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RESUMEN

Los perfiles de polipéptidos proveen
informacién sobre la constitucion genética de
un individuo y su expresion, y son utiles como
marcadores moleculares. El objetivo del trabajo
fue detectar ligamiento entre los perfiles de
polipéptidos del pericarpio en dos estados de
madurez y caracteres cuantitativos y de calidad
de los frutos, analizando 21 genotipos de
tomate. Se obtuvieron los perfiles polipéptidos
en los estados verde y rojo maduro de frutos
de 18 lineas endocriadas recombinantes
(RILs, recombinant inbred lines), derivadas
de un cruzamiento interespecifico entre el
cultivar Caimanta de S. lycopersicum y la
entrada LA722 de S. pimpinellifolium, que se
incluyeron como testigos experimentales junto
a su F.. En estos 21 genotipos se evaluaron
también vida poscosecha, peso, firmeza,
porcentaje de reflectancia, indice cromatico,
forma, pH, acidez titulable, contenido de
solidos solubles, espesor de pericarpio y
numero de léculos de los frutos. Los perfiles
mostraron polimorfismo entre los estados de
madurez dentro de un mismo genotipo y entre
genotipos para un mismo estado de madurez.
Algunos polipéptidos segregaron de forma
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ABSTRACT

Polypeptide profiles are informative
about the individual gene constitution and
expression, and become useful tools as
molecular markers. The objective of this
work was to detect genetic linkage among
polypeptide profiles of the pericarp at two
ripening stages and fruit quality traits in 21
tomato genotypes. Polypeptide profiles were
obtained from mature green and red ripe
fruits of 18 recombinant inbred lines (RILs)
derived from an interspecific cross between
the cultivar Caimanta of S. lycopersicum and
the accession LA722 of S. pimpinellifolium,
parents that were included with their hybrid
as experimental testers. These 21 genotypes
were also evaluated for fruit shelf life, weight,
firmness, reflectance percentage, chroma
index, shape index, pH, titratable acidity,
soluble solids content, pericarp width, and
number of locules. Polypeptide profiles were
polymorphic among ripening stages within
genotypes and among genotypes within
the ripening stages. Some polypeptides
segregated in the Mendelian expected
proportion 1:1, and showed genetic linkeage
by single point analysis with fruit quality traits.
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mendeliana (1:1) y, por analisis de un Unico  Hence, eight quantitative trait /oci (QTLS)
punto, mostraron ligamiento con caracteres  associated to number of locules, weight, pH,
de calidad del fruto. Se detectaron loci de  firmness and fruit shelf life, were detected in
caracteres cuantitativos (QTLs, quantitative  this report.

trait loci) asociados a nimero de léculos, peso,

pH, firmeza y vida poscosecha de los frutos.

Palabras clave Keywords
Solanum seccién Lycopersicon Solanum section Lycopersicon  plant
recursos fitogenéticos « mejoramiento genetic resources * plant breeding
vegetal « marcadores moleculares molecular markers « QTL (quantitative
QTLs (loci de caracteres cuantitativos) trait /oci)
INTRODUCCION

El tomate cultivado (Solanum lycopersicum, 2n = 2x = 24) es miembro de la pequefia
seccion Lycopersicon dentro del gran género Solanum, familia Solanaceae (10).
Esta seccidon consta de 12 especies, las cuales muestran un alto grado de
homosecuencialidad (5), aunque estudios mas recientes detectaron cambios en la
estructura cromosomica (2). El centro de origen del tomate es la region andina que hoy
comparten Colombia, Ecuador, Peru, Bolivia y Chile. En esta area crecen espontaneamente
las diversas especies de la seccion. También en esta zona, S. lycopersicum muestra su
mayor variacion (10). El antepasado mas probable del tomate cultivado es el tomate
pequeno silvestre conocido como cherry, S. lycopersicum var. cerasiforme (4).

Las especies emparentadas con S. lycopersicum han aportado resistencias a
insectos, enfermedades y a condiciones ambientales adversas tales como sequia
y salinidad (4). Estas especies también suelen presentar variabilidad para las
caracteristicas de calidad de los frutos como sabor, aroma, coloracion y textura, dado
que en su habitat nativo estos atributos los harian mas atractivos a los predadores,
constituyendo una estrategia que aseguraria la dispersién de las semillas (8). Por lo
tanto, el uso de las especies silvestres constituye una alternativa para ampliar la base
genética del cultivo. Algunos autores (13, 19) demostraron que también constituyen
una fuente de variabilidad genética para prolongar su vida poscosecha sin afectar
otros atributos de calidad de los frutos.

Zorzoli et al. (20) comenzaron una seleccion antagénica-divergente conducida
segun el método genealdgico para el peso y la vida poscosecha de los frutos en una
generacion F, proveniente de un cruzamiento entre S. lycopersicum cv. Caimanta,
que posee corta vida poscosecha, y la entrada LA722 de S. pimpinellifolium. Como
resultado de seis ciclos de seleccion, se generd un conjunto de lineas endocriadas
recombinantes (RILs, recombinant inbred lines) divergentes en sus valores de peso y
vida poscosecha de los frutos (15). Por otro lado, Pratta et al. (13) caracterizaron por
marcadores moleculares AFLP estas RILs y detectaron loci de caracteres cuantitativos
(QTLs) asociados a caracteres de calidad.
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Como herramientas postgendmicas, los perfiles de polipéptidos son
metodologias que ayudan a caracterizar genotipos. Estos perfiles de polipéptidos
han sido exitosamente utilizados en diversas especies como marcadores moleculares
(3, 7, 16). Aunque son menos polimérficos que los marcadores de ADN, pueden
brindar rapidamente informacién sobre la presencia de variabilidad genética o de
transcriptos intermedios para caracteres asociados al proceso bioldgico bajo estudio,
ya que refieren a variabilidad para regiones gendmicas efectivamente expresadas.

De hecho, Pratta et al. (12) utilizaron la técnica de SDS-PAGE y detectaron
diferencias en el estado verde maduro del fruto en una banda correspondiente a un
polipéptido de 34 kDa, que fue abundante en el genotipo homocigota para el gen mutante
para la madurez nor de S. lycopersicum, pero estuvo ausente en los genotipos cv.
'Platense Italiano' de S. lycopersicumy las entradas LA1673 y LA1385 de S. lycopersicum
var. cerasiforme. También, Rodriguez et al. (16) caracterizaron genotipos segregantes
derivados de un cruzamiento entre el mismo homocigota para el gen nory la entrada
LA1385 de S. lycopersicum var. cerasiforme, detectando polipéptidos asociados a la
duracion de los estados de madurez, al peso y a la vida poscosecha de los frutos.

Objetivo
» Evaluar los perfiles de polipéptidos del pericarpio en dos estados de
madurez en lineas endocriadas recombinantes de tomate y determinar sus
asociaciones con caracteres de calidad del fruto.

MATERIALES Y METODOS

Los experimentos se realizaron en el Campo Experimental J. F. Villarino y en el
Laboratorio de cultivo in vitro y biologia molecular de la Catedra de Genética, Facultad
de Ciencias Agrarias, Universidad Nacional de Rosario, ubicado en la localidad de
Zavalla, Santa Fe.

Se caracterizaron 18 RILs obtenidas por Rodriguez et al. (15) y se incluyeron como
testigos experimentales los progenitores del cruzamiento, S. lycopersicum cv. Caimanta,
la entrada LA722 de S. pimpinellifoliumy su F. (Caimanta x LA722). La siembra se realizo
en placas de Petri en camara a 25 + 2°C, humedad relativa ambiente y 16 horas de
luz/8 horas de oscuridad. Las semillas germinadas se sembraron en vasos de plastico
con tierra comun en invernaculo hasta que las plantulas adquirieran un tamano adecuado
para su transplante al terreno (aproximadamente, a los 45 dias de la siembra). Durante
ese periodo se las regd con agua suficiente para evitar estrés osmotico. Los plantines
(10 por genotipo) se dispusieron en 7 surcos siguiendo un disefio completamente
aleatorizado. Debido a pérdidas durante el cultivo, se trabajé con un promedio de
9 plantas por genotipo, ya que el numero final de plantas ensayadas fue de 198.

Los perfiles de polipéptidos de los frutos al estado verde maduro y rojo maduro
fueron obtenidos por Gallo et al. (6), quienes detallaron un enfoque protedmico para el
analisis de los polimorfismos entre genotipos y estados de madurez (tabla 1, pag. 148).
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Tabla 1. Analisis de la segregacién mendeliana 1:1 en el conjunto de RILs para los
polipéptidos del pericarpio en los estados verde maduro (VM) y rojo maduro (RM).

Table 1. Mendelian segregation 1:1 analysis in the set of 18 RILs for pericarp
polypeptides at green mature (VM) and red ripe (RM) fruits.

e . Valor 32 Valor 32
Polipéptido (KDa) Origen en Vl\);l en Rl\)gl
104 cv. Caimanta 0,06 ns 14,22 *
100 cv. Caimanta (VM) y LA722 (RM) 7,12 * 0,89 ns
97 Polimoérfico en RILs - 0,00 ns
95 Polimorfico en RILs (VM) y de novo F, (RM) 4,76 * 8,66 *
92 de novo en RILs 1,47 ns -
91 de novo en RILs 0,06 ns -
89 Polimérfico en RILs 1,47 ns -
87 LA722 0,06 ns -
83 cv. Caimanta 4,76 * -
81 LA722 0,53 ns -
78 Polimérfico en RILs 2,88 ns -
77 cv. Caimanta - 5,56 *
76 Ausente en F_ 0,53 ns -
73 cv. Caimanta - 0,89 ns
70 de novo en F, 0,53 ns -
68 LA722 - 3,56 ns
66 LA722 - 0,89 ns
62 cv. Caimanta - 3,56 ns
60 Polimérfico en RILs - 8,66 *
59 cv. Caimanta - 2,00 ns
58 cv. Caimanta 0,53 ns -
57 LA722 - 2,00 ns
55 de novo en F, 1,47 ns -
54 cv. Caimanta - 0,00 ns
53 LA722 - 3,56 ns
51 Ausente en F, - 0,22 ns
49 Polimérfico en RILs 0,53 ns -
48 Ausente en F, - 3,56 ns
46 de novo en RILs 4,76 * -
44 de novo en F, - 0,00 ns
43 LA722 0,53 ns -
42 Polimérfico en RILs - 3,56 ns
40 LA722 (VM) y cv. Caimanta (RM) 0,53 ns 10,88 *
38 Polimorfico en RILs (VM), LA722 (RM) 4,76 * 10,88 *
35 Polimérfico en RILs 0,06 ns -
32 Ausente en F, - 8,66 *
31 Polimérfico en RILs 2,88 ns -
30 Ausente en F, 4,76 * -
29 de novo en RILs 3,56 ns
28 Ausente en F_ 1,47 ns -
26 Ausente en F, - 0,22 ns
25 de novo en F, 0,53 ns -
* p < 0,05; ns: no significativo * p < 0.05; ns: non significant
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Para la caracterizacion fenotipica, en todos los materiales se evalué la forma
del fruto (F) a través del cociente entre la altura y el diametro, el peso (P, eng)y la
vida poscosecha (VP) como el numero de dias transcurrido desde la cosecha hasta
el ablandamiento del fruto, siguiendo la técnica propuesta por Schuelter et al. (17).
Para estos caracteres, el numero total de frutos medidos fue de 1850.

El color fue medido con un cromametro a través del indice cromatico a/b (donde a
y b son las absorbencias a longitudes de onda de 540 nm y 675 nm, respectivamente)
y del porcentaje de reflectancia (L). Para evaluar las variables relacionadas con el
color, se tomaron tres lecturas en la zona ecuatorial de cada fruto (niUmero total = 136
frutos). También se evalud la dureza del pericarpio de los frutos (Du) con un durémetro
con una puntera de 0,10 cm?, tomandose dos lecturas en la zona ecuatorial de cada
fruto (numero total = 407 frutos). El contenido en soélidos solubles (SS, en °Brix) se
evalud con un refractometro en el jugo homogeneizado de los frutos, sin semillas ni
endocarpio (numero total = 156 frutos). Se tomd una mediciéon por homogeneizado y se
realizaron 5 homogeneizados por genotipo (niUmero total de homogeneizados = 105).
La acidez se midi6 a través del pH y la acidez titulable (AT, de acuerdo con 16) en los
mismos 5 homogeneizados que se utilizaron para medir SS, y se calculé el cociente
SS/AT. Finalmente, se midié con un calibre el nUmero de I6culos (NL) y el espesor
del pericarpio (EP, en mm) , en un total de 386 frutos.

Para los caracteres cuantitativos, se obtuvo el valor medio de cada genotipo
y se utilizd la prueba de Shaphiro-Wilk para verificar la distribuciéon normal (18).
Aquellos caracteres que no presentaron distribucién normal fueron transformados
por diferentes funciones y las comparaciones entre genotipos se hicieron por un
analisis de la variancia (ANOVA) a un criterio de clasificacion. Las diferencias de los
valores medios de cada caracter se probaron a través del test de Duncan. El Grado
de Determinacion Genética (GDG) para estos caracteres se estimé a partir de un
ANOVA sélo entre RILs (9). Para las variables en las cuales no fue posible lograr
un ajuste a la distribucién normal, la comparacion entre genotipos fue hecha con la
prueba no paramétrica de Kruskal-Wallis, aunque no fue posible calcular el GDG. Con
el fin de estimar las asociaciones entre las RILs, se realizdé un analisis multivariado
de agrupamiento con la distancia Euclidea promedio, calculada a partir de todas las
variables analizadas segun el método UPGMA, incluyendo los progenitores y la F,.

Con la prueba no paramétrica del chi-cuadrado se determind un modelo de
herencia mendeliana 1:1 en los polipéptidos polimérficos informados por Gallo et al. (6),
(tabla 1, pag. 148). Para detectar ligamiento entre los caracteres cuantitativos y los
perfiles de polipéptidos, se utilizaron aquéllos que segregaron de forma mendeliana,
descartandose el resto ya que podrian detectarse QTLs espurios si se considerasen
marcadores que no ajustan a segregaciones mendelianas (9). Para identificar posibles
QTLs asociados a caracteres de calidad del fruto se realizé un ANOVA a un criterio
de clasificacion por el método de un unico punto (single point analysis), en el que la
fuente de variacion fue la presencia/ausencia de cada polipéptido que segrego en
forma mendeliana, y la variable dependiente fue el caracter bajo estudio (9).
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RESULTADOS

Los valores medios de las variables analizadas y los valores estimados del grado
de determinacién genética (GDG) para cada uno de los caracteres cuantitativos de
calidad de fruto se muestran en la tabla 2 (pag. 151).

Las variables VP, P, L y a/b no tuvieron una distribucion normal (W < 0,84,
p < 0,001). Latransformacion de VP 'y P por la funcién logaritmica y de a/b por funcion
cuadratica permitié obtener una distribucién normal. Ninguna transformacion ajusté
la variable L, por lo que las comparaciones entre genotipos se realizaron por el test
Kruskal-Wallis. Si bien se detectaron diferencias significativas entre RILs, no pudo
calcularse el GDG para L por no cumplirse los supuestos tedricos para esta estimacion.

El analisis de agrupamiento mostré una correlaciéon cofenética de 0,89 vy las
distancias entre genotipos variaron entre 0,32 y 2,31 (figura).
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Figura. Dendrograma obtenido por analisis jerarquico en el cual se muestra el
agrupamiento de las RILs y sus progenitores (cv. Caimanta, LA722 y la F,
interespecifica) por caracteres cuantitativos de calidad de fruto.

Figure. Dendrogram obtained by Hierarquical Cluster showing the grouping of RILs
by means of fruit quality quantitative traits.

Se observa que la RIL17, Unico genotipo cuyos frutos fueron de color amarillo, se
aparta del resto de los genotipos y forma un grupo Unico. Luego, el cv. Caimanta, de mayor
peso y tamano, se separa del resto de los genotipos, constituyendo también un grupo
en forma individual. De igual manera, en un tercer nivel de agrupamiento se encuentra
la RIL18, de forma ovoide, separada del resto de las RILs, LA722 y la F, interespecifica,
genotipos que se separan solo en un quinto nivel (en un cuarto nivel se aparta la RIL12).

De un total de 24 bandas de polipéptidos polimoérficas detectadas en el
pericarpio de frutos al estado verde maduro, 18 (el 75%) segregaron en la proporcion
mendeliana 1:1 (tabla 1, pag. 148).
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El origen de cada banda, es decir, si proviene del padre Caimanta o LA722, o
bien se trata de un comportamiento de novo (banda que siendo monomorfica para
presencia o ausencia en los padres mostré polimorfismo -ausencia o presencia,
respectivamente- en F, o en RILs) fue informado por Gallo et al. (6) y se observaen la
tabla 1 (pag. 148). En el estado rojo maduro, 16 de un total de 23 bandas polimodrficas
ajustaron a la segregacion 1:1 (aproximadamente 70 %, tabla 1). Cabe aclarar que en
el estado verde maduro se analizaron sélo 17 lineas, ya que no se contdé con muestras
representativas de la RIL 2.

A partir del analisis de la varianza de los caracteres cuantitativos como variable
dependiente y aquellos polipéptidos que mostraron segregacion mendeliana como
fuente de variacion, se obtuvieron asociaciones entre los valores medios de los
caracteres cuantitativos evaluados y los efectos fenotipicos sobre los caracteres
asociados de la presencia / ausencia en el perfil electroforético de cada marcador de
polipéptido (tabla 3).

Tabla 3. Analisis de ligamiento genético (asociacién detectada por el método de un
unico punto a través de analisis de la variancia a un criterio de clasificacion)
entre polipéptidos con segregacion mendeliana 1:1 y caracteres
cuantitativos.

Table 3. Genetic linkage (association detected by single point analysis through
one-way ANOVA) among polymorphic polypeptides adjusting to Mendelian
segregation 1:1 and fruit quality quantitative traits.

; L Efecto fenotipico
Caracter Polipéptido EM P R? Presencia Ausencia
NL 89 KDa VM 0,0237 0,25 3,37 2,21
NL 70 KDa VM 0,0080 0,38 3,71 2,43
pH 78 KDa VM 0,0204 0,26 4,48 4,26
P 70 KDa VM 0,0144 0,29 25,26 10,82
Du 73 KDa RM 0,0100 0,31 49,35 56,43
Du 59 KDa RM 0,0254 0,23 51,51 58,02
Du 48 KDa RM 0,0025 0,41 51,26 59,98
VP 48 KDa RM 0,0299 0,22 14,84 22,03

EM: estado de madurez (VM: verde maduro, RM: rojo maduro), p: valor de probabilidad asociada en
el Andlisis de la Variancia, R% porcentaje de variacion fenotipica explicada por el polipéptido segun
el Analisis de la Variancia a un criterio de clasificacion, efecto fenotipico: valor medio del grupo de
plantas definido por la presencia y la ausencia del polipéptido, respectivamente, NL: nimero de
I6culos, P: Peso (en g), Du: dureza, VP: vida poscosecha (en dias).

EM: ripening stage (VM: mature green, RM: red tipe), p: associated probability value from ANOVA
table, R2: percentage of phenotypic variance explained by the corresponding polypeptide according
to one-way ANOVA, phenotypic effect: mean value of the correponding quantitative trait in the group
of RILs defined by the presence and the absence of the associated polypeptide, respectively, NL:

number of locules, P: Weight (in g), Du: firmness, VP: shelf life (in days).

Del total de 34 bandas que mostraron segregacion mendeliana (1:1), se observaron
cuatro asociaciones estadisticamente significativas entre los perfiles electroforéticos
del estado verde maduro y los caracteres niumero de I6culos (con los polipéptidos de
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89y 70 kDa), pH (con el polipéptido 78 kDa) y peso (con el polipéptido de 70 kDa), asi
como cuatro asociaciones significativas entre los perfiles electroforéticos del estado
rojo maduro y los caracteres dureza (con los polipéptido de 73, 59 y 48 kDa) y vida
poscosecha (con el polipéptido de 48 kDa).

DISCUSION

Los resultados encontrados indican la existencia de una amplia variacion genética,
tanto para la expresion de polipéptidos en dos estados fisioldgicos de la madurez del
fruto como en la determinacion de caracteres de importancia comercial asociados
a la madurez. La gran variacion encontrada en los caracteres fenotipicos se debid
a causas genéticas ya que los valores de GDG fueron, en general, altos (tabla 2,
pag. 151). Esta elevada variabilidad genética se deberia a la recombinacién entre
genes aportados por ambos progenitores. Para los caracteres fenotipicos, el diferente
comportamiento mostrado por las RILs en relacién con cv. Caimanta (que agrupé
solo), LA722 y su F, se observa en el agrupamiento obtenido, dado que algunas de
ellas agruparon en forma independiente (RIL17, RIL18, RIL12, RIL10, entre otras),
en tanto que un grupo (RILs 1, 2, 14 y 15) lo hizo con la F, y otro (5, 6, 9y 13, entre
otras) agrupo con LA722. Los caracteres mas discriminantes entre grupos fueron
color, peso y forma. Resultados similares se han encontrado en trabajos anteriores
para este conjunto de RILs (13, 15) y otros genotipos de tomate (4).

Por otro lado, el numero de bandas de polipéptidos detectadas por estado de
madurez es coincidente con informes previos (11, 12, 16), en tanto que el porcentaje
de bandas que ajustaron a la segregacion mendeliana esperada fue elevado (mayor
al 70%) en comparacion con trabajos previos (13, 16), destacandose en el conjunto
de RILs la presencia de bandas de polipéptidos de novo (con comportamiento distinto
al observado en los testigos experimentales) y de segregaciones transgresivas, ya
que algunas RILs mostraron valores superiores o inferiores a los de sus padres para
muchos caracteres. Como ejemplo de segregaciones transgresivas, reportadas por
Pratta et al. (13), se encuentran las RILs 7, 17 y 18 para vida poscosecha, la RIL 16
para contenido en solidos solubles y las RILs 17 y 18 para dureza, las que superaron
en todos los casos el limite superior determinado por el padre de mayor valor para
tales caracteres.

En este trabajo, la metodologia empleada para estimar el ligamiento entre atributos
fenotipicos y moleculares fue el analisis de un Unico punto, que presenta la ventaja de
poder ser aplicada aun sin contar con un mapa cromosémico de la poblacion (9). El
polipéptido de 89 kDa en VM tuvo un comportamiento de novo en RILs (ausencia en
algunas de ellas, mientras que estuvo presente en los tres testigos) y dicha ausencia
se asocio a un menor NL, por lo que su presencia podria emplearse para seleccionar
frutos de mayor tamafio (1). En el caso del polipéptido de 78 kDa en VM, también
mostrd la ausencia como comportamiento de novo en las RILs, y se asoci6 a una
disminucién del pH.
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Para el polipéptido de 73 kDa en RM, cuya ausencia se relacion6 con una mayor
Du, fue aportado por el cv. Caimanta (el padre de menor valor para este caracter)
y su presencia fue dominante en la F, (6). Para el polipéptido de 59 kDa en RM, su
ausencia se asoci¢ a una mayor dureza, también fue aportado por Caimanta pero el
modo de herencia en la F, indico que la ausencia fue la alternativa dominante (6). El
comportamiento de ambos polipéptidos explicaria el hecho de que la F, sea intermedia
para Du entre ambos padres y sus efectos en las RILs fueron los esperados segun
el padre que los aporté (su presencia se asocioé a una menor Du).

Para el polipéptido de 70 kDa del VM se obtuvo asociacion con NL y con P,
caracteres que estan genéticamente asociados tal como propusieron Alpert &
Tanksley (1). Otra asociacion importante fue entre el polipéptido de 48 kDa del estado
RM, con efectos significativos simultaneos sobre VP y Du. En ambos casos, al estar
el mismo marcador asociado a mas de un atributo fenotipico, se puede establecer
que hay efecto pleiotropico del polipéptido sobre ambos caracteres, que indica que
el mismo gen los determina con su expresion o bien que el gen que codifica a este
polipéptido se encuentra estrechamente ligado a dos loci distintos, cada uno de ellos
con efectos sobre uno de ambos caracteres cuantitativos.

Las asociaciones polipéptido / caracteres fueron las esperadas: la presencia de
la banda de 70 KDa se correspondié con un mayor P y un mayor NL, y la ausencia
de la banda de 48 KDa se correspondié con una mayor VP y una mayor Du. Al
observar el origen de las bandas de la tabla 3 (pag. 152), estos dos polipéptidos
tienen comportamiento de novo en la F,. Para el caso del polipéptido de 70 kDa, no
esta presente en los progenitores y si lo esta en la F.. El polipéptido de 48 kDa se
comporta de manera opuesta, esta presente en los progenitores y nolo estaenlaF..

Estos comportamientos de novo podrian deberse a reorganizaciones
cromosomicas que se dan frecuentemente en cruzamientos interespecificos y que
ayudarian a superar el estrés genémico que se produce al combinarse dos entidades
genéticas evolutivamente alejadas (2, 14). Los resultados encontrados en este trabajo
sugieren que tales reorganizaciones pueden producir efectos fenotipicos importantes,
tales como los encontrados por las bandas con comportamientos de novo sobre los
caracteres de calidad del fruto de tomate.

Este conjunto de RILs se genero por el método genealdgico en forma antagonica-
divergente (15) y puede observarse que aquellas RILs que se seleccionaron para
alto P expresan el polipéptido de 70 kDa, por ejemplo la RIL 1 con un peso de 40 g.
Sin embargo, la RIL 8 es de bajo peso de los frutos pero presenta la banda, lo que
insinuaria que no existe ligamiento absoluto entre el polipéptido y el QTL sino que
un cierto porcentaje de recombinacion ocurrié en esta regién cromosémica durante
los sucesivos ciclos de autofecundacion. Por otro lado, la ocurrencia de bandas de
novo asociadas a la VP de los frutos podria explicar la segregacion transgresiva
fijada en algunas RILs (16), ya que ambas situaciones representan comportamientos
nuevos -no presentes en ninguno de los progenitores- en los niveles molecular y
fenotipico, respectivamente.
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CONCLUSIONES

En frutos en dos estados de madurez de 18 lineas endocriadas recombinantes

de tomate se encontraron bandas de polipéptidos cuya herencia responde a una
segregacion mendeliana 1:1, por lo que marcan /oci Unicos. La variancia genética
para caracteres cuantitativos de calidad de fruto fue significativa en este grupo
de materiales. Al analizar en conjunto los atributos moleculares y fenotipicos, se
detectaron QTLs para peso, numero de léculos, pH, dureza y vida poscosecha de
los frutos. Los programas de mejoramiento pueden beneficiarse por la incorporacion
de técnicas moleculares a fin de detectar QTLs que pudieran auxiliar en la seleccion
de materiales y en la planificacion de los cruzamientos.
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