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El objetivo de este trabajo fue evaluar la
concentracidén de compuestos bioactivos de 16
clones de papa de pulpa colorida. El trabajo se
realizd en el Nucleo de Alimentos de Embrapa
Clima Temperado, Pelotas, RS, Brasil, utilizando
muestras de tubérculos producidos en la cosecha de
otofio de 2014. Para la extracciéon de los compuestos
fenodlicos y antioxidantes, se utilizd6 el solvente
metanol; para la cuantificacién de los compuestos
fenolicos, se utilizoé el reactivo Folin-Ciocalteu vy, de
la actividad antioxidante, el radical estable DPPH;
para antocianinas, etanol acidificado con HCl; y, para
carotenoides, solucidn de etanol/acetona. La ANOVA
reveld diferencia significativa entre los clones cuanto
a las concentraciones de los compuestos fenolicos y
antocianinas, y actividad antioxidante. En relacion
a la media de los compuestos fendlicos, los clones
C2715-01-09, C2743-01-09, C2715-22-09, C2721-
22-09 y C2719-24-09 formaron el grupo superior,
presentando concentraciones por encima de 141 mg
100 g de muestra fresca; para antocianinas, los clones
C2716-05-09 y C2743-01-09 se sobresalieron, con
medias por encima de 109 mg 100 g de muestra
fresca; y, para actividad antioxidante, se destacaron los
clones C2715-01-09, C2743-01-09 y C2715-22-09,
con medias por encima de 2.021 pg g de muestra
fresca. Estos resultados confirman la presencia de
elevadas concentraciones de compuestos fendlicos
y antocianinas, y actividad antioxidante en papas de
pulpa colorida, y demuestran variabilidad genética
entre los clones analizados.
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Bacterial Wilt is a potato disease caused by
Ralstonia solanacearum responsible for losses in crops
worldwide. Plants can detect conserved microbial
molecules (PAMPs) through pattern recognition
receptors (PRR), leading to PAMP triggered
Immunity. Particularly, EFR receptor is a PRR from
Arabidopsis thaliana, that confers plant defense to a
range of phytopathogenic bacteria from different
genera by recognition of the Elongation Factor Tu
(EF-tu) protein. We have evaluated the combination
of classical potato breeding (clones with introgressed
resistance genes from S. commersonii) and the use of
genetic engineering for the transference of the efr
gene to find qualitative resistance to bacterial wilt
in potato. Ten transgenic events from INIA Ipora
variety (susceptible) and ten events from a breeding
clone 09509.6 (partially resistant) with EFR receptor
were developed and characterized. The presence of
the efr gene was evaluated by PCR, copy number
was determined by Real time PCR and protein
expression and function by Western Blot and ROS
assay. The 10 genotypes INIA Ipora-EFR  variety
presented the efr gene, and expressed a functional
protein whereas the copy number was from one to
four copies. From Clone 09509.6-EFR, seven had
the efr gene and five expressed a functional protein
whereas copy number varied from zero to 12 copies
controlled plant inoculation with R. solanacearum
under biosafety protocols was performed and results
will be presented and discussed. In conclusion,
EFR -potato lines characterized could be promising
genotypes for breeding for resistance to bacterial wilt.
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