 

Boxplots illustrate the relative genome position of mapped reads against each virus 
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genome; darker colors indicate higher sequence identity. RPM and total number of reads 

for each identified virus are shown on the right.  

 

PYVV sequence from the uncertified S. tuberosum seed lots (BST20) clustered within a 

clade containing isolates infecting different host such as S. lycopersicum, S. phureja, S. 

tuberosum, S. quitoense and P. peruviana in Colombia (Guzmán-Barney et al., 2012; 

Álvarez et al., 2017; Gallo et al. 2020, Gallo et al., 2021b) (Fig. 3). Assembly of the PVY 

sequences resulted in three contigs clustering with the PVYN, and the recombinant PVYNTN 

strains previously detected by Muñoz-Baena et al. (2016) in S. lycopersicum, Álvarez et al. 

(2018) in P. peruviana and from S. tuberosum, including the isolate Yarumal from northern 

Antioquia (Muñoz et al., 2016) (Fig. 3). Surprisingly, uncertified seed contained only the 

PVYNTN strain while, certified S. tuberosum seeds were also carrier of the PVYN strain.  

 

Analysis of the S. phureja assemblies from the uncertified seed-tuber lots confirmed the 

presence of PVS, PVV, and PVX, in addition to TNV-D (Fig. 4). The PVS scaffold (PVS-

BSP18) clustered within the andean PVS (PVSA) group of strains infecting different 

solanaceous crops in Antioquia such as S. tuberosum, S. quitoense, and S. lycopersicum 

but formed a distinct clade with isolate RL5 reported to infect S. phureja in Antioquia 

(Gutiérrez et al., 2013; Vallejo et al., 2016) (Fig. 4). The PVV assembly (PVV-BSP18), on 

the other hand, clustered within a distinct clade comprising other S. phureja isolates 

(Álvarez et al., 2016; Gutiérrez et al., 2016) in addition to isolate from P. peruviana identified 

in Antioquia (Álvarez et al., 2018). With respect to PVX, the assembled contig clustered 

within the Eurasian Clade at 100% bootstrap together with several worldwide isolates 

infecting S. tuberosum (García et al., 2016) (Fig. 4). Finally, the partial genome sequence 

of TNV-D from uncertified (BSP18) S. phureja seeds was part of a clade comprising several 

TNV-D isolates infecting a wide diversity of hosts such as Valerianella locusta, Nicotiana 

tabacum and Glycine max; this TNV-D isolate was also clearly separated from the other 

two approved members of genus Betanecrovirus: leek white stripe virus (LWSV) and beet 

black scorch virus (BBSV) (ICTV, 2021) (Fig. 4). 
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Fig. 3. Neighbor-joining trees of viruses detected by RNAseq in S. tuberosum cv. 

Diacol Capiro in seed-tubers from northern Antioquia. Each panel shows the 

phylogenetic tree obtained for partial genome sequences (bold) derived from the RNAseq 

data from certified (BST19), and uncertified (BST20) potato seed-tubers (PLRV: 3411 nt, 

PMTV: 3134 nt, PYVV: 4331, PVY: 9656 nt). Bootstrap values are shown above the tree 

branches. NCBI accession codes are indicated in parentheses, together with information 

about the host, when available. 
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Fig. 4. Neighbor-joining trees of viruses detected by RNAseq in S. phureja cv. Criolla 

Colombia in seed-tubers from northern Antioquia. Each panel shows the phylogenetic 

tree obtained for partial genome sequences (bold) derived from the RNAseq data from 

uncertified (BSP18) potato seed-tubers (PVS: 984 nt, PVV: 9826 nt, PVX: 6477 nt, TNV-D: 

841 nt). Bootstrap values are shown above the tree branches. NCBI accession codes are 

indicated in parentheses, together with information about the host, if available. 
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4. Discussion 

In this study, we have evaluated the prevalence of RNA viruses in seed-tubers from S. 

tuberosum cv. Diacol Capiro and S. phureja cv. Criolla Colombia, used by farmers in 

northern Antioquia. Our results suggest a high prevalence of viruses in seeds from all 

sources. With respect to cv. Criolla Colombia, our analyses confirmed infection with all the 

viruses tested and the high prevalence of PVV in contrast to S. tuberosum (Álvarez et al., 

2016). A comparison with similar studies performed in the eastern region of Antioquia 

(Sierra et al., 2020, 2021; Gallo et al., 2021b; García et al., 2021), confirms that seed-tuber 

degeneration resulting from the accumulation of viruses is a serious problem affecting the 

region that must be addressed urgently by the corresponding phytosanitary agencies; the 

high virus prevalence of planting material is very likely an important factor limiting the 

productivity of potato in Antioquia. In perspective, the maximum productivity of cv. Diacol 

Capiro is estimated at 40 t/ha (Porras and Herrera, 2015) which is almost twice the 

productivity of northern Antioquia of 24 t/ha; with respect to S. phureja the maximum 

productivity is approximately 25 t/ha (Rodríguez et al., 2009; Seminario et al., 2018) but 

current productivity in fields from Antioquia rarely surpass 15 t/ha (Agronet, 2021). Of 

particular concern are the levels of infection of certified cv. Diacol Capiro tubers, which are 

expected to have a lower prevalence of viruses but tested at 100% for PVY, PVS, PVX, 

PYVV, and PLRV as current legislation limits their prevalence at 5% for PLRV, PVY, PVS, 

and PVX; and 1% for PYVV (ICA, 2015);  it is important to clarify that these values 

correspond to prevalence as measured by visual inspection and/or serological tests which 

are less sensitive than the methods used in this work. Another worrying fact is the high 

number different viruses detected in certified seed lots, which were infected with six viruses 

in seven lots, and seven viruses in the remaining one. We strongly believe that the current 

potato seed certification program in Colombia should be reformulated to include more 

sensitive detection methods, particularly during the screening phase of the seed stock 

plants used to produce the material for further certification steps. The plantation of virus-

free tubers can substantially improve yields in potato, particularly when combined with 

methods that reduce potential sources of inoculum such as early-season crop hygiene, 

roguing, and positive selection (Gildemacher et al., 2011; Schulte-Geldermann et al., 2012; 

Thomas-Sharma et al., 2016). Some reports indicate that planting reliable certificated seed-

tubers can results in about an initial 30% increment in yields (Halterman et al., 2012; Frost 
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et al., 2013; Thomas-Sharma et al., 2016, 2017); yields can  be increased further to more 

than 70% with the continuous used of high-quality seed, as evidenced by data from western 

Europe, the United States, and Canada (Halterman et al., 2012; Frost et al., 2013; Thomas-

Sharma et al., 2016, 2017).  

 

The production of healthy seed-tubers should be a concerted effort involving farmers, 

phytosanitary surveillance institutions, and basic research groups that results in the routine 

implementation of highly sensitive diagnostic techniques such as qPCR or isothermal 

amplification tests such as RPA (Recombinase polymerase amplification) and LAMP (Loop-

mediated isothermal amplification) for monitoring the prevalence of viruses in the field and 

the validation of virus clean-up protocols (Raigond et al., 2020; Kumar et al., 2021; 

Schumpp et al., 2021). In addition, HTS methods should be used as a complementary 

technique for detecting the emergence of new virus strains and species and for monitoring 

the movement of viruses across regional or country borders. The usefulness of HTS as a 

complementary diagnostic method have been demonstrated in this work, allowing the 

detection of PLRV, PMTV, PYVV and PVY in seed-tubers of S. tuberosum cv. Diacol 

Capiro, and of PVX, PVV, and PVS in S. phureja tubers. As a proof of concept, HTS also 

allowed the identification of TNV-D, a virus that was not initially included as part of this 

study and therefore should be investigated further to clarify its impact in S. phureja. TNV-D 

is a Betanecrovirus (Tombusviridae) first described in N. tabacum that can infect a wide 

spectrum of hosts, since biological studies have shown that TNV-D can be transmitted to 

at least 88 dicotyledonous and monocotyledon species in 37 families (Price, 1938). TNV-D 

is naturally transmitted by zoospores of the root-infecting chytrid fungus Olpidium brassicae 

(Teakle, 1962) and despite its early discovery in 1935 (Smith and Bald, 1935), only a few 

isolates have been sequenced: TNV-D infecting French bean (Phaseolus vulgaris) from 

England, TNV-DH infecting Nicotiana clevelandii from Hungary, TNV-DP infecting olive 

trees from Portugal and the Manitoban isolate (TNV-DMB) from soybean (Díaz-Cruz et al., 

2017). Genome analysis of TNV-DMB revealed a genome of 3,742 nt encoding six proteins: 

22-kDa and 82-kDa proteins products required for RNA replication (p22 and p82), three 7-

kDa proteins (71, 7a, and 7b) believed to be involved in cell-to-cell movement, and a coat 

protein (CP) gene (Díaz-Cruz et al., 2017). Infection of potato with TNV-D is uncommon, 
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however, it has been included as part of the EPPO Certification Schemes for potato seeds 

(PM4/028-1) and all nuclear stock microplants commercially produced in Europe should 

test negative for this virus (EPPO, 1999). TNV-D causes significant damage to the tuber, 

generating dark sunken lesions and dark brown blemishes with radial or reticular cracks 

(Jeffries, 1998; Monger and Jeffries, 2018). Future work must investigate the prevalence of 

TNV-D, and its associated vector O. brassicae, in potato fields in northern Antioquia.  

 

In more general terms, we believe that similar studies like this one should be extended to 

other potato cultivating regions in Colombia and include additional cultivars such Parda 

Pastusa, Superior or Pastusa suprema, widely grown in Cundinamarca, Boyacá and Nariño 

(MADR, 2019), to better understand the current phytosanitary status of this crop, and have 

a more complete picture of the virome of potato in Colombia. Potato is affected by more 

fifty viruses across the world (Kreuze et al., 2020) and it is likely that more viruses remain 

to be discovered in Colombia and the rest of the south American Andes, the center of 

diversity of potato.  
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