
327MAY 2014, VOL. 39 Nº 5

Introducción

El tomate o jitomate (Sola-
num lycopersicum L.) es un 
cultivo importante pues es la 
hortaliza que ocupa la mayor 
superf icie sembrada a nivel 
mundial. Esta especie es origi-
naria de la planicie costera oc-
cidental de América del Sur, 
pero se considera a México 
como su centro de domestica-
ción (Jenkins, 1948; Rick y 
Fobes, 1975; Peralta y Spooner, 
2007; Rodríguez et al., 2011).

En cuanto a la diversidad 
del jitomate, dentro de la sec-
ción Lycopersicon se incluyen 
los 12 parientes silvestres más 
relacionados al jitomate culti-
vado (Peralta et al., 2008), y 
se considera a S. pimpinellifo-
lium como el par iente más 
cercano al jitomate cultivado 
(Miller y Tanksley, 1990), de-
bido a la poca diferencia 
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(0,6%) a nivel de nucleótidos 
que existe entre los genomas 
de S. lycopersicum y S. pimpi-
nellifolium (Tomato Genome 
Consortium, 2012).

Por otro lado, estudios mo-
leculares han mostrado que 
existe mayor variación en una 
sola accesión de especies au-
toincompatibles que dentro de 
todas las accesiones de espe-
cies autocompatibles (Miller y 
Tanksley, 1990; Bai y Lind-
hout, 2007). Sin embargo, a 
pesar de la enorme variación 
genética encontrada en los 
materiales silvestres, el jitoma-
te cultivado posee solo 4,48% 
de la variación presente en sus 
parientes silvestres (Miller y 
Tanksley, 1990). Por ello, di-
versos mejoradores genéticos 
han tenido la necesidad de 
explorar nuevas fuentes de 
germoplasma para encontrar 
alelos novedosos que puedan 

ser útiles en el mejoramiento 
de la especie. Un ejemplo de 
esto es S. pimpinellifolium, el 
cual difiere en muchos carac-
teres morfológicos con el jito-
mate cultivado (Lippman y 
Tanksley, 2001), y además 
posee alelos que otorgan resis-
tencia a diversos patógenos 
(Foolad, 2007). Por esta razón, 
S. pimpinellifolium ha sido 
considerado como una fuente 
atractiva de germoplasma para 
el mejoramiento de variedades 
modernas por medio de cruzas 
interespecíficas.

El uso de cruzas interespe-
cíficas para la exploración del 
germoplasma e incorporación 
de caracteres deseables a ma-
terial élite se ha convertido en 
una práctica común entre los 
mejoradores. De hecho, el jito-
mate cultivado es el principal 
ejemplo de un cultivo que ha 
sido beneficiado por medio de 

introgresiones de material exó-
tico (Foolad, 2007). Un caso 
exitoso es el de los híbridos 
que contenían tres regiones 
genómicas de S. pennellii que 
fueron introducidas por pira-
mideo de genes, y que mostra-
ron un rendimiento 50% ma-
yor al de los mejores híbridos 
comerciales bajo condiciones 
de sequía (Gur y Zamir, 2004; 
Fernie et al., 2006). Otros 
ejemplos del potencial agronó-
mico que tienen las especies 
silvestres son S. chmielewskii 
(Chetelat et al., 1995; Fernie 
et al., 2006) y S. habrochaites 
(Levin et al., 2000), las cuales 
tienen influencia positiva en la 
proporción del contenido de 
azúcares del fruto en varieda-
des cultivadas.

Para continuar con el estudio 
y aprovechamiento de la diver-
sidad genética de los parientes 
silvestres del jitomate, es nece-
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RESUMEN

Para estudiar y aprovechar la diversidad genética de los 
parientes silvestres del jitomate (Solanum lycopersicum L.) es 
necesario seguir explorando nuevas fuentes de germoplasma 
para encontrar genes novedosos que puedan contribuir signi-
ficativamente en la formación de nuevas variedades de mayor 
rendimiento y mejor calidad. Por lo anterior, se generó un cru-
zamiento interespecífico entre S. pimpinellifolium línea 11904 
y S. lycopersicumlínea LOR82 para obtener una población F1, 
con los objetivos de estimar el grado de dominancia, heterosis, 
heredabilidad en sentido amplio (H2), y medir la variación feno-
típica entre progenitores. Los progenitores resultaron tener di-
ferencias estadísticamente significativos (p≤0,05) en la mayoría 

de los caracteres, excepto en pH. Las variables de tamaño de 
fruto (PPF, LF y AF) y precocidad (DM y DFPR) presentaron 
un grado de dominancia hacia la especie S. pimpinellifolium, 
mientras que en los ºBrix se expresó aditividad. La mayoría de 
los valores de heterosis fueron negativos, resultando solo po-
sitivos NTF (183,93%), NFPR (5,08%) y DM (7,34%). Por otro 
lado, las variables relacionadas con el tamaño-peso de fruto 
presentaron un grado de heredabilidad (H2) alto (>0,88), al 
igual que ºBrix (0,86). Por lo anterior, el germoplasma deriva-
do de la cruza de las líneas LOR82 y 11904 presentó caracte-
rísticas potencialmente útiles en los programas de mejoramien-
to genético del jitomate en México.
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sario seguir explorando nuevas 
fuentes de germoplasma para 
encontrar genes novedosos que 
puedan contribuir significativa-
mente en la formación de va-
riedades más rendidoras y de 
mejor calidad. Por tal motivo, 
en este trabajo se hizo un cru-
zamiento interespecífico entre 
S. pimpinellifolium y S. lyco-
persicum con los objetivos de 
estimar el grado de dominan-
cia, la heterosis, la heredabili-
dad en sentido amplio (H2) y 
la variación fenotípica entre los 
progenitores, además de gene-
rar germoplasma para el mejo-
ramiento genético.

Materiales y Métodos

Evaluación fenotípica

La población F1 del presente 
estudio se obtuvo a partir de la 
cruza entre una línea nativa de 
jitomate (Solanum lycopersi-
cum L.) genotipo LOR82 pro-

veniente de Puebla, México, y 
una línea endogámica de Sola-
num pimpinellifolium L., geno-
tipo 11904. La línea LOR82 se 
caracteriza por tener un fruto 
tipo ‘cuadrado’ o ‘pimiento 
morrón’ denominado localmen-
te como ‘chino criollo’. Lo in-
teresante de esta variedad nati-
va mexicana es que tiene ca-
racterísticas similares al jito-
mate comercial tipo ‘Saladette’ 
y es altamente apreciada por su 
calidad en la región de Tehua-
cán, Puebla, a tal grado que 
los consumidores pagan un 
precio superior al de los jito-
mates comerciales tipo Saladet-
te. Por otra par te, la línea 
11904 originaria de Perú se 
caracteriza por producir un 
fruto con un alto contenido de 
sólidos solubles, siendo dicha 
característica de interés para 
los fitomejoradores. La pobla-
ción F1 más los dos progenito-
res fueron sembrados bajo in-
vernadero, usando macetas de 

polietileno rellenas con tezontle 
y fertilizadas con solución uni-
versal de Steiner (1984) cuyas 
concentraciones fueron modifi-
cadas en función a las etapas 
fenológicas de los genotipos. 
Se aplicaron cuatro fertirriegos 
diarios durante el ciclo, en los 
que solamente se modificó el 
gasto diario por planta; del 
trasplante hasta f loración el 
gasto fue de 0,5l/día por plan-
ta, y de floración hasta fructifi-
cación el gasto fue de 1,5l/día 
por planta.

El experimento se evaluó 
en un diseño de bloques com-
pletos al azar con tres repeti-
ciones, donde cada unidad 
experimental estuvo represen-
tada por 20 plantas. La eva-
luación fenotípica se realizó 
durante los ciclos otoño-in-
vierno 2011 (ambiente 1), pri-
mavera-verano 2012 (ambiente 
2), y verano-otoño 2012 (am-
biente 3), en Montecillo, Esta-
do de México (19°29’N y 

98°53’O; 2250msnm). Se mi-
dieron 11 caracteres contras-
tantes en los tres ambientes. 
El peso de fruto (PPF) se mi-
dió como el peso promedio 
(g) de cinco frutos represen-
tativos de cada planta. El lar-
go y ancho de f ruto (LF y 
AF, respect ivamente; mm) 
fueron determinados prome-
diando los valores de cinco 
frutos por planta. El número 
total de frutos (NTF) se obtu-
vo contando el número total 
de frutos cosechados de cada 
planta. El rendimiento total 
por planta (REN) se obtuvo 
de pesar el NTF por planta. 
Posteriormente, un conjunto 
de cinco frutos de cada plan-
ta fueron cortados en el plano 
ecuator ial para obtener el 
promedio de número de lócu-
los (NL). Estos mismos frutos 
se utilizaron para determinar 
los ºBr ix y pH por planta. 
Adicionalmente, en los am-
bientes 1 y 2 se evaluaron 
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RESUMO

Para estudar e aproveitar a diversidade genética dos parentes 
silvestres do tomate (Solanum lycopersicum L.) é necessário seguir 
explorando novas fontes de germoplasma para encontrar novos 
genes que possam contribuir significativamente na formação de 
variedades com maior rendimento e melhor qualidade. Assim, foi 
gerado um cruzamento interespecífico entre S. pimpinellifolium li-
nha 11904 e S. lycopersicumlínea LOR82 para obter uma popula-
ção F1 com os objetivos de estimar o grau de dominância, hetero-
se, herdabilidade no sentido amplo (H2), e medir a variação fenotí-
pica entre progenitores. Os progenitores resultaram ter diferenças 
estatisticamente significativas (p≤0,05) na maioria dos caracteres, 

exceto em pH. As variáveis de tamanho de fruto (PPF, LF e AF) 
e precocidade (DM e DFPR) apresentaram um grau de dominân-
cia para a espécie S. pimpinellifolium, enquanto que nos ºBrix se 
expresso aditividade. Os valores de heterose, em sua maioria, fo-
ram negativos, resultando somente positivos NTF (183,93%), NFPR 
(5,08%) e DM (7,34%). Por outro lado, as variáveis relacionadas 
com o tamanho-peso da fruta apresentaram um grau de herdabi-
lidade (H2) alto (>0,88), igual que ºBrix (0,86). Assim, o germo-
plasma derivado do cruzamento das linhas LOR82 e 11904 apre-
sentaram características potencialmente úteis nos programas de 
melhoramento genético do tomate no México.
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SUMMARY

In order to study and take advantage of the genetic diversity 
present in wild relatives of tomato (Solanum lycopersicum L.), 
it is necessary to continue exploring new germplasm sources 
to find novel genes that contribute to generate new varieties 
with improved yield and quality characteristics. An interspecific 
cross between S. pimpinellifolium line 11904 and S. lycopersi-
cum line LOR82 was made to obtain an F1 population, aiming 
to of estimate the degree of dominance, heterosis, broad-sense 
heritability of different traits in the F1 population and mea-
suring phenotypic variation between parents. The parents re-

sulted statistically different (p≤0.05) for most of the traits, ex-
cept for pH. The species S. pimpinellifolium expressed a high 
degree of dominance in fruit size related traits (PPF, LF and 
AF) and earliness related traits (DM and DFPR), while ºBrix 
showed additivity. Most values of heterosis were negative, but 
NTF (183.93%), NFPR (5.08%) and DM (7.34%) were positive. 
Traits affecting fruit weight and size showed a high degree of 
heritability (H2) (>0.88) as well as ºBrix (0.86). According to 
these results, germplasm derived from LOR82 line and 11904 
line presented useful traits for breeding programs in Mexico.
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otras dos variables: número 
de f lores por racimo (NFR), 
la cual se midió promediando 
el número de flores del terce-
ro y cuarto racimos; y días a 
madurez (DM), obtenida a par-
tir de la fecha de siembra hasta 
que el fruto adquirió una colo-
ración rojiza. Finalmente, la 
última variable: días a floración 
del primer racimo (DFPR) solo 
se evaluó en el ambiente 2 y 
fue determinada como los días 
transcurridos a partir de la fe-
cha de siembra hasta la aper-
tura de la primera flor.

Análisis estadístico

Un análisis de var ianza 
(ANOVA) combinado y las 
pruebas de Tukey se trabaja-
ron con el paquete estadístico 
SAS (1988), usando una signi-
ficancia de p≤0,05. Con res-
pecto al grado de dominancia, 
éste fue identificado de acuer-
do a los criterios descritos por 
Molina (1992). La heterosis 
porcentual se estimó con res-
pecto al progenitor medio bajo 
tres ambientes de forma indi-
vidual y combinada, utilizando 
la fórmula

 H= (F1-PM)/PM)×100

donde H: heterosis porcentual 
(%); F1: media fenotípica de la 
población F1; PM: (Pi+Pj)/2, 
media fenotípica del progenitor 
medio; Pi, y Pj: media fenotípi-
ca del padre i y j.

Finalmente, la heredabilidad 
en sentido amplio se obtuvo 
usando la formula

H2 = 

donde cada componente se 
estimó de acuerdo a los pro-
cedimientos descritos por Mo-
lina (1992).

Resultados y Discusión

Variación fenotípica entre 
progenitores y grado de 
dominancia

a) Características contrastan-
tes entre progenitores. Se en-
contraron diferencias significa-
tivas entre los progenitores 
para la mayoría de los carac-
teres evaluados, excepto en 

pH (Tabla I). El peso prome-
dio de fruto (PPF) fue la va-
riable que presentó el mayor 
contraste entre las dos espe-
cies, lo que significó que S. 
lycopersicum (LOR82) tuviera 
un fruto mucho más grande 
que el material silvestre, sien-
do el peso del primero 99,41g, 
lo que representa 124 veces el 
promedio (0,80g) de S. pimpi-
nellifolium (11904).

El fruto de 11904 resultó de 
tamaño pequeño (LF= 
10,43mm y AF= 10,62mm), 
con dos lóculos (NL) y un nú-
mero alto de ºBrix (9,34), sien-
do estos valores semejantes a 
los encontrados por Grandillo 
y Tanksley (1996) en accesio-
nes de esta especie. Por su par-
te, LOR82 mostró característi-
cas de fruto muy contrastantes 
(Tabla I), donde las dimensio-
nes de su fruto fueron mayores 
(LF= 57mm y AF 60,98mm), 
con 3,65 lóculos, y pocos ºBrix 
(4,38). No obstante, los resulta-
dos contrastantes entre los dos 
genotipos se ajustaron a la co-
rrelación positiva tamaño-peso 
de fruto encontrada en pobla-
ciones constituidas por S. pim-
pinellifolium y genotipos de S. 
lycopersicum de fruto grande 
(Lippman y Tanksley, 2001). A 
pesar del tamaño pequeño que 
presenta S. pimpinellifolium, se 
ha demostrado que posee alelos 
que incrementan el tamaño de 
fruto (Doganlar et al., 2002), 
los cuales se expresan cuando 
son transferidos a genotipos de 
fruto grande (Tanksley, 2004).

Por otro lado, el valor alto 
de ºBrix de 11904 es coherente 
con la correlación negativa de 
peso promedio de fruto y 
ºBrix. Dicha correlación ha 
sido observada en previas po-
blaciones formadas por S. pim-
pinellifolium y materiales culti-
vados (Doganlar et al.,2002).

En cuanto a pH, los prome-
dios de 11904 y LOR82 fue-
ron 5,05 y 5,20 respectiva-
mente, por lo que esta carac-
terística resultó no contrastan-
te entre poblaciones. Por el 
contrario, el número de flores 
por racimo (NFR), número 
total de frutos (NTF) y rendi-
miento (REN) resultaron con-
trastantes, como se observa en 
la Tabla I, presentando 11904 
los valores mayores para NFR 
(58,92 f lores/racimo) y NTF 
(33,78 f rutos/planta). Estos 
resultados concuerdan con la 
correlación positiva (r= 0,4) 
encontrada entre ºBrix y el 
número de f lores por racimo 
(Grandillo y Tanksley, 1996). 
Esta misma correlación podría 
aplicar también para el núme-
ro total de frutos, ya que mu-
chas de las veces un alto nú-
mero de f lores ha resultado 
ser un indicativo de un alto 
número de frutos. En cuanto a 
producción, 11904 tuvo un 
alto número de frutos y un 
rendimiento (REN) de 20,16g/
planta, que comparado con el 
de LOR82 (1013,03g/planta) 
resultó muy bajo. Esto era de 
esperarse debido que el ta-
maño y peso promedio de 

fruto fueron las característi-
cas más contrastantes entre 
11904 y LOR82.

Por otro lado, variables de 
precocidad, tales como días a 
f loración al primer racimo 
(DFPR) y días a madurez 
(DM), resultaron ser contras-
tantes entre los genotipos. La 
línea 11904 manifestó su pri-
mera apertura floral a los 60,97 
días, y el primer fruto maduro 
a los 114,03 días después de la 
siembra. Lo contrario ocurrió 
en LOR82, donde la primera 
apertura floral y el primer fru-
to maduro se presentaron más 
tardías (DFPR= 77,46 y DM= 
138,68 días).

b) Grado de dominancia. En la 
Tabla I se observa que las va-
riables largo de fruto (LF), 
ancho de fruto (AF), número 
de f lores por racimo (NFR), 
días a madurez (DM) y días a 
f loración del primer racimo 
(DFPR) mostraron diferencias 
significativas con respecto a 
los progenitores y progenitor 
medio (PM). Las variables LF, 
AF, DM y DFPR tuvieron va-
lores fenotípicos que se ubica-
ron entre los promedios de 
11904 y PM (progenitor me-
dio), lo cual indica que S. pim-
pinellifolium presentó un mayor 
grado de dominancia en varia-
bles de precocidad y tamaño 
de fruto, un efecto similar de 
dominancia al observado por 
Grandillo y Tanksley (1996) en 
el tamaño de fruto y caracte-
rísticas de precocidad. Sin em-

Tabla I.
Comportamiento promedio de los genotipos evaluados (progenitores y 
población F1) y la estimación del progenitor medio en once caracteres 

descriptivos evaluados en tres ambientes

Variables evaluadas
Genotipos

S. lycopersicum
(LOR82)

S. pimpinellifolium 
(11904)

Progenitor 
medio (PM)

Población 
F1

Peso promedio de fruto (PPF, g) 99,41 a 0,80 c 43,72 b 8,05 c
Largo de fruto (LF, mm) 57,00 a 10,43 d 33,71 b 23,64 c
Ancho de fruto (AF, mm) 60,98 a 10,62 d 35,80 b 23,71 c
Número total de frutos (NTF) 19,28 d 33,68 b 27,03 c 75,13 a
Rendimiento (REN, kg/planta) 1013,03 a 20,16 c 516,6 b 197,54 c
Número de lóculos (NL) 3,65 a 2,00 c 2,83 b 2,13 c
pH 5,05 a 5,20 a 5,13 a 4,62 b
ºBrix 4,38 c 9,34 a 6,86 b 6,71 b
Número de flores por racimo (NFR) 7,08 d 58,92 a 33,00 b 12,92 c
Días a madurez (DM) 138,68 a 114,03 d 120,08 b 116,93 c
Días a floración del primer racimo (DFPR) 77,46 a 60,97 d 69,22 b 65,70 c

En cada columna, renglón, genotipos con la misma letra son estadísticamente iguales (Tukey, p<0,05).
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bargo, dicha dominancia suele 
ser relativa en variables de pre-
cocidad debido a que su expre-
sión depende de la etapa fisio-
lógica y las condiciones am-
bientales en las cuales se mida 
(Burdick, 1954). Por otro lado, 
el grado de dominancia en el 
tamaño de fruto por parte del 
progenitor silvestre se debe al 
valor adaptativo que presentan 
sus alelos en el ámbito de se-
lección natural. Frutos peque-
ños presentan una mayor ven-
taja en la dispersión que frutos 
grandes; además, se ha obser-
vado que las mutaciones que 
incrementan el tamaño o cam-
bian la forma, reducen el nú-
mero de semillas por fruto, lo 
cual crea una desventaja de 
selección (Tanksley, 2004). En 
cuanto al número de flores por 
racimo (NFR), la F1 se ubicó 
entre los promedios de LOR82 
y PM, lo que significa que los 
alelos de LOR82 dominaron en 
mayor grado a los alelos del 
material silvestre.

Un grado de dominancia 
completa hacia 11904 se encon-
tró en variables como peso 
promedio de fruto (PPF), ren-
dimiento (REN), y numero de 
lóculos (NL). Similarmente, en 
algunos estudios (Lippman y 
Tanksley, 2001, Doganlar et 
al., 2002) se encontró un grado 
alto de dominancia hacia S. 
pimpinellifolium en el peso de 
fruto y número de lóculos. Por 
otro lado, ºBrix se comportó 
de manera aditiva, y el número 
total de frutos (NTF) presentó 

para DM y 5,08% en DFPR, 
resultaron coherentes con el 
comportamiento de la precoci-
dad en la mayoría de las cru-
zas de jitomate. Por otro lado, 
el valor mayor de heterosis lo 
tuvo NTF (183,93%), atribu-
yéndose más a condiciones 
ambientales que a interaccio-
nes génicas, como se puede 
observar en tabla IV en el 
factor AG. Esto ocasionó un 
bajo porcentaje de amarre de 
frutos en S. pimpinellifolium 
debido al ambiente templado 
en donde se sembró y al cual 
no está adaptado, pues se indi-
ca que éste es nativo de un 
ambiente cálido húmedo (Pe-
ralta et al., 2008). Con respecto 
a ºBrix, el valor promedio de 
heterosis resultó muy cercano a 
cero (-0,98%), a pesar de mos-

trar valores positivos en los 
ambientes 2 y 3 (4,51 y 5,33%, 
respectivamente).

Por otra parte, la mayoría de 
las variables no presentaron 
heterosis, pues sus valores re-
sultaron negativos a través de 
los tres ambientes, como se 
observa en la Tabla II. Los 
caracteres que resultaron con 
valores negativos fueron el 
peso promedio de fruto (PPF), 
con una heterosis promedio de 
-82,89%, y rendimiento (REN) 
con -65,51%. La razón del va-
lor negativo en los dos casos 
fue el grado de dominancia 
que presentó la F1 con respecto 
a 11904, además del valor fe-
notípico contrastante entre los 
progenitores, cuya diferencia 
proporcional entre medias fue 
de 124,7 para PPF y 50,24 para 

un efecto de sobredominancia. 
El pH de la F1 tuvo un prome-
dio menor al del progenitor 
con menor valor fenotípico 
(LOR82), posiblemente debido 
a una combinación genética 
entre los progenitores o a un 
efecto ambiental que afectaron 
el pH de la progenie.

Heterosis porcentual de 
cruzas interespecíficas

En la Tabla II se observa la 
heterosis con respecto al proge-
nitor medio (PM) donde solo 
se presentó en los caracteres 
como días a floración del pri-
mer racimo (DFPR), días a 
madurez (DM), número de fru-
tos totales (NTF) y ºBrix. Sin 
embargo, solo los caracteres 
DFPR, DM y NTF expresaron 
un valor positivo de 
heterosis bajo los tres 
ambientes, ya que 
ºBrix solo mostró he-
terosis en los ambien-
tes 2 y 3. Al respecto, 
Burdick (1954) señala 
que generalmente la 
heterosis de días a 
madurez es mayor a la 
de días a f loración, 
debido a que la domi-
nancia por parte del 
progenitor silvestre se 
expresa en diferente 
grado y etapa vegetati-
va, siendo más eviden-
te en la maduración 
del fruto. Por ello, los 
valores encontrados en 
este estudio, de 7,34% 

Tabla II
Valores de heterosis porcentual de ONCE caracteres 

de la F1 de S. lycopersicum × S. pimpinellifolium con respecto al progenitor medio

Variable
AMBIENTE 1 AMBIENTE 2 AMBIENTE 3 Heterosis 

promedio 
(%)LOR82 11904 F1 PM H (%) LOR82 11904 F1 PM H (%) LOR82 11904 F1 PM H (%)

PPF 86,75 0,70 8,60 43,73 -80,33 128,82 0,69 6,49 64,75 -89,98 82,67 1,00 9,05 41,83 -78,37 -82,89
LF 58,05 10,10 23,97 34,07 -29,65 62,34 10,01 22,99 36,18 -36,44 50,62 11,17 23,95 30,89 -22,46 -29,52
AF 64,76 10,13 24,50 37,44 -34,58 61,59 9,79 21,43 35,69 -39,96 56,58 11,94 25,21 34,26 -26,41 -33,65
NTF 12,50 39,00 33,83 25,75 31,39 22,67 44,68 99,43 33,68 195,27 22,67 20,67 92,11 21,67 325,13 183,93
REN 475,67 24,00 51,00 249,83 -79,59 1242,43 25,76 227,38 634,10 -64,14 1321,00 10,73 314,26 665,87 -52,81 -65,51
NL 3,42 2,00 2,13 2,71 -21,23 4,20 2,00 2,15 3,10 -30,65 3,33 2,00 2,11 2,67 -20,83 -24,24
pH 5,43 6,15 4,51 5,79 -22,16 4,72 4,51 4,57 4,62 -1,07 5,00 4,95 4,78 4,98 -3,96 -9,06
ºBrix 4,03 10,00 6,12 7,02 -12,78 4,35 9,45 7,21 6,90 4,51 4,77 8,57 7,02 6,67 5,33 -0,98
NFR 8,50 91,50 16,50 50,00 -67,00 5,66 26,33 9,33 16,00 -41,66 - - - - - -54,33
DFPR - - - - - 77,46 60,97 65,70 69,22 5,08 - - - - - 5,08
DM 136,67 103,50 114,00 120,08 5,07 140,69 124,55 119,87 132,62 9,62 - - - - - 7,34

LOR82: S. lycopersicum línea LOR82; 11904: S. pimpinellifolium línea 11904; PM: progenitor medio; F1: progenie de la cruzas LOR82×11904; H(%): hete-
rosis porcentual en un ambiente; PPF: peso promedio de fruto (g); LF: largo de fruto (mm); AF: ancho de fruto (mm); NTF: número total de frutos; REN: 
rendimiento (g); NL: número de lóculos; NFR: número de flores por racimo; DFPR: días a floración del primer racimo; DM: días a madurez.

Tabla III
Diferencias proporcionales entre las medias de los 

progenitores (LOR89 y 11904) de ONCE caracteres

Característica LOR82 11904
Diferencia 

proporcional 
entre las medias 
de progenitores

Peso promedio del fruto (PPF) 99,41 0,80 124,70
Largo de fruto (LF) 57,00 10,43 5,46
Ancho de fruto (AF) 60,98 10,62 5,74
Número total de frutos (NTF) 19,28 34,78 1,80
Rendimiento (REN) 1013,03 20,16 50,24
Número de lóculos (NL) 3,65 2,00 1,82
pH (PH) 5,05 5,20 1,02
ºBrix 4,38 9,34 2,13
Número de flores por racimo (NFR) 7,08 58,92 8,31
Días a floración a primer racimo (DFPR) 77,46 60,97 1,27
Días a madurez (DM) 138,68 114,03 1,21

LOR82: S. lycopersicumlínea LOR82, 11904: S. pimpinellifoliumlínea 11904.
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REN (Tabla III); es decir, la 
media de LOR82 resultó ser 
124,7 y 50,24 veces mayor que 
la de 11904. Para el caso del 
número de lóculos (NL), el 
valor de heterosis no resultó 
negativamente grande (-24,24 
%), a pesar de expresar domi-
nancia completa este caracter. 
El motivo de dicho valor fue la 
diferencia pequeña que existió 
entre los valores fenotípicos de 
los progenitores, en donde la 
media de LOR82 fue apenas 
1,82 veces mayor a la media 
de 11904. Por ello, la diferen-
cia entre los valores fenotípicos 
de los progenitores juega un 
papel importante en la estima-
ción de heterosis de cruzas in-
terespecíficas. Otra prueba de 
lo anterior fue el número de 
f lores por racimo (NFR), que 
presentó dominancia parcial y 
una diferencia proporcional 
entre progenitores de 8,31 dan-
do como resultado un valor de 
heterosis negativo de -54,33%.

Otros caracteres, tales como 
largo de fruto (LF) y ancho de 
fruto (AF), tuvieron valores 
muy cercanos a -35% de hete-
rosis promedio, valor que se 
dio porque en poblaciones for-
madas por progenitores muy 
contrastantes en tamaño de 
fruto, los híbridos tienen un 
comportamiento muy cercano a 
la media del padre de menor 
tamaño, por lo que las evalua-
ciones de heterosis con base en 
el promedio aritmético o en el 
mejor progenitor serán de valor 
bajo o reducido (Rodríguez et 
al., 2008). Con relación al pH, 
éste presentó un valor negativo 

de heterosis promedio de -9,06 
y una diferencia proporcional 
entre medias de 1,02.

En resumen, los caracteres 
cuyos valores resultaron muy 
contrastantes presentaron valo-
res negativos altos de hetero-
sis, y los caracteres con valo-
res poco contrastantes presen-
taron un valor positivo de he-
terosis, excepto para pH y 
NTF que no se ajustaron a la 
afirmación anterior.

Heredabilidad de caracteres 
cuantitativos

De acuerdo a los resultados, 
la mayoría de los caracteres 
expresaron una heredabilidad 
(H2) de intermedia a alta, ex-
cepto pH, NFP, y NFR (Tabla 
IV). Caracteres como PPF, LF, 
y AF expresaron valores de 
heredabilidad de 0,89; 0,95 y 
0,98 respectivamente, lo cual 
es considerado como un grado 
de heredabilidad alta (Molina, 
1992). Valores dentro de la 
misma categoría de heredabili-
dad fueron encontrados por 
Rodríguez et al. (2008) para 
largo y ancho de fruto (h2= 0,8 
para las dos variables), y por 
Wessel-Beaver y Scott (1992) 
para peso de fruto (h2= 0,92). 
Al respecto, es entendible que 
el tamaño y peso de fruto pre-
sentaran una heredabilidad se-
mejante y alta, ya que estas 
variables están correlacionados 
positivamente y presentan inte-
racciones epistáticas significati-
vas (Lippman y Tanksley, 
2001); además, Foolad (2007) 
menciona que el tamaño de 

fruto es afectado por apenas 
una docena de segmentos de 
cromosomas (QTLs, por sus 
siglas en ingles), donde solo 
seis pueden explicar la mayor 
parte (67%) de la variación fe-
notípica (Lippman y Tanksley, 
2001), por lo que la compleji-
dad del largo y ancho de fruto 
es baja. Similarmente, la here-
dabilidad alta en el peso de 
fruto se debe a la baja comple-
jidad del carácter, ya que tan 
solo el QTL fw2.2 afecta el 
30% del peso de fruto (Grandi-
llo y Tanksley, 1996).

Por otro lado, caracteres 
como número total de frutos 
(NTF) y número de lóculos 
(NL) resultaron con una here-
dabilidad de 0,58 y 0,77 res-
pectivamente. Rodríguez et al. 
(2008) indican que el número 
total de frutos presenta una 
heredabilidad intermedia (0,67). 
Con respecto a NL, valores 
altos de heredabilidad son co-
herentes con la baja compleji-
dad del carácter, ya que un 
número bajo de QTLs de efec-
to mayor explica gran parte de 
la variación fenotípica (Barrero 
y Tanksley, 2004).

En variables de calidad de 
f ruto se encontró que los 
ºBrix tuvieron una heredabili-
dad de 0,86 pero el pH pre-
sentó una heredabilidad de 
apenas 0,08. Esta última se 
considera muy baja e indica 
que el pH tuvo muy poca va-
riación y que además es un 
carácter muy poligénico, ya 
que entre más lo sea un carác-
ter, menor es su heredabilidad 
(Molina, 1992). El número de 

flores por racimo (NFR) 
presentó una heredabili-
dad de 0,45, y días a 
madurez (DM) un valor 
de 0,78. Trabajos previos 
repor tan valores que 
caen dentro de la misma 
categoría de heredabili-
dad intermedia. Al res-
pecto, un valor similar 
de heredabilidad en NTF 
fue reportado por Rodrí-
guez et al. (2008), quie-
nes encontraron un valor 
de 0,62 para DM y Han-
son et al. (2002) estimó 
una heredabilidad de 
0,53 para NTF.

Partiendo de los resul-
tados obtenidos, es pro-

metedor para el mejoramiento 
del jitomate que los principales 
caracteres de fruto (PPF, LF, 
AF, GB) mostraran una alta 
heredabilidad, pues caracteres 
de alta heredabilidad aseguran 
el éxito en los programas de 
mejoramiento genético. Acqua-
ah (2007) menciona que carac-
teres de alta heredabilidad 
muestran una alta respuesta a 
la selección, así como también 
una alta eficiencia de la selec-
ción fenotípica, esto último 
debido a que caracteres con tal 
grado de heredabilidad son 
poco afectados por el ambiente. 
Esta relación se puede observar 
en la Tabla IV, en donde varia-
bles como PPF, AF, NL y GB 
no presentaron interacción ge-
notipo-ambiente, pero sí la 
hubo (p<0,01) en variables 
como NTF, PH, NFR y DM. 
Sin embargo, el largo de fruto 
(LF) y días a madurez (DM) 
no se ajustaron a tal relación, 
no obstante que el largo de 
fruto es considerado como un 
carácter no muy complejo 
(Foolad, 2007).

Conclusiones

S. pimpinellifolium línea 
11904 y S. lycopersicum línea 
LOR82 resultaron contrastantes 
en la mayoría de los caracteres 
evaluados. Por otro lado, se 
presentó un grado de dominan-
cia parcial en la mayoría de los 
caracteres estudiados en la po-
blación F1. El fenómeno de 
heterosis se expresó en pocos 
caracteres, y se determinó que 
la variación fenotípica juega un 

Tabla IV
Significancia de los cuadrados medios del análisis de varianza combinado 

de tres ambientes y valores de heredabilidad en sentido amplio

Variables evaluadas
Fuentes de variación del análisis de varianza

CV 
(%) H2

Ambientes 
(A) Rep./A Genotipos 

(G) AxG Error

Peso promedio de fruto (PPF) 580,09 236,91 27186,90 ** 691,83 226,05 41,7 0,89
Largo de fruto (LF) 23,93 24,07 5185,90 ** 41,95 25,25 16,6 0,95
Ancho de fruto (AF) 12,65 10,99 6143,84 ** 27,21 * 6,08 7,8 0,98
Número total de frutos (NTF) 1687,88 ** 7480,34 ** 1382,33 ** 195,32 ** 45,34 15,6 0,58
Número de lóculos (NL) 0,25 0,32 7,57 0,22 0,25 19,5 0,77
pH 1,33 ** 0,04 0,83** 0,64 ** 0,05 4,7 0,08
ºBrix 0,28 0,47 55,29** 1,58 0,62 11,5 0,86
Numero de flores por racimo (NFR) 2825,52 ** 8,71 4837,17 ** 1816,86 ** 8,47 11,1 0,45
Días a madurez (DM) 478,54 ** 3,44 1088,94 ** 130,99 ** 1,10 0,9 0,78

CV: coeficiente de variación (%), H2: heredabilidad en sentido amplio.
*,**: significativo al 0,05 y 0,01 de probabilidad, respectivamente.
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papel importante en la estima-
ción de la heterosis de cruzas 
interespecíficas. La mayoría de 
los caracteres evaluados pre-
sentaron una heredabilidad en 
sentido amplio de intermedia a 
alta, por lo que las líneas 
LOR82 y 11904, así como su 
progenie, pudieran ser de gran 
utilidad dentro de un programa 
de mejoramiento genético.

El germoplasma derivado de 
las dos líneas estudiadas repre-
sentan un recurso valioso para 
los programas de mejoramiento 
genético del jitomate, debido a 
sus características potencial-
mente útiles. Es necesario se-
guir explorando nuevas fuentes 
de germoplasma para descubrir 
nuevas características que pue-
dan enriquecer algunas líneas 
actualmente disponibles.
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