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ANALISIS DE LA DIVERSIDAD GENETICA EN TOMATE
(Solanum L. SECCION Lycopersicon SUBSECCION
Lycopersicon) UTILIZANDO AFLP

Marilyn Florido®, A. Arencibia, Dagmara Plana, Marta Alvarez, J. Lopez

y Regla M. Lara

ABSTRACT. The wild tomato species are a rich source of
useful genesfor germplasm improvement to biotic and abiotic
stresses. For this reason, the present work was aimed to
estimate by AFLP analysis the genetic diversity exigting in a
representative sample of ex situ Cuban tomato germplasm
including loca varieties, commercia varietiesand S lycopersicum
var. Cerasiforme, S pimpindlifollium, S habrochaites, S penndlli
and S. peruvianum wild species. Interrelationships between
the different accessions were estimated after AFLP
fingerprinting using Msel/Pstl enzyme combinations and a
number of selective primer pairs. Genotyping was determined
as presence or absence of bands in each accession using the
UPGMA cluster analysis and processed by NTSY S-pc soft-
ware. The five AFLP primer combinations produced 305
amplification products with 69 polimorphic bands (22.6 %)
will be associated to different patterns of S. peruvianum,
S pennellii and S. habrochaiteswild tomato showsarelatively
low level of polymorphism among tomato accessions.

Key words. Solanum lycopersicum, genetic markers,
tomato, genetic variation

INTRODUCCION

El tomate (Solanum lycopersicum) es uno de los
vegetales de mayor importancia en el mundo, por su ex-
tension, demanda y formas de consumo (1).

En Cuba, este cultivo se conserva ex situ en el Insti-
tuto de Investigaciones Fundamentales de la Agricultura
Tropical (INIFAT), institucién encargada por el Ministerio
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RESUM EN. Lasespeciessilvestresdetomate constituyen una
fuente de genes tiles en € mejoramiento genético para la
resistenciaaestrés biético y abidtico. Es por ello que se desa
rroll6 el presentetrabajo, paradetectar por andlisisdeAFLPla
diversidad genética existente en una muestra representativa del
germoplasma de tomate (Solanum L. seccion Lycopersicon
subseccion Lycopersicon) conservado ex situ en las colecciones
cubanas, donde se incluyeron variedades locales, comerciales,
asl como especies silvestres pertenecientes a S lycopersicum
var. Cerasiforme, S pimpindlifollium, S habrochaites, S penndlli
y S peruvianumusando la combinacion de enzimas Msel /Pstl.
Los fragmentos ligados se amplificaron selectivamente con
combinaciones de cebadores selectivos. Los productos de
AFLP fingerprints fueron ubicados por presencia o ausencia
de bandas, usando € andlisis de cluster UPGMA 'y procesa-
dos por NTSY S-pc. Las cinco combinaciones de cebadores
utilizadas revelaron 305 productos de amplificacion; con un
total de 69 bandas polimdrficas (22.6 %) se asociaron a patro-
nes diferentes de las accesiones de las especies silvestres
S. peruvianum, S pennellii y S habrochaites, existiendo alta
homologia entre S. lycopersicumy S. pimpinellifolliun. Los
resultados mostraron una limitada variacién genética entre
las diferentes accesiones, siendo las especies S. habrochaites,
S. pennelli y S. peruvianum las més distantes del tomate cul-
tivado.

Palabras clave: Solanum lycopersicum, marcadores
genéticos, tomate, variacion genética

de la Agricultura del mantenimiento, la conservacion y
explotacién de la coleccion nacional del tomate, que cuen-
ta con 1 152 entradas, de las cuales hay en existencia
854 accesiones, muchas de ellas corresponden a mate-
riales prospectados en el pais, introducidos en Cuba an-
tes de la conquista o en los inicios de esta u obtenidos
en Cuba (2, 3, 4). Existen en el pais, ademas, coleccio-
nes de trabajo en el Instituto Nacional de Ciencias Agri-
colas (INCA) y el Instituto de Investigaciones Horticolas
“Liliana Dimitrova” (IIHLD). La coleccion cubana de toma-
te cuenta con algunas de las especies silvestres de la
seccion Lycopersicon del género Solanum L., las que
constituyen una valiosa fuente de genes para la tolerancia
a estrés bidticos y abidticos, que en su mayoria pueden
ser transferidos a la especie cultivada, dado el alto grado
de homologia genémica existente en el género (5, 6, 7).
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Aun cuando diferentes instituciones del pais han dedi-
cado esfuerzos ala conservacion y explotacién de los recur-
sos fitogenéticos del tomate en funcién de la mejora genética,
existe amplia variabilidad de estos recursos mantenidos ex
situ, de los cuales solo se conocen sus datos pasaporte,
fundamentalmente del germoplasma autoctono y silvestre, y
ello se debe, entre otras causas, a que no se cuenta con una
ampliainformacién de sus cualidades y comportamiento ante
los diferentes estrés bidticos y abidticos, que estan presen-
tes en las condiciones medioambientales de explotacion de
esta especie en nuestro pais.

El conocimiento acerca de la diversidad genética
existente puede ser muy Util para diferentes programas
de mejoramiento genético. En este sentido, las técnicas
moleculares son de gran ayuda para la caracterizaciony
evaluacion de la diversidad genética en diversas especies.

En este sentido, el andlisis del polimorfismo de lon-
gitud de fragmentos amplificados (AFLP) ha sido una
poderosa herramienta molecular de facil empleo, con alto
grado de reproducibilidad y poder discriminatorio. Estos
marcadores se han utilizado en estudios filogenéticos,
con alto grado de congruencia con otros marcadores como
RFLP, SSR y RAPD (8, 9). En el género Solanum, los
analisis de AFLP se han utilizado para el estudio de la
diversidad genética, taxondmicos y en la construccion
de mapas interespecificos (9, 10, 11, 12).

Es por ello que se desarroll6 el presente trabajo, para
detectar, por analisis de polimorfismo de longitud de los
fragmentos amplificados (AFLP), la diversidad genética
presente en una muestra representativa del germoplasma
de la coleccion de tomate (Solanum L. seccién
Lycopersicon subseccion Lycopersicon) conservada ex situ
en el pais, donde se incluyeron variedades, lineas, pros-
pecciones; asi como especies silvestres pertenecientes a
S. lycopersicum var. Cerasiforme, S. pimpinellifollium,
S. habrochaites, S. pennelliy S. peruvianum.

MATERIALES Y METODOS

El estudio se realiz6 sobre una muestra represen-
tativa del germoplasma de la coleccién de tomate (Solanum L.
seccién Lycopersicon subseccion Lycopersicon) conser-
vada ex situ en el pais integrada por diferentes especies
(Tabla 1), que abarcé el 14,28 % de las accesiones pre-
sentes en la coleccién nacional, la cual cuenta con
854 accesiones (4).

Tablal. Numero de accesiones por especiey clasifica-
cién de la muestra de germoplasma de toma-
te estudiada de acuerdo con su procedencia

Especies Totd Introduccion  Hibridacion ~ Seleccion  Colecta
S Iycopersicum 90 ¥ K] un 10
S lycopersicumvar. Ceragforme 17 10 7
S pimpingllifollium u 10 1
S habrochaites 1 1
S perwvianum 2 2
1 1

S pennellii

Para su desarrollo, las semillas pregerminadas de
122 accesiones, donde se incluyeron variedades, lineas,
prospecciones y especies silvestres, fueron sembradas
a razon de cinco plantas por accesion, en cepellones de
196 alvéolos, que contenian un sustrato compuesto por
suelo Ferralitico Rojo compactado: cachaza: zeolita, en
proporcién 1:2:1.

EI ADN gendmico total de cada accesién se aislo a
partir de hojas jévenes a los 15 dias de sembradas, se-
gun el método de CTAB propuesto por Dellaporta (13) y
su calidad se comprobd por electroforesis en geles de
agarosa 0.8 % (14).

El analisis de AFLP se realiz6 siguiendo la metodo-
logia descrita por Vos (15), para lo cual 0.5 ug de ADN
fueron digeridos con las enzimas de restriccion Msel/Pstl,
seguido de una ligazén a 37°C durante 3 h. con los
adaptadores de estas enzimas. Los fragmentos de ADN
ligados fueron preamplificados utilizando dos cebadores
complementarios a la secuencia del adaptador y al sitio
de restriccion. Se realizé una segunda amplificacion utili-
zando dos adaptadores para la enzima Pstl con dos
nucleétidos selectivos (CC y CA), que se combinaron con
los adaptadores para Msel que presentaban tres
nucledtidos adicionales (ACC y GGC); estos conjunta-
mente con la combinaciéon Msel+aca y Pstl+aa confor-
maron las cinco combinaciones estudiadas.

Los fragmentos amplificados con estas combinacio-
nes se separaron en geles desnaturalizantes de
poliacrilamida al 6.5 %, utilizando gel de secuencias de
BioRad, y se revelaron con nitrato de plata. Por ultimo, el
gel se secé durante 1hy se procedi6 a su analisis.

Las bandas se evaluaron de forma binaria conside-
rando el valor 0 como ausencia'y 1 como presencia de la
banda. A partir de las matrices de los datos originales, se
calculd la similitud genética (Genetic Similarity, GSij) entre
cada par de accesiones, utilizando solo las bandas
polimérficas, mediante el paquete estadistico Ntsys-pc
2.02i. Los agrupamientos se efectuaron con el algoritmo
SAHN (Sequential Agglomerative Hierarchical and Nested)
utilizando los indices de similitud de Dice, Simple
Matching y Jacard. El método de agrupamiento emplea-
do fue UPGMA (Unweighted pair-group method arithmetic
average). Las matrices de valor cofenético fueron compa-
radas con las matrices originales que se utilizaron en los
agrupamientos, de acuerdo con la prueba de correspon-
dencia de Mantel, utilizando como criterio la Z estadisti-
ca normalizada de Mantel y empleando el programa ma-
triz de comparacién (Mxcomp), lo que permitié seleccio-
nar el método de agrupamiento a utilizar atendiendo al
valor de la correlacion (r).

RESULTADOS Y DISCUSION

Un total de 305 productos de amplificacion fueron
obtenidos, en el analisis de AFLP a la muestra represen-
tativa de germoplasma de tomate analizada, con un pro-
medio de 61 bandas por combinacién de cebador (Tabla I1).
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Tabla Il. NOomero de bandas y porcentaje de
polimorfismo en las diferentes combinacio-
nes de cebadores utilizados en el andlisis

de AFLP
Combinaciones Total Bandas Polimorfismo

debandas  polimorficas (%)
1. Msel+aca- Pstl+aa 57 0 0
2. Msel+acc- Pstl+ca 64 19 29,7
3. Msel+acc- Pstl+cc 56 22 39,3
4. Msel+ggc- Pstl+ca 52 7 135
5. Msel +ggc- Pstl+cc 76 21 27,6
Totales 305 69 22,6
N 61 13,8
X

El nimero de bandas polimdrficas totales fue de
69 para un 22.6 %, destacandose la combinacién
Msel+acc- Pstl+cc con un 39.3 % de polimorfismo. La
combinacion Msel+aca- Pstl aa resulté monomorfica, pre-
sentando idénticos patrones de bandas en las 122 acce-
siones.

Si bien es cierto que se encontraron bandas
polimérficas, en cuatro de las cinco combinaciones estu-
diadas, se debe destacar que la mayoria de estas ban-
das generalmente se asociaron a patrones diferentes de
las accesiones de las especies silvestres S. peruvianum,
S. pennelliiy en menor medida S. habrochaites, existiendo
alta homologia entre S. lycopersicum y S. pimpinellifolliun
(Tabla I1).

Segun la tabla, las combinaciones que presentaron
mayor asociacion entre especies fueron Msel+acc-
Pstl+ca, Msel+acc- Pstl+cc y Msel+ggc- Pstl+cc. La
combinacion Msel+acc- Pstl+ca fue capaz de distinguir
a S. pennelli, S. habrochaites y S. peruvianum presen-
tando 4, 2 y 2 patrones tipicos de estas especies, res-
pectivamente. Asimismo, la combinacion Msel+acc-
Pstl+cc reveld la presencia de dos patrones tipicos tanto
para S. habrochaites como para las especies silvestres de
fruto verde pertenecientes a S. habrochaites, S. peruvianum
y S. pennelli; sin embargo, la mayor asociacion se en-
contrd entre las tres accesiones de estas dos Ultimas
especies, las que mostraron nueve patrones comunes.
Similar resultado fue encontrado con la combinacion
Msel+ggc- Pstl+cc, la cual presentd ocho patrones co-
munes a estas dos especies, asi como tres patrones
tipicos de la accesion LA-716 perteneciente a S. pennelli.

Las bandas polimérficas del andlisis AFLP mostra-
ron agrupamientos congruentes utilizando los tres indi-
ces de similitud. Las pruebas estadisticas normalizadas
de mantel mostraron que las matrices de similitud esta-
ban altamente correlacionadas (r=0.998, t=7,54, p=1, uti-
lizando el indice de similitud de DICE; r=0.997, t=7,56,
p=1 utilizando Simple Matching y r=0.994, t=7,51, p=1
para el indice de similitud de Jaccard). Similares resulta-
dos ya obtenidos (9) recomiendan utilizar la matriz de
similitud de DICE, planteando que este indice le da me-
nos peso a la ausencia de bandas compartidas y que
presenta un algoritmo apropiado para el analisis de AFLP
que es predominantemente un marcador dominante.

El remuestreo hecho hasta 750 veces permitié dife-
renciar cuatro grupos sélidos fundamentales con valores
por encima del 90 % (Figura 1). Esta representacion gra-
fica permitié estimar las relaciones entre las accesiones,
las que formaron grupos muy relacionados entre si, en la
mayoria de las accesiones analizadas.

En los agrupamientos obtenidos, se observé que las ac-
cesiones pertenecientes a S. lycopersicum, S. lycopersicum
variedad Cerasiforme y S. pimpinellifollium, especies que
son genéticamente cercanas entre si, conformaron el gru-
po |, presentando indices de similitud cercanosa 1y conun
valor del remuestreo del 100 %, préximo a este grupo se
ubicé la accesién PE 39 perteneciente a S. habrochaites,
con un valor del remuestreo del 95.7 % e IS aproximado
de 0.70. Los grupos lll y IV se conformaron con las ac-
cesiones 1159y BG-140de S. peruvianum (grupo lll, y LA-716)
y S. pennelli (grupo IV), siendo sélidos en un 94,1 y 100 %,
respectivamente.

Estos resultados corroboran el bajo nivel de
polimorfismo molecular existente en la seccién
Lycopersicon del género Solanum, obtenidos en estudios
taxondémicos (9) realizados en el género, utilizando cua-
tro combinaciones con estas enzimas de restriccion
(Msel+agc- Pstl+ac, Msel+acc- Pstl+ag, Msel+agt-
Pstl+ag, Msel+agg- Pstl+ct), donde se encontraron indi-
ces de similitud entre S. lycopersicumy S. pimpinellifollium,
y entre S. lycopersicum y S. pennellii de 0.85 y 0.54,
respectivamente. Basados en estos estudios taxbnémicos
por AFLP, de conjunto con datos morfolégicos y
cloroplastidicos, de secuenciacién del gén GBSSI
(Granule-Bound Starch Synthase) y evidencias
biogeograficas,se ha reconsiderado recientemente la cla-
sificacion taxonémica del tomate y del género
Lycopersicon y lo ubicaron en la seccion Lycopersicon
dentro del género Solanum (16).

Tabla lll. Andlisis de los patrones de banda obtenidos en las cuatro combinaciones polimoérficas

Patrones de bandas asociados a grupos de especies

c2 C3 C4

Asociaciones presentes solo en S. lycopersicum
Asociaciones presentes solo en S. pimpinéllifollium
Asociaciones presentes solo en S. habrochaites
Asociaciones presentes solo en S. peruvianum
Asociaciones presentes solo en S. pennellii

Asociaciones presentes solo en accesiones con fruto verde (excepto S. habrochaites)

2 - 1
- - 1
- 1 3
29 1
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Figura 1. Agrupamiento de los 122 genotipos de tomate utilizados basado en las bandas polimérficas de
AFLP y utilizando el coeficiente de DICE y el método de agrupamiento UPGMA. Los resultados
por encima del 50 % en el remuestreo hecho hasta 750 veces se indican a la izquierda en cada

nudo del dendrograma

La mayor divergencia de la accesion de S. pennellii
con respecto a S. peruvianum era esperada, pues a pe-
sar de que esta especie se ubica dentro de la seccién
Lycopersicon del género Solanum, hasta hace pocos afios
pertenecié a la seccién petota de este género (17).

El limitado polimorfismo molecular encontrado entre
S. lycopersicum, S. lycopersicum variedad Cerasiforme
y S. pimpinellifollium, evidencian la base genética relativa-
mente estrecha existente en tomate, lo que se correspon-
de, en general, con diversos planteamientos (6, 10, 18, 19),
gue han informado la presencia de un bajo nivel de
polimorfismo utilizando diversas técnicas moleculares en
tomate.

Con relacion a esto, se han realizado varios estudios
de variabilidad molecular en accesiones de S. lycopersicum,
colectados en centros primarios y secundarios de diver-
sidad, los que han revelado que la especie ha sufrido una
considerable reduccion en la diversidad genética en el
curso de su domesticacion, asi como en el mejoramiento
en busca de cultivares més productivos. Asimismo, Nuez (20)
y Saavedra (18) han planteado que la escasa variabilidad
en el material cultivado, en comparacion con otras espe-
cies del género, haindicado que la migracién de los ante-
pasados estuvo acompafiada, probablemente, de restric-
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ciones frecuentes en el tamafio de las poblaciones du-
rante el proceso de domesticacion, lo que puede haber
contribuido a la fijacién rapida de los genes, una reduc-
cién ulterior de la variabilidad genética y uniformidad en el
cultivo. Es por ello que la mayoria de los trabajos de
mejoramiento genético en el cultivo, fundamentalmente
aquellos relacionados con la resistencia a patégenos y
construccion de mapas genéticos altamente saturados,
se han realizado con las especies mas distantes dentro
del complejo.

Estos resultados evidencian que si bien en el cultivo
existe amplia diversidad morfoagronémica, desde el pun-
to de vista molecular el cultivo es bastante homogéneo,
por lo que se debe continuar con la busqueda de nuevas
formas polimdrficas en el cultivo, incorporando en lo posi-
ble nuevas combinaciones de enzimas y cebadores, que
permitan explorar toda la variacién existente al nivel de
ADN, a fin de utilizar eficientemente estos marcadores
en los programas de mejoramiento genético asociados
con estrés medioambientales, en los cuales los genes
de tolerancia en el caracter a mejorar provienen de la es-
pecie cultivada o de especies genéticamente muy cerca-
nas. Asimismo, se deben explorar otros marcadores
moleculares con alta capacidad discriminatoria en toma-
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te, como los microsatélies (SSR) y Polimorfismo de Am-
plificacién Especifica de Secuencia o retrotransposon-
based sequence-specific amplification polymorphism
(SSAP); este Ultimo es cuatro a nueve veces mas infor-
mativo en el cultivo que los AFLP (12).

CONCLUSIONES

#* En el estudio realizado se detect6 un bajo porcentaje
de polimorfismo en la muestra evaluada, lo que indica
una alta homologia entre la seccién Lycopersicon del
género Solanum.

El bajo porcentaje de polimorfismo se relaciond con la
deteccion de cuatro grupos de diversidad, compues-
tos por las accesiones de S. peruvianum, S. pennellii
y S. habrochaites, los tres Ultimos, mientras el primer
grupo de diversidad se conformé con las accesiones
de S. lycopersicum y S. pimpinellifolliun, debido al
alto grado de homologia existente entre ambas especies.

RECOMENDACIONES

Los resultados muestran la necesidad de comple-
mentar los estudios moleculares con nuevas combina-
ciones de cebadores adicionales o utilizar otras enzimas
de restriccion, lo que implicaria otros adaptadores u otra
opcidn que pudiera emplear otro tipo de marcadores, con
vistas a detectar nuevas formas polimoérficas en el cultivo.

REFERENCIAS

1. Moya, C.; Alvarez, M.; Plana, D. Florido, M. y Lawrence, C.
J. B. Evaluacion y seleccion de nuevas lineas de tomate
(Lycopersicon esculentum, Mill) con altos rendimientos
y frutos de alta calidad. Cultivos Tropicales, 2005, vol. 26,
no. 3, p. 39-43.

2. Esquivel, M. T.; Shagarodsky, L.; Walén, L. y Caraballo,
M. Collecting in the Central province of Cuba. FAO/IPGRI.
Plant Gen. Res.Newsletter, 1991, vol. 83-84, p. 19-21.

3. Alvarez, M.; Moya, C.; Florido, M. y Plana, D. Resultados
de la mejora genética del tomate (Lycopersicon
esculentum Mill) y su incidencia en la produccién horticola
de Cuba. Cultivos Tropicales, 2003, vol. 24, no. 2, p. 63-70.

4. Shagarodsky, T. Caracterizacion de la variabilidad del
germoplasma de tomate (Lycopersicon esculentum Mill.)
conservada ex situ en Cuba. Su presencia y distribucién
in situ. [Tesis de Maestria]; Universidad de La Habana.
2006, 122 p.

5. GoOmez, O.; Casanova, A.; Laterrot, H. y Anais, G. Mejora
genética y manejo del cultivo del tomate para la produc-
cion en el Caribe. La Habana:Instituto de Investigacio-
nes Horticolas “Liliana Dimitrova”. 2000. 159 p.

87

10.

11.

12.

13.

14.

15.

16.

17.

18.

19.

20.

Saavedra, G. y Spoor, W. Genetic base broadening in
autogamous crops. Lycopersicon esculentum Mill. as a
model. En: Engels, J., Brown, A.; Jackson, M.T. (Eds.).
Managing Plant Genetic Resources”. 2002. p. 291-299.
Tomato Crop Germplasm Committee Report (TCGCR).
[Consultado marzo 23, 2005]. Disponible en: <www.ars-
grin.gov/npgs/cgcweb.html>.

Russell, J. R.; Fuller, J. D.; Macaulay, M.; Hatz, B. G.; Jahoor,
A.; Powell, W. y Waugh, R. Direct comparison of levels of
genetic variation among barley accessions detected by
RFLPs, AFLPs, SSRs and RAPDs. Theor. Appl. Genet.,
1997, vol. 95, p. 714-722.

Spooner, D. M.; Peralta, I. y Knapp, S. Comparison of
AFLPs with other markers for phylogenetic inference in
wild tomatoes [Solanum L. section Lycopersicon (Mill.)
Wettst.]. Taxon, 2005, vol. 54, p. 43-61.
Saliba-Colombani, V.; Causse, M.; Gervais, L. y Philouze,
J. Efficiency of RFLP, RAPD, and AFLP markers for the
construction of an intraspecific map of the tomato
genome. Genome, 2000, vol. 43, no. 1, p. 29-40.
Lara-Cabrera, S. I. y Spooner, D. M. Taxonomy of North
and Central American diploid wild potato (Solanum sect.
Petota) species: AFLP data. PI. Syst. Evol., 2004, vol. 248,
p. 129-142.

Tam, S. M.; Mhiri, C.; Vogelaar, A.; Kerkveld, M.; Pearce, S.
R.y Grandbastien, M. A. Comparative analyses of genetic
diversities within tomato and pepper collections detected
by retrotransposon-based SSAP, AFLP and SSR. Theor.
Appl. Gen., 2005, vol. 110, no. 5, p. 819-831.

Dellaporta, S. L.; Wood, J. y Hichs, J. B. A plant molecular
DNA minipreparation, version Il. Plant Mol. Biol. Rep.,
1993, vol. 1, p. 19-21.

Sambrook, J.; Fritsch, E. F. y Maniatis, T. Molecular
cloning. A laboratory manual. Cold Spring Harber
Laboratory, 1989.

Vos, P.; Hogers, R.; Bleeker, M.; Reijans, M.; van de Lee,
T.; Hornes, M.; Fritjers, A.; Pot, J.; Kuiper, M. y Zabeau, M.
AFLP: a new technique for DNA fingerprinting. Nucleic
Acids Research, 1995, vol. 23, no. 21, p. 4407-4414.
Peralta, I. E. y Spooner, D. M. Morphological
characterization and relationships of wild tomatoes
(Solanum section Lycopersicon). Monog. Sept. Bot.
Missouri Bot. Gard, 2005, vol. 104, p. 227-257.

Anais, G. Tomato. En: A. Charrier; M. Jacquot; S. Hamon;
D. Nicolas eds. Tropical Plant Breeding. CIRAD & Science
Publishers, 2001, p. 524-53.

Saavedra, G.; Spoor, W. y Harrier, L. Molecular markers
and base broadening in Lycopersicon Spp. Acta. Hort.,
2001, p. 545.

Carelli, B. P.; Gerald, L. T. S.; Grazziolin, G. y
Echeverrigaray, S. Genetic diversity among Brazilian
cultivars and landraces of tomato revealed by RAPD
markers. Gen.Res.Crop.Evol., 2004, vol. 66, p. 1-6.
Nuez, F; Diez, M. J.; Pico, B. y Fernandez de Cérdova, P.
Catalogo de semillas de tomate. Banco de germoplasma
de la Universidad Politécnica de Valencia. Madrid:Instituto
Nacional de Investigaciones y Tecnologia Agraria y
Alimentaria. 1996, 177 p.

Recibido: 28 de noviembre de 2006
Aceptado: 18 de octubre de 2007



	Título
	Autores
	Abstract
	Key words
	Resumen
	Palabras clave
	Introducción
	Materiales y Métodos
	Resultados y Discusión
	Conclusiones
	Recomendaciones
	Referencias


<<
  /ASCII85EncodePages false
  /AllowTransparency false
  /AutoPositionEPSFiles true
  /AutoRotatePages /All
  /Binding /Left
  /CalGrayProfile (Dot Gain 20%)
  /CalRGBProfile (sRGB IEC61966-2.1)
  /CalCMYKProfile (U.S. Web Coated \050SWOP\051 v2)
  /sRGBProfile (sRGB IEC61966-2.1)
  /CannotEmbedFontPolicy /Warning
  /CompatibilityLevel 1.4
  /CompressObjects /Tags
  /CompressPages true
  /ConvertImagesToIndexed true
  /PassThroughJPEGImages true
  /CreateJDFFile false
  /CreateJobTicket false
  /DefaultRenderingIntent /Default
  /DetectBlends true
  /ColorConversionStrategy /LeaveColorUnchanged
  /DoThumbnails false
  /EmbedAllFonts true
  /EmbedJobOptions true
  /DSCReportingLevel 0
  /EmitDSCWarnings false
  /EndPage -1
  /ImageMemory 1048576
  /LockDistillerParams false
  /MaxSubsetPct 100
  /Optimize true
  /OPM 1
  /ParseDSCComments true
  /ParseDSCCommentsForDocInfo true
  /PreserveCopyPage true
  /PreserveEPSInfo true
  /PreserveHalftoneInfo false
  /PreserveOPIComments false
  /PreserveOverprintSettings true
  /StartPage 1
  /SubsetFonts true
  /TransferFunctionInfo /Apply
  /UCRandBGInfo /Preserve
  /UsePrologue false
  /ColorSettingsFile ()
  /AlwaysEmbed [ true
  ]
  /NeverEmbed [ true
  ]
  /AntiAliasColorImages false
  /DownsampleColorImages true
  /ColorImageDownsampleType /Bicubic
  /ColorImageResolution 300
  /ColorImageDepth -1
  /ColorImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeColorImages true
  /ColorImageFilter /DCTEncode
  /AutoFilterColorImages true
  /ColorImageAutoFilterStrategy /JPEG
  /ColorACSImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /ColorImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /JPEG2000ColorACSImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /JPEG2000ColorImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /AntiAliasGrayImages false
  /DownsampleGrayImages true
  /GrayImageDownsampleType /Bicubic
  /GrayImageResolution 300
  /GrayImageDepth -1
  /GrayImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeGrayImages true
  /GrayImageFilter /DCTEncode
  /AutoFilterGrayImages true
  /GrayImageAutoFilterStrategy /JPEG
  /GrayACSImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /GrayImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /JPEG2000GrayACSImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /JPEG2000GrayImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /AntiAliasMonoImages false
  /DownsampleMonoImages true
  /MonoImageDownsampleType /Bicubic
  /MonoImageResolution 1200
  /MonoImageDepth -1
  /MonoImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeMonoImages true
  /MonoImageFilter /CCITTFaxEncode
  /MonoImageDict <<
    /K -1
  >>
  /AllowPSXObjects false
  /PDFX1aCheck false
  /PDFX3Check false
  /PDFXCompliantPDFOnly false
  /PDFXNoTrimBoxError true
  /PDFXTrimBoxToMediaBoxOffset [
    0.00000
    0.00000
    0.00000
    0.00000
  ]
  /PDFXSetBleedBoxToMediaBox true
  /PDFXBleedBoxToTrimBoxOffset [
    0.00000
    0.00000
    0.00000
    0.00000
  ]
  /PDFXOutputIntentProfile ()
  /PDFXOutputCondition ()
  /PDFXRegistryName (http://www.color.org)
  /PDFXTrapped /Unknown

  /Description <<
    /FRA <>
    /ENU (Use these settings to create PDF documents with higher image resolution for improved printing quality. The PDF documents can be opened with Acrobat and Reader 5.0 and later.)
    /JPN <FEFF3053306e8a2d5b9a306f30019ad889e350cf5ea6753b50cf3092542b308000200050004400460020658766f830924f5c62103059308b3068304d306b4f7f75283057307e30593002537052376642306e753b8cea3092670059279650306b4fdd306430533068304c3067304d307e305930023053306e8a2d5b9a30674f5c62103057305f00200050004400460020658766f8306f0020004100630072006f0062006100740020304a30883073002000520065006100640065007200200035002e003000204ee5964d30678868793a3067304d307e30593002>
    /DEU <>
    /PTB <>
    /DAN <>
    /NLD <>
    /ESP <>
    /SUO <>
    /ITA <>
    /NOR <>
    /SVE <>
    /KOR <FEFFd5a5c0c1b41c0020c778c1c40020d488c9c8c7440020c5bbae300020c704d5740020ace0d574c0c1b3c4c7580020c774bbf8c9c0b97c0020c0acc6a9d558c5ec00200050004400460020bb38c11cb97c0020b9ccb4e4b824ba740020c7740020c124c815c7440020c0acc6a9d558c2edc2dcc624002e0020c7740020c124c815c7440020c0acc6a9d558c5ec0020b9ccb4e000200050004400460020bb38c11cb2940020004100630072006f0062006100740020bc0f002000520065006100640065007200200035002e00300020c774c0c1c5d0c11c0020c5f40020c2180020c788c2b5b2c8b2e4002e>
    /CHS <FEFF4f7f75288fd94e9b8bbe7f6e521b5efa76840020005000440046002065876863ff0c5c065305542b66f49ad8768456fe50cf52068fa87387ff0c4ee563d09ad8625353708d2891cf30028be5002000500044004600206587686353ef4ee54f7f752800200020004100630072006f00620061007400204e0e002000520065006100640065007200200035002e00300020548c66f49ad87248672c62535f003002>
    /CHT <FEFF4f7f752890194e9b8a2d5b9a5efa7acb76840020005000440046002065874ef65305542b8f039ad876845f7150cf89e367905ea6ff0c4fbf65bc63d066075217537054c18cea3002005000440046002065874ef653ef4ee54f7f75280020004100630072006f0062006100740020548c002000520065006100640065007200200035002e0030002053ca66f465b07248672c4f86958b555f3002>
  >>
>> setdistillerparams
<<
  /HWResolution [2400 2400]
  /PageSize [595.000 842.000]
>> setpagedevice


