Diver sidad genética del tomate cultivado tipo “chonto”,
Lycopersicon esculentum Mill, en las zonas productor as de Colombia
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COMPENDIO
Serecolectaron 25 accesionesdetomatetipo“ chonto” provenientesdelosdepartamentosdel Cauca, Valledel Cauca, losdel Eje Cafetero, Antioquia,
Huilay Santander. L oscoeficientesde variacion delosdescriptores cuantitativosfluctuaron entre 4.58 y 82.34%, indicando que el potencial genético
disponible para los programas de mejoramiento depende del carécter que se pretenda mejorar. El andlisis de clasificacion con los descriptores
cuantitativosy cualitativos permitio6 la confor macion detresgrupos, en los cualesla procedencia comin delas accesionesfuela causa probabledela
clasificacion obtenida. Se estandarizaron los protocolos para la amplificacién de seis marcadores tipo microsatélites, tres de los cuales resultaron
polimérficos. Sin embargo, debido al nimero bajo de alelos polimérficos no fue posible obtener un estimativo de la diversidad genética.

Palabras claves: Lycopersicon esculentum, descriptores, diversidad genética.

ABSTRACT
Genetic diversity of the cultivated tomato type «chonto»
Lycopersicon esculentum Mill, in the producing zones of Colombia

It was collected 25 materials of tomato type “chonto”, originating from the departments of the Cauca, Valle del Cauca, Eje Cafetero, Antioquia,
Huila and Santander. The coefficients of variation of the quantitative variables fluctuated among 4.58 and 82.34%, indicating that the available
genetic potential for the programsof improvement dependsof thecharacter that intend toimprove. Theanalysisof classification with thequantitative
and qualitative variables, allowed the conformation of three groups, in which, the common origin of the accessions was, the probable cause of the
obtained classification. It wasstandar dized the protocolsfor theamplification of six marker stypemicrosatellites, three of which, resulted polymorphics.

Nevertheless, due to the low number of polymorphicsalleles, it was not possible to obtain an estimative of the genetic diversity.

Key words: Lycopersicon esculentum, variables, genetic diversity.

INTRODUCCION

El tomate, Lycopersicon esculentum Mill, es la
hortaliza més importante en Colombiay en el mundo.
Constituye el 30% de la produccién horticola, con
aproximadamente 4.0 millones de hectéareas sembra-
das 'y 107.972.098 toneladas de frutos cosechados en
2002 (FAO, 2003). En Colombiase cultivatomate para
consumo frescoy paraindustria, y el primero esel més
importante desde el punto de vista econdmico. Para
consumo fresco se utilizan cultivares tipo “chonto” y
“milano”. Los tipo “chonto” poseen frutos bi o
triloculares, y corresponden al 80% de la produccién

1. Estudiante delaMaestriaen Recursos Fitogenéticos Neotropicales. Uni-
versidad Nacional de Colombia, Sede Palmira.
2. Profesor titular. Universidad Nacional de Colombia, Sede Palmira.

nacional; mientras que los tipo “milano” poseen fru-
tos pluriloculares y representan el restante 20%
(Vallgjo, 1999).

El cultivo de tomate en Colombia presenta pro-
blemas como bajo rendimiento y calidad, carencia
de cultivares nacionales, alta susceptibilidad a in-
sectos plaga, enfermedades y condiciones adversas
de climay suelo, carencia de tecnol ogias adecuadas
para la produccion y el manejo poscosechay altos
costos de produccioén. Para dar solucion a algunos
de estos problemas, instituciones como el ICA y la
Universidad Nacional de Colombia, Sede Palmira,
han realizado una serie de investigaciones (ICA,
1994; Vallgjo, 1999).

Examinando la investigacion realizada, se deter-
mind que no existe estimativo de ladiversidad genética
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del tomate cultivado tipo “chonto” en las zonas pro-
ductoras de Colombia, motivo por el cua no se conoce
todo € potencia genético de dicho cultivo; lo queim-
pide asu vez conocer y aprovechar lautilidad que pue-
de tener este germoplasma para los programas de me-
joramiento.

MATERIALESY METODOS

La coleccion de frutos se realizo en los departa-
mentos de mayor produccién de tomate tipo “chonto”
en Colombia. En € Valle del Cauca, Quindio, Caldas,
Risaralday Cundinamarca se hizo tanto en campos de
agricultores y huertos caseros, como en las plazas de
mercado de algunos de los municipios. En Antioquia,
Cauca, Magdalena, Atlantico y Bolivar serealiz6 sola-
mente en |as plazas de mercado de las ciudades capita-
les. Se recolectaron 25 accesiones y se seleccionaron
entre 10y 20 frutos por accesién. Las semillas de cada
accesion se empacaron herméticamente en envases de
plastico y se conservaron en cuarto frio a 15-16°C y
46% de humedad relativa.

En la fase de caracterizacién y evaluacion mor-
foagrondmica de la coleccion se incluyeron ocho ac-
cesiones que hacian parte del Banco de germoplasma
de CEUNP (cuatro lineas mejoradas, dos cultivares de
tomate tipo chonto, variedad Santa Claray dos acce-
siones de tomate correspondientes alaformasilvestre
del tomate cultivado).

Se utilizé el disefio experimental de bloques com-
pletos al azar, con cuatro repeticiones y diez plantas
por cadarepeticidn. Se seleccionaron cinco plantas por
cada repeticién, paralatomay andlisis de datos. Los
extremos laterales de los blogues se sembraron con
plantulas detomate variedad UNAPAL-Maravilla, para
eliminar el efecto de bordes.

Se evaluaron 14 descriptores cuantitativos (dis-
tancia de entrenudos, altura de laplantaaprimeraflor,
atura de la planta en el momento de comienzo de la
cosecha, didmetro detallo, diasentre emergenciaeini-
cio de la floracion, precocidad, largo de fruto, ancho
de fruto, grosor del pericarpio, nimero de |6bul os por
fruto, nimero de frutos por inflorescencia, nUmero de
frutospor planta, peso promedio defrutosy rendimiento
total por planta); y cinco descriptores cualitativos (hom-
bros verdes en frutosinmaduros, formato de fruto, for-
madel pistilo a corte, formadel apicedel frutoy color
delas venas).

Analisisde los descriptores cuantitativos

A lamatriz original de las 33 accesiones por 14
descriptores cuantitativos (trece continuosy uno dis-
creto) se le aplicd un andlisis de varianza. La matriz
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se modificé para obtener un promedio por repeticién
por accesion de los descriptores cuantitativos conti-
nuosy el dato mas frecuente (lamoda) por repeticion
por accesion del descriptor discreto. Finalmente se
obtuvo el promedio por accesién de cada descriptor
continuo y lamoda por accesion del nimero de 16bu-
los por fruto.

Se utilizd &l programa Excel paralaobtencion de
la estadistica descriptiva de los descriptores. El andli-
sis de componentes principales, mediante el uso del
programa SAS se hizo con los descriptores cuantitati-
VoS que presentaron heredabilidades en sentido estre-
cho superiores a 50%, es decir, descriptores poco
influenciados por €l ambiente.

Con respecto a andlisis de clasificacion, se selec-
ciond ladistancia de Ward parala obtencion de lama:
triz de distancias y € criterio de afectacion de Ward,
paralaobtencién del dendrograma.

Anadlisisde los descriptores cualitativos

Se obtuvo unamatriz original de 33 accesiones por
5 descriptores cualitativos (cuatro multiestado y uno do-
ble estado). Las modalidades de los descriptores
multiestado setransformarony de estaformacadauno de
los nuevos descriptores se codificd en escala 0-1 (ausen-
Cia-presencia), de acuerdo con e procedimiento sugerido
por Sneath y Sokal (1973) y por Crisci y Lépez (1983).

Parael andlisisde clasificacion se utilizo €l coefi-
ciente de similitud de Dice paralaobtencion delama-
triz de distancias, y €l criterio de afectacion segun €l
método de Ward, para la obtencion del dendrograma.
Todos | os procedimientos se realizaron mediante €l uso
del paguete estadistico SAS.

Caracterizacion molecular

La coleccidon se evdud mediante marcadores tipo
microsatélites. Esta caracterizacion seredliz0 através de
las siguientes etapas. extraccion de ADN (Fulton et al.,
1995), cuantificacion del ADN, sdleccion deloscebadores
de microsatélites, estandarizacion de laamplificacion de
los microsatélites via PCR, eectroforesis y tincion con
plata, y andlisis descriptivo de los resultados.

RESULTADOSY DISCUSION

Establecimiento de la coleccion detomatestipo
“chonto”

Se estableci6 lacoleccion detomatestipo “ chonto”
delaszonas productoras del mismo en Colombia, en el
Banco de germoplasma de CEUNP. Las accesiones
fueron recolectadas en los departamentos del Cauca,
Caldas, Antioquia, Huilay Santander.



Caracterizacién y evaluacién morfoagronémica
Descriptores cuantitativos

Se presentaron diferencias altamente significati-
vas entre accesiones paralos 14 descriptores. Lo ante-
rior indicoé que los descriptores cuantitativos tenian
potencial de discriminar |as accesiones en grupos.

Como hubo diferencias altamente significativas
entre blogues para 11 de los 14 descriptores, se puede
decir que € disefio se empled correctamenteen el cam-
po. Por otro lado, las diferencias significativas entre
bloguesindican que el disefio logro controlar las fuen-
tes de variacion sisteméti ca, obteniéndose entonces un
control de lavarianza ambiental, lo cual a su vez per-
mitié finalmente un incremento importante de las
heredabilidades de los descriptores caracterizados y
evaluados.

No hubo diferencias significativas entre plantas
por repeticion por accesion. Esto indicd homogenei-
dad dentro de cada accesion y el buen control que se
gjercio sobre las fuentes de variacion aeatoria. |gual-
mente, los resultados, permitieron modificar la matriz
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original de datos, para obtener un solo valor represen-
tativo por repeticion, por descriptor, por accesion.

Se presento variabilidad en mayor o menor grado
en todos los descriptores evaluados, con desviaciones
estandar entre 0.11y 687.70; coeficientes de variacion
entre 4.58% y 82.34%; y rangos amplios (Tabla 1).

Los bajos coeficientes de variacién en los
descriptores dias ainicio de floracion y precocidad se
explican por su rango estrecho de variacion en la co-
leccion de chontos; contrariamente, se encontro alta
variacion en el descriptor frutostotales por planta (Ta-
blal).

Lavariacion en los diferentes descriptoresindica
queel potencia genético disponible enlacoleccién para
los programas de mejoramiento depende del carécter
gue se pretenda mejorar.

L os descriptores cuantitativos seleccionados por
presentar heredabilidades superiores a 50% fueron:
grosor de pericarpio, atura de planta en € momento
delacosecha, frutostotales por planta, ancho de fruto,
peso promedio de fruto y largo de fruto.

Tabla 1. Estadistica descriptiva de los descriptores cuantitativos, utilizados en la evaluacion de la coleccion de

tomatestipo chonto.

Descriptor cuantitativo Rango Media o Moda* Desviacion estandar  C.V (%)
Diasainicio defloracion 55.00 — 77.00 67.22 474 7.05
Alturade plantaaprimeraflor (cm) 16.70 - 45.73 30.98 9.31 30.04
Diametro detallo (cm) 0.78-1.29 1.08 0.14 13.20
Distancia de entrenudos (cm) 12.42 -20.95 16.13 2.20 13.62
Precocidad (dias inicio de cosecha) 95.00 —114.00 105.83 4.85 458
Alturaplantaen inic. cosecha (cm) 7243 -174.75 137.82 33.93 24.62
Frutos por inflorescencia 4.00-6.00 5.20 0.67 12.92
Largo del fruto (cm) 3.26-9.74 6.17 1.15 18.57
Ancho del fruto (cm) 2.47-6.08 5.48 0.70 12.83
Grosor del pericarpio (cm) 0.49-0.97 0.87 0.11 12.65
Numero de l6culos por fruto 2.00-4.00 2.40 0.55 22.98
Rendimiento por planta (g/planta) 1218.94 — 4408.75 3494.93 687.70 19.68
Frutos totales por planta 32.00-245 54.56 44.92 82.34
Peso promedio de fruto (g/fruto) 10.22 -129.90 77.49 23.88 30.82

* Promedio para descriptores continuos y moda en caso de descriptores discretos.

Al andlizar latabla de valores propios de la ma-
triz de correl aciones se sel eccionaron |os dos primeros
componentes principal es, pues estos fueron |os Unicos
gue presentaron un valor propio o varianza mayor a
1.0. Ademés, ambos componentes explicaron el 91.49%
de la variacion total (Tabla 2). El primer componente
principal sintetiz6 la méximavariabilidad de los datos
originales (72.58%), y €l segundo laméximavariabili-
dad residual (18.91%).

Al realizar la particion en el dendrograma (Figu-
ra 1) se conformaron tres grupos (Tabla 3).

El grupo 1 quedd conformado sdlo por las acce-
siones 32 y 33, que corresponden a la especie L.

esculentum variedad cerasiforme. El resultado se es-
peraba por cuanto esta forma ancestral del tomate cul-
tivado present6 valores particulares para las variables
cuantitativas. Lo anterior esta sustentado porque €l to-
mate cultivado, al haber surgido a partir de lavariedad
cerasiforme, hasido sometido a un proceso intenso de
domesticacién, y por consiguiente se espera que algu-
nos de sus caracteres cuantitativos hayan sido modifi-
cados en sus medidas en forma considerable.

El grupo 2 qued6 conformado por |as accesiones
de tomate tipo chonto provenientes del Cauca, Valle
del Cauca, Quindio, Caldas, Risaralda, Huila 'y
Antioguia. Algunas de estas accesiones provienen de
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cruzamientos naturales entre tomates tipo chonto co-
nocidos en el pasado como Miguel Pereiray Rey
Humberto (introducidos de Brasil), con tomates
pluriloculares conocidos como Manapal y Manalucie,
y alguna seleccion posterior hecha por los agriculto-
res!

Otras accesiones del grupo 2 corresponden a to-
mates Santa Cruz introducidos de Brasil, los cuales, a
su vez, provienen probablemente de un cruce natural
entre Rey Humberto y Redondo Japonés (o

Tabla 2. Valores propios, variacion absolutay acumuladadelos com-
ponentes principalesque sintetizan los descriptor es cuantitativos uti-
lizados en la evaluacion de la coleccion de tomatestipo chonto.

Componentes Variacion Variacion
Principales Valor propio  absoluta (%) acumulada (%)

1 4.35496295 72.58 72.58

2 1.13460730 18.91 91.49

3 0.22843256 3.81 95.30

4 0.12883784 2.15 97.45

5 0.09433316 157 99.02

6 0.05882619 0.98 100.0

Figura 1. Dendrograma obtenido con los descriptores cuantitativos utilizados en la evaluacion de la coleccion de tomatestipo “ chonto”.
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Tabla 3. Grupos obtenidos a partir de los descriptores cuanti-
tativos (con h2>50%), utilizados en la evaluacion dela colec-
cion detomatestipo “chonto”.

Grupos Accesiones Tipo detomate Procedencia

1 32y 33 Var. cerasiforme Valley Cauca
1,2,3,4,56,7,8, Chontos Cauca, Valle,

2 9,10,11,12,13, 14, Chonto var. Huila, Z. Cafetera,
15, 16, 17, 18, 19, Santa Clara Antioguia
20, 21, 22,30y 34. Santa Cruz Cundinamarca

3 23, 24, 25, 26, 27, Chonto var. Santanderes
28y 29. Rio Grande

“chacareira™), ocurrido en el condado Suzano (estado
de Sao Paulo) (Nagai et al., 1992). Como se puede in-
ferir, lostomates chontos colombianosy los introduci-
dos de Brasil (conocidos como Santa Cruz) tuvieron

1. Comunicacion personal doctor Franco A. Vallgjo.
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ambos a tomate Rey Humberto como progenitor co-
mun. Esta procedencia similar puede ser la causa de
gue hayan conformado un grupo particular al realizar
el andlisis de clasificacion. Por otro lado, las accesio-
nes de tomate tipo chonto variedad Santa Clara, clasi-
ficadas en este grupo 2, corresponden a tomates
mejorados eintroducidos de Brasil y provienen de cru-
zamientosentre el cultivar Angelay € hibrido F1 Duke
(Nagai, 1985).

El cultivar Angela se produjo del cruce entre to-
mates SantaCruzy el Pl 126410y seliberé durantelos
afos setenta por €l Instituto Agrondmico de Campinas
(Brasil). La procedencia de los tomates Santa Clara a
partir de tomates Santa Cruz puede ser la causa de que
hayan clasificado en el mismo grupo 2.

Igualmente en e grupo 2 quedaron incluidas las
lineas de tomate chonto nimeros 2, 5, 6 y 7, obtenidas
por & Grupo de Investigacién “ M e oramiento genético
y produccion de semillas de hortalizas’ delaUniversi-
dad Nacional Sede Pamira. Estas lineas provienen de



cruzamientos entre tomates tipo chonto recolectados
en el Vallede Caucay tomatestipo chonto (SantaCruz)
introducidos del Brasil. Por lo tanto, el haber tenido
entre sus progenitores tomates chontos del Valley to-
mates Santa Cruz introducidos del Brasil puede ser la
causa de que dichas lineas hayan sido también clasifi-
cadas en e mismo grupo 2.

El grupo 3 quedd conformado por las accesiones
provenientes de Santander, que se conocen como tipo
“chonto” variedad Rio Grande, introducidas desde €l
nordeste del Brasil hace algunas décadas. La proce-
dencia comun de los tomates tipo chonto de esaregion
sugiere la causa probable de que todas las accesiones
recolectadas alli hayan conformado un grupo particu-
lar al realizar €l andlisis de clasificacion.

Como se puede inferir por los resultados obteni-
dos, la procedencia diversa de las accesiones recolec-
tadas en los departamentos del Cauca, Valle, los del
Eje Cafetero, Antioquiay Huila con respecto alas re-
colectadas en los Santanderes fue la causa probable de
gue seclasificaran en grupos diferentes bien definidos.
Efectivamente, habria que hacer estudios més detalla-
dos para verificar dicha hipétesis.

Las caracteristicas de los grupos conformados
fueron las siguientes:

Grupo 1: menor promedio de dias a inicio de
floracion, de precocidad, de largo y ancho de fruto,
de grosor de pericarpio, de peso de cien semillas, de
rendimiento y de peso promedio. Mayor promedio de
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alturadelaplantaen el momento deinicio delacose-
cha, de frutos por inflorescencia 'y de frutos totales
por planta.

Grupo 2: mayor promedio dediasainicio deflo-
racion, de altura de la planta a primerainflorescencia,
de distancia de entrenudos, de precocidad y de peso de
cien semillas.

Grupo 3: menor promedio de didmetro de tallo,
de distancia de entrenudos, de altura de la plantaen el
momento de la primera cosecha y de frutos totales.
Mayor promedio de largo y ancho de fruto, de nimero
de l6culos por fruto, de rendimiento y de peso prome-
dio por fruto.

Descriptores cualitativos

Al realizar la particién del dendrograma (Figura
2) se conformaron tres grupos (Tabla 4).

El grupo 1 quedd conformado por las accesiones
provenientesdel Cauca, Valledel Cauca, Quindio, Cal-
das, Risaralda, Huila y Antioquia, las cuales poseen
una procedencia coman y por tanto esa puede ser la
causa de gue hayan conformado un grupo particular a
realizar el andlisisde clasificacion con los descriptores
cualitativos. Adicionalmente quedaronincluidaslasdos
accesiones correspondientes a la forma ancestral del
tomate cultivado. Lo anterior indica que las variables
cualitativas hombros verdes en frutos inmaduros, for-
madel pistilo a corte y formato de fruto no permitie-
ron discriminar lavariedad cerasiforme del tomate cul-
tivado.

Figura 2. Dendrograma obtenido con los descriptor es cualitativos utilizados en la car acterizacion dela coleccion de tomatestipo “ chonto”.
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El grupo 2 quedd conformado por las lineas
mejoradas (2, 5, 6y 7) obtenidas por e Grupo de In-
vestigacion Mejoramiento genético y produccién de
semillasde hortalizas delaUniversidad Nacional Sede
Palmira. También qued6 conformado por las accesio-
nes16y 9, que corresponden alavariedad Santa Clara.
Este grupo erade esperarse, por cuanto todas sus acce-
siones han sido sometidas aun proceso de mejoramiento
genético riguroso, €l cual haincluido, entre otros, los
siguientes caracteres. hombrosverdesy formato defru-
to (dos delostres caracteres seleccionados), y por con-
siguiente presentan diferenciasimportantes con respec-
to a otros tomates tipo chonto.

Tabla 4. Gruposobtenidosa partir delosdescriptores cuali-
tativos utilizados en la car acterizacion dela coleccién detoma-
testipo chonto.

Caracterizacion molecular

Para la obtencién de ADN de buena calidad fue
necesario modificar el protocolo original de Fulton et
al. (1995). Las modificacionesfueron: 1. Las etapas a)
y ) del protocolo sereunieron en unasola. 2. Se debe
usar un tiempo de incubacion de 30 minutos, y 3. El
buffer “ microprep” debe ser incubado previamente a
unatemperatura de 65°C.

En laTabla6 estan consignadas |as concentracio-
nesy los volimenes estandarizados de los diferentes
reactivos empleados para la amplificacion de los
microsatélites via PCR.

Tabla 6. Condiciones finales de concentracion y volumen de
los componentesdelareaccion de PCR, paralaamplificacion
demicrosatélitesen la coleccion detomatestipo chonto colom-
bianos.

Volumen
Grupos Accesiones Tipo detomate Procedencia Reactivos Concentracion final (M)
1,2,3,4,56,7,8, Cauca, Valle, AND 2 ng/l 50
1 10,11,17,18,19, Chontosy L. 5 7 Cafetera, Buffer de PCR 1X 25
201 21; 221 30 y 34. es:UIen.tum Antioquia Magnesio 2.0mM 2.0
Var. cerasforme  cundinamarca DNTPs 0.2mM 05
Chontosvar. Tag polimerasa 11 0.1
9,12 13,14, 15y SantaClara “ Cebador forwardy” 0.3uM 0.75
2 16 y lineas Valle Cebador reverse 0.3pM 0.75
Mejoradasde Agua - - = 13.40
chonto Volumen total - - - 25.00
3 23, 24, 25, 26, 217, Chonto var. i17aCi 6
28y 29. Rio Grande Santanderes Con respecto a la estandarizacion del programa

El grupo 3 qued6 conformado por |as accesiones
provenientes del departamento de Santander.

De losresultados obtenidos a redlizar el andlisis
de clasificacion con los descriptores cualitativos se
puedeinferir que eslaprocedenciadiversadelas acce-
siones de tomate tipo chonto que conformaron los di-
ferentes grupos y € mejoramiento genético riguroso
realizado exclusivamente en las accesiones del grupo
2, las causas probables de que dichas accesiones que-
den clasificadas en grupos diferentes bien definidos.
Las caracteristicas de los grupos se consignan en la
Tablas.

Tablab. Caracteristicasdelasaccesionesdetomatetipo chonto
de cada uno delos grupos conformados.

Grupos Hombros Formatos de Formade pistilo
verdes frutos Corte
redondo
1 Presentes tipiqo ch_onto Lineal
elipsoide
acor azonado
2 Ausentes tipico chonto Estrella
elipsoide
3 Ausentes cilindrico Punta
piriforme
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de PCR utilizado en la amplificacion de los
microsatélites, quedd establecido €l programa bésico
detallado en laTabla 7. Se uso el termociclador de re-
ferencia PTC-100 (MJ Research Inc).

Tabla 7. Programa de PCR utilizado en la amplificacion delos

microsatélites, utilizados en la car acterizacién molecular dela
coleccion de tomatestipo chonto colombianos.

Pasos Temperatura (°C) Tiempo
1 (denaturacién) 9 4 minutos
2 (denaturacion) 94 30 segundos
3 (“annealing”) 46, 48y 50 30 segundos
4 (amplificacion) 72 1 minuto
5(ir apaso 2) - 34 ciclos
6 (amplificacion) 72 5 minutos
7 (conservacion) 4 Infinito
Total ciclo 2 horasy 20 minutos

Delosnueve microsatélites selograron estandari-
zar condiciones de amplificacion paraseisdeellos. No
sepudieronidentificar lastemperaturasde” annealing”
para los juegos de cebadores que permiten la amplifi-
cacion de los microsatélites. LEEF1Aa, LESSF y
LESSRPSGh. Lastemperaturasde” annealing” quese
requirieron para los juegos de cebadores de los seis
microsatélites amplificados fueron casi en su totalidad
diferentes de las establecidas para |os mismos juegos
de cebadores usados en cultivares europeos.
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Las condiciones estandarizadas para la amplifi-
cacion delos microsatélitesen cultivares detomatetipo
chonto colombianos son diferentes de las que se usan
parala amplificacién de los mismos microsatélites en
cultivares de tomate europeos (Smulders et al., 1997
Alvarez et al., 2001; Rus-Kortekaas, 1994; Broun y
Tanskley, 1996; Arenset al., 1995; Bredemeijer, 1998).

Delosseisloci de microsatélites amplificados en
la coleccion de tomate, tres presentaron alelos
polimorficos. Losloci de microsatélites que resultaron
monomorficos en la colecciéon fueron: LELE25,
LELEUZIP Y LEWIPIG. Estos loci fueron
polimorficos en cultivares de tomate europeos
(Smulders et al., 1997; Alvarez et al., 2001; Rus-
Kortekaas, 1993; Brouny Tanskley, 1996; Arenset al.,
1995; Bredemeijer, 1998).

Los loci que presentaron alelos polimérficos en
lacoleccionfueron: LEMDDNa, LE20592Y LE21085.
Estos fueron amplificados en 27 de las 31 accesiones
evaluadas, presentando siete alelos en los tres
microsatélites. EI nimero de aelos por locus fue va-
riable, presentandosetresvariantes alélicas parael locus
LE20592, y dos variantes para cada uno de los loci
LEMDDNay LE21085 (Tabla8).

En laTabla 8 se resumen las frecuencias alélicas
obtenidas en los diferentesloci polimorficos. En todos
los loci se presentaron desde alelos poco frecuentes
hasta alelos muy frecuentes.

Tabla 8. Frecuenciasalélicasen losloci amplificadosen lareco-
leccion de tomates tipo chonto.

Frecuencias alélicas en losloci

Alelo
L E20592 LE21085 LEMDDNa
1 0.111 0.070 0.222
2 0.518 0.930 0.778
3 0.370 - - -~ - - - -
Total 1.000 1.000 1.000

Debido a que sbélo se obtuvieron siete alelos
polimarficos no fue posible obtener el indice de diver-
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sidad genética para la coleccion evaluada de tomates
tipo chonto, y por consiguiente se sugiere hacer un es-
tudio posterior donde se incluya un mayor nimero de
microsatélites polimérficosy mayor cantidad de acce-
siones. De esta manera se podria calcular € indice de
diversidad genética de los tomates tipo chonto de las
zonas productoras de Colombia.
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