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Resumen. En muchos paises, el tomate (Solanum lycopersicum L.)
es la especie horticola mds importante, pero la semilla de varieda-
des sobresalientes es cara. En el mejoramiento genético mediante
hibridacién, el nimero de cruzas simples posibles es demasiado alto
con pocas lineas. Por ejemplo, con 60 lineas el nimero de hibridos
posibles es 1770. Esto hace inaccesible (en términos de costos), y
aun imposible efectuar una evaluacién experimental adecuada. Si-
tuaciones como ésta generan la necesidad de disponer de métodos de
prediccién del rendimiento de fruto de los hibridos. Este estudio se
desarroll6 para evaluar un método de prediccién del rendimiento de
fruto de hibridos basado en huellas genémicas, teoria de los modelos
mixtos y en la evaluacién experimental de una muestra de hibridos.
Se estudiaron 97 lineas con 17 iniciadores ISSR, el coeficiente de
Jaccard y el método de la varianza minima de Ward. Estas lineas se
clasificaron en cuatro grupos, y se eligieron dos de ellos denomina-
dos X e Y para predecir el rendimiento de fruto. Con 5 y 8 lineas
de X e Y, respectivamente, se generaron 40 cruzas intergrupales y
se evalué su rendimiento por planta. Se desarrollé una ecuacién de
prediccién y se predijo el rendimiento de fruto segin el método del
mejor predictor lineal insesgado o BLUP (best linear unbiased pre-
diction). Con m = 50, 100, 200, 400, 600, 1000 muestras aleatorias
independientes de tamafios de n = 5, 10, 15, 20, 25, 30 se hicieron 40
hibridos. Con 35 de estos hibridos se predijo el rendimiento de los
40-n = 35, 30, 25, 20, 15, 10, 5 hibridos restantes y se calcul6 el coefi-
ciente de correlacién entre rendimientos predichos y observados. Las
correlaciones promedio fluctuaron entre 0,448 y 0,791 (a<0,01). Los
resultados obtenidos sugieren que la prediccién del rendimiento de
hibridos en tomate con BLUP podria ser exitosa.

Palabras clave: Solanum lycopersicum L.; Mejor predictor lineal
insesgado; Marcadores moleculares; ISSR.

Abstract. In many countries, tomato (Solanum lycopersicum L.) is
the most important horticultural species, but good variety seeds are
expensive. In hybrid breeding, the number of possible single crosses
is too large with only a few lines. With 60 lines, for example, 1770
single-cross hybrids can be formed. This makes it expensive and even
impossible to conduct an adequate experimental evaluation. These
cases require the availability of methods for predicting hybrid per-
formance. This study was designed to evaluate a method to predict
fruit yield in tomato hybrids based on genomic fingerprints, the the-
ory of mixed models, and the experimental evaluation of a sample of
hybrids. Ninety seven inbreds were studied with 17 ISSR primers,
the Jaccard coefficient and the minimum variance method of Ward.
'The inbreds were assigned to four groups. Two of them named X and
Y were chosen to predict performance, with 5 and 8 inbreds, respec-
tively; their forty intergroup single-crosses were generated, and their
fruit yield determined thereafter. The performance of crosses was
predicted with the best linear unbiased prediction method (BLUP).
With m = 50, 100, 200, 400, 600, 1000 sets of n = 5, 10, 15, 20, 25,
30, it was possible to obtain 40 hybrids. Thirty five of them were ran-
domly selected and the performance of the remaining 40-n crosses
was predicted. The correlation coefficients between predicted and
measured yields were calculated. The average correlation coeflicients
fluctuated between 0.448 and 0.792 (a<0.01). Results suggest that
the prediction of hybrid fruit tomato performance might be success-

ful using the method BLUP.

Keywords: Solanum lycopersicum L.; Best linear unbiased predic-
tion, BLUP; Molecular markers; ISSR.
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INTRODUCCION

MATERIALES Y METODOS

En México, el tomate (Solanum lycopersicum L.) es una espe-
cie horticola muy importante por la superficie sembrada, por el
valor de la produccién y por las divisas generadas. En su cultivo,
el empleo de hibridos es determinante para obtener altos rendi-
mientos de fruto. Sin embargo, el proceso de seleccion de lineas
puras como progenitores de hibridos sobresalientes usualmente
requiere: 1) identificacién de grupos heteréticos (Melchinger y
Gumber, 1998); 2) formacién de lineas de los diferentes grupos;
3) realizacién de cruzamientos intergrupales, 4) evaluacién de
rendimiento y caracteristicas agronémicas de los hibridos gene-
rados, y 5) seleccién de los mejores hibridos.

Tipicamente, menos del 1% de los productos de cruza-
mientos examinados de maiz (Zea mays L.) llegan a ser hi-
bridos comerciales (Bernardo, 1996). Esto implica la necesi-
dad de evaluar cientos o miles de cruzamientos simples. Sin
embargo, si el numero de lineas elite es grande, el nimero de
cruzamientos simples puede ser inaccesible (en términos de
costos) e imposible de evaluar experimentalmente en forma
adecuada. Afortunadamente, es posible reducir la cantidad
de trabajo y costos mediante la prediccién de practicamente
todos los hibridos después de la formacién y evaluacién ex-
perimental de una pequefia muestra de ellos. Existe un méto-
do para predecir los hibridos que no son parte de la muestra.
Esto es posible con informacién generada experimentalmente
a partir de los hibridos que forman la misma y las coancestrias
de las lineas estimadas en base a sus huellas genémicas (Hen-
derson, 1985; Bernardo, 1994; Gbur et al., 2012). Este método
produce “los mejores predictores lineales insesgados” (BLUP,
por su sigla en inglés: Best Linear Unbiased Prediction) me-
diante una ecuacién de prediccién, para cuya construccién se
pueden utilizar huellas genémicas para estimar los coeficien-
tes de coancestria mencionados (Bernardo, 1993, 1995).

En maiz (Zea mays L.) se ha predicho el rendimiento de gra-
no de cruzas simples con la combinacién de marcadores mole-
culares RFLPs y el método del mejor predictor lineal insesgado
(Bernardo, 1994; 1996), y con la combinacién de marcadores
microsatélites y BLUP (Balestre et al., 2010). Los coeficientes
de correlacién entre rendimientos observados y predichos fluc-
tuaron entre 0,426 y 0,762,y entre 0,55 y 0,70, respectivamen-
te. En tomate, Mirshamsi et al. (2008) utilizaron marcadores
RAPDs para estimar distancias genéticas entre progenitores, y
determinar la correlacién entre éstas y el rendimiento de fruto
de los hibridos producidos por sus cruzas. Sin embargo, los ba-
jos valores de los coeficientes de correlacién obtenidos (7<0,40)
sugieren que este método es de poca utilidad practica.

Los objetivos de esta investigacion fueron: (1) generar una
ecuacion de prediccién de rendimiento de fruto de hibridos de
tomate generados con lineas de grupos diferentes, identificados
a partir de huellas genémicas basadas en ISSRs, y (2) verificar la
eficiencia de la ecuacién de prediccién de rendimiento, median-
te la evaluacién experimental de los hibridos predichos.
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La presente investigacion se realizé de febrero de 2010 a
agosto de 2011, y consistié de tres fases: (1) Seleccién de li-
neas progenitoras de tomate y formacién de grupos mediante
marcadores genéticos moleculares (ISSR), (2) Evaluacién de
rendimiento de fruto de cruzas intergrupales, y (3) Prediccion
de rendimiento de cruzas mediante BLUP y calibracién del
método.

Seleccién de lineas progenitoras mediante ISSRs. Se
evaluaron 92 lineas homocigéticas avanzadas provenientes de
la seleccién de poblaciones segregantes generadas a partir de
cruzamientos entre hibridos comerciales de tomate, y 5 lineas
seleccionadas de poblaciones de tomate nativo de México.

Las 97 lineas se sembraron en bandejas de poliestireno de
200 cavidades con turba como sustrato. Entre 40 y 50 dias
después de la siembra se obtuvieron muestras de tejido de ho-
jas tiernas, verdes y sin dafio aparente. Cada muestra se ca-
lent6 a 65 °C en bloque térmico con 700 pL de buffer de ex-
traccién (Tris HCI1 100 mM, EDTA 50 mM, NaCl 500 mM,
2-mercaptoetanol 10 mM, SDS 1,3%, pH 8.0), contenidos
en un microtubo de 1,5 mL. Las hojas de pldntulas se lavaron
con etanol al 70% y se secaron con toallas de papel. Se (1) co-
locaron 0,3 g de hoja en un mortero de porcelana, (2) agregé
nitrégeno liquido, y (3) molié hasta obtener un polvo fino que
fue transferido al microtubo, y se agit6 hasta homogenizar.

Nuevamente se (1) calenté a 65 °C durante 10 minutos en
bloque térmico, (2) agregaron 200 pL de acetato de potasio
5M, (3) enfri6 en el congelador durante 60 min, y (4) centrifu-
g6 por 20 min a 20000 g. El sobrenadante se (1) transfirié a un
microtubo con 600 uL de isopropanol frio, que se mantuvo en
el congelador por 60 min para precipitar el ADN, (2) centrifu-
26212000 g durante 10 min, y (3) decanté el sobrenadante. A
la pastilla se agregaron 500 pL de solucién para disolver (Tris
HCI110 mM, EDTA 1 mM, NaCl 10 mM, pH 8.0) y se dejé
en refrigeracién durante una noche.

Una vez re-suspendido el ADN se (1) agregaron 500 pL de
la mezcla cloroformo-alcohol isoamilico (24:1), (2) homoge-
neiz6 mediante agitacion, y (3) centrifugé a 12000 g durante
4 min. La fraccién acuosa se separé en un tubo nuevo, se agre-
garon 4 pL. de ARNasa e incub6 a 37 °C por una hora. EL
ADN se volvié a precipitar con 75 pL de acetato de sodio 3M
y 500 pL de isopropanol frio, se agité por inversién e introdujo
al congelador por 2 h. Se (1) centrifugé a 12000 g durante 5
min, (2) eliminé el sobrenadante, y (3) lavé la pastilla con 500
pL de etanol al 70% (grado reactivo). Nuevamente se centri-
fugd, eliming el sobrenadante y secé la pastilla a temperatura
ambiente. Finalmente, ésta se disolvié con 50 uL. de TE y se
almacené a 4 °C.

Para cuantificar la pureza del ADN se colocaron 594 pL de
agua destilada y 6 pL de la solucién de ADN en un microtubo

de 1,5 mL. La absorbancia de la solucién obtenida se deter-
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miné a 260 nm (A, ) con un espectrofotémetro. La concen-
tracién de ADN se determiné con la férmula: ADN pg/pL =
(A,,,x 50 pg/mL x 2.0) / 1000. Finalmente, se uniformaron
las muestras a una concentracién de 100 pg/pL y se prepara-
ron soluciones de trabajo con 10 pg/pL de ADN.

La calidad del ADN se verificé en un gel de agarosa al 0,8%
yTAE al 0,5% de 4 mm de grosor. En cada pozo se depositaron
10 pL de la solucién de trabajo con ADN. La electroforesis se
realizé por dos horas. El gel se tifié con solucién de bromuro
de etidio a una concentracién de 0,5 pg/mL durante 20 min.
El gel se fotografié con fotodocumentador modelo MiniBIS
Pro (DNR Bio-Imaging Systems). El ADN de muestras que
generaron manchas demasiado tenues u obscuras se concentré
o diluyd, respectivamente, y se repitié el gel de calidad. Este
proceso se repitié hasta que se generaron manchas uniformes.

En la amplificacién y separacién de fragmentos mediante
PCR se emplearon 17 iniciadores ISSR; las temperaturas de
alineamiento se muestran en la Tabla 1. La reaccién de am-
plificacién se realizé con un volumen de 25 pL; la mezcla de
reaccion consistié de: 5,2 pLL de agua grado Biologia Molecu-
lar; 10,0 pL de ANTP’s [500 uM]; 2,5 pL de buffer [10x]; 1,5
pL de MgCl [50 mM]; 3,0 uL de iniciador ISSR [10 ng/uL];
0,3 pLL de enzima Taq DNA polimerasa [5 u/pL],y 2,5 pL de
ADN [10 ng/pL].

La PCR se llevé a cabo en un termociclador modelo FT-
C41H2D marca TECHNE. Se utiliz6 el siguiente programa:
(1) desnaturalizacioén inicial a 93 °C por 1 min; (2) cuarenta
ciclos, cada uno con: 20 s a 93 °C, 60 s a la temperatura del
iniciador probado, y 20 s a 72 °C, y (3) una extensién final a
72 °C por 6 min. La muestra se enfrié a 10 °C. Los productos
finales se llevaron a electroforesis en gel de agarosa al 2% con
TAE 0,5%. Posteriormente se realizé la tincién con bromuro
de etidio y fotodocumentacién.

A partir de la matriz de datos binarios obtenida de las hue-
llas genéticas, se construyd el coeficiente de similitud de Jaccard
(8) para cada par de genotipos (Khattree y Naik, 2000). Con la
matriz de disimilitud (=1 - § ) se realiz6 el agrupamiento me-
diante el método de varianza minima de Ward con el programa
Infostat®. El resultado fue la formacién de cuatro grupos de los
que se eligieron dos, considerados genéticamente diferentes y a
los que seguidamente se los denominé X e Y.

Evaluacién de rendimiento de fruto de cruzas intergru-
pales. En base a una evaluacién previa, se seleccionaron 13
lineas de alto rendimiento de fruto; cinco pertenecientes al
grupo X (lineas 58, 77, 76, 92 y 93), y los otros ocho perte-
necientes al Y (lineas 10, 14, 25, 28, 42, 43, 44 y 52). Estas
se sembraron en julio del 2010, y se realizaron los 40 (5x8)
cruzamientos directos intergrupales.

Posteriormente, éstos se sembraron en bandejas de polies-
tireno de 200 cavidades usando turba como sustrato con el
propésito de determinar el rendimiento de fruto de los cru-
zamientos. El trasplante a un sistema hidropénico se hizo 35

Tabla 1. Iniciadores ISSR utiizados en la caracterizacion de la diver-
gencia genética de 97 lineas de tomate: temperatura de alineamiento
empleada (Ta); nimero total de bandas amplificadas (NTBA); nimero
de bandas polimdrficas (NBP), y porcentaje de polimorfismo (PP).
Table 1. ISSR primers employed to measure the genetic divergence
of 97 tomato lines (Iniciador): alignment temperature (°C); total number
of amplified bands (NTBA); number of polymorphic bands (NBP) and
polymorphism percentage (PP).

Iniciador  Secuencia Ta(C) NTBA NBP PP (%)
ISSR1 (CA),AAGG” 62 10 10 100
ISSR3 (GA),CTC 49 8 8 100
ISSR4 (AG),CTC 55 5 5 100
ISSR6 (AC),CTG 59 9 9 100
ISSR7 (AG),CTG 53 13 13 100
ISSR8 (AC)CTT 57 10 10 100
ISSR9 (AG),C 47 5 5 100
ISSR10 (GA),T 43 6 6 100
UBC820 (GT),C 50 3 2 67
UBC822 (TC)A 46 3 1 33
UBC823 (TC),C 48 4 3 75
UBC828 (TG)A 54 3 2 67
UBC829 (TG),C 56 3 2 67
UBC840 (GA),YT 51 8 7 88
UBCS41  (GA),YC 51 9 9 100
UBC862  (AGO), 68 13 13 100
UBC866 (CTO), 60 4 2 50
Total 116 107 92

“Bases: A= adenina, G= guanina, C= citosina, T'= timina, Y= citosina + timina.

dias después de la siembra en invernaculo. Se usaron bolsas de
polietileno negro con capacidad de 18 litros y sustrato de es-
puma volcdnica (tezontle rojo). La solucién nutritiva utilizada
fue la propuesta por Cadahia (2000); la cantidad aplicada va-
ri6 de acuerdo con la etapa fenoldgica y las condiciones climé-
ticas. El sistema de conduccién fue de un tallo y la densidad
de plantacién correspondié a 3,7 plantas/m>

La unidad experimental consisti6 en dos macetas, cada una
con dos plantas. Se empleé un disefio experimental de bloques
completos al azar con tres repeticiones. El rendimiento de fru-
to por planta se evalué en los primeros cuatro racimos.

Prediccién de rendimiento de cruzas mediante BLUP y
evaluacién del método. Inicialmente se calcularon los coe-
ficientes de coancestria con base en ISSR de acuerdo con la
expresion (Bernardo, 1993):

S = [Sxa’ = 1/2(Sxy + Sx'9))/[1-1/2(Sxy + Sx'y)]

Donde:
/. coeficiente de coancestria entre las lineas x y x’ del grupo
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X; Sxx’ = proporcién de variantes ISSR que comparten x y x;
Sxy (o Sx’y) = proporcién promedio de variantes ISSR comunes
enx (0 enx) y en una serie de lineas del grupo heterético Y.

El modelo para el rendimiento de fruto (y) fue el utilizado
por Bernardo (1994):

y=XP+Za + Zzay+ Z+e

Donde, en su acepcién general, f§ es un vector que contiene
los efectos de los ambientes de evaluacién; a_ (ay) es el vec-
tor que contiene los efectos de aptitud combinatoria general
(ACG) de las lineas del grupo X (Y); Z es el vector de los
efectos de aptitud combinatoria especifica (ACE); e es el vec-
tor de residuos,y X, Z, Z, y Z son matrices cuyos elementos
son 0 6 1 para denotar ausencia o presencia de efectos.

La covarianza (Cov) entre los hibridos intergrupales x-y y
%™y’ se expres6 en base a un modelo de £ loci, y siguiendo la
simplificacién informada por Melchinger (1988). Segun esta

simplificacién:

Cov(x -.y’x’.y’)=f;x'VA(X/Y) +jj/y'V:4(Y/X) +f;‘cxjy‘y'VD(XY)

Donde Viow) = Varianza aditiva del alelo x a través de los
% loci de y involucrados, y Vpuy) = varianza de dominancia a

través de los £ loci de los pares alélicos formados cada uno por
un alelo de X'y otro de Y.

Las estimaciones de maxima verosimilitud restringida fue-
ron obtenidas mediante iteracion a partir de sendas ecuaciones
para V, la varianza no genética, V:q()(/y;’ VA(Y/X) y VD(Xy) (Hen-
derson, 1985; Bernardo, 1994; Gbur et al., 2012). Adem4s de
la prediccién, las estimaciones de estas varianzas se utilizaron
para estimar heredabilidades.

La prediccién de los rendimientos de fruto de los hibri-
dos se basé en la teoria de los modelos mixtos que produce
predictores que son lineales, insesgados y de varianza minima
(BLUP, por sus siglas en inglés: Best Linear Unbiased Pre-
dictors). Los rendimientos de los hibridos supuestamente
desconocidos fueron predichos en base a los rendimientos ob-
servados de los hibridos restantes, llamados hibridos predicto-
res. De acuerdo con Bernardo (1994), el rendimiento de estos
hibridos (yp) se expres6 como:

3= (Z2)1 2 (y-XB)
Por otra parte, el vector formado con los rendimientos pre-

dichos de los hibridos “desconocidos” (y ) fue calculado segiin
la expresién:

y,=Cry,

Donde C es la matriz 7z x n cuyo ij-ésimo elemento es
la covarianza genética entre el 7-esimo hibrido desconocido

®YTON ISSN 0031 9457 (2014) 83: 311-318

y el j—esimo hibrido predictor, y ¥ es la matriz # x n de las
covarianzas de los n hibridos predictores. Los elementos de
Cy los que van fuera de la diagonal de ¥ se calcularon segin
la expresion de la covarianza entre un hibrido desconocido y
un hibrido predictor, en términos de coancestrias y varianzas
genéticas.

Para evaluar el método de estimacién en términos de tama-
fio de muestra, se trabajé con conjuntos de # hibridos predic-
tores (n = 5, 10, 15, 20, 25, 30 y 35), seleccionados al azar, de
los 40 posibles. Para verificar la estabilidad de las predicciones,
para cada nimero de hibridos predictores (7) se realizaron m
(m = 50, 100, 200, 400, 600, 1000) muestreos aleatorios, y se
predijo el rendimiento de fruto de los 40-7 hibridos restantes
en cada uno de los 7 casos. Posteriormente, para cada valor
de 7 se calcularon las correlaciones entre los 50, 100, 200, 400,
600 y 1000 rendimientos observados y los predichos corres-
pondientes. Para cada grupo de correlaciones, se determing si
éstas eran homogéneas (Steel et al., 1997).

Finalmente, se predijo el rendimiento de los 567 hibridos
intergrupales restantes con las 21 lineas del grupo X y las 27
del grupo Y a partir de los 40 hibridos predictores obtenidos.
Con el fin de estimar el potencial genotécnico de estas 48 li-
neas, se calculé para cada una de ellas el promedio de todos
los hibridos predichos en que ésta participé como progenitora
(21 0 27).

Para hacer los célculos necesarios para predecir se cons-
truy6 un programa en el médulo IML del paquete estadistico

SAS.
RESULTADOS Y DISCUSION

Seleccién de lineas progenitoras mediante ISSR. Se usa-
ron 17 iniciadores ISSR para caracterizar la divergencia ge-
nética de 92 lineas avanzadas y cinco materiales nativos. Se
amplificaron 116 bandas, de las que 107 fueron polimdérficas.
El nimero de bandas por iniciador varié entre 3 y 13, con un
promedio de 6,82 (Tabla 1). Estos datos son bajos compara-
dos con los de Aguilera et al. (2011), que muestran la ampli-
ficacién de 9 a 22 bandas por iniciador, con un promedio de
14,4. Sin embargo, estos autores reportaron un nivel reducido
de polimorfismo de 34%, con un promedio de 5,3 bandas poli-
morficas por iniciador. En el presente trabajo, se amplificaron
6,29 bandas polimérficas por ISSR con 92,2% de polimorfis-
mo general (minimo = 33, méximo = 100%.

Los iniciadores en cuya secuencia de aminodcidos se incluy6
la adenina (A) en combinacién con guanina (G) y/o citosina
(C) (GA, AG, CA, AC y AGC) generaron el mayor nimero
de bandas, y sobre todo bandas polimérficas (Tabla 1). Por esta
razon, los iniciadores identificados como ISSR, previamente re-
portados por Bojinov y Danailov (2009), dieron mejores resul-
tados que los UBC (University of British Columbia).

A partir de los 107 marcadores polimérficos obtenidos, el co-
eficiente de Jaccard (distancia genética) y el andlisis de agrupa-
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miento, se gener6 el dendrograma de la Figura 1. En dicho den-
drograma se definieron cuatro conjuntos de lineas con una altura
de corte de 0,08. La distancia genética promedio fue de 0,304. La
mayor disimilitud (0,64) ocurrié entre las lineas 39 y 50; la linea
39 también registré el segundo valor ms disimil (0,62) respecto
a las lineas 47, 56, 62 y 71. En contraste, las lineas con mayor
parecido genético fueron la 54 y la 53 (disimilitud de 0,05), lo
que sugiere que comparten el mismo origen genético. También
se observaron pares de lineas con alta similitud: 14y 16,67 y 72,
asi como los silvestres 4 y 5, con disimilitud de 0,08.

El grupo 1, el més divergente, contuvo 23 lineas. E1 grupo
2 fue el mds pequefio con 13 genotipos en los que se incluyen
los cinco nativos y la linea 39. Los grupos 3 y 4 constaron de
35 y 26 lineas, respectivamente. En cuanto a rendimiento, los
grupos 2, 3 y 4 incluyeron genotipos muy productivos (6,9 y
5 lineas, respectivamente); el grupo 1 aglutiné genotipos de
medio a bajo rendimiento.

No se detecté ninguna asociacién de los grupos generados
con marcadores moleculares, con alguna caracteristica feno-
tipica. En cada grupo se encontré diversidad en crecimiento
(determinado e indeterminado), y tipo (rifidn, cherry, saladete
y bola) y color de fruto (amarillo, naranja y rojo).

Los grupos 3 y 4, los de mayor cantidad de lineas, fueron
seleccionados para predecir el rendimiento de hibridos de to-
mate. Arbitrariamente, el grupo 4 se denominé X y de él se
usaron cinco lineas (58,76,77,92y 93). El grupo 3 fue llama-
do'Y, del cual se usaron ocho lineas (10, 14,25,28,42,43,44 y

52). Con estas lineas se hicieron los 40 hibridos intergrupales.

Evaluacién de rendimiento de fruto de cruzas intergru-
pales. El rendimiento de fruto por planta de los 40 hibridos
intergrupales producidos se presenta en la Tabla 2. El pro-
medio general de produccién fue de 2,316 kg/planta, y varié
entre 1,329 y 3,300 kg/planta.

Fig. 1. Dendrograma de disimilaridad genética de 97 lineas de tomate.

Fig. 1. Genetic dissimilarity dendrogram of 97 tomato lines.
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Tabla 2. Rendimiento de fruto (kg/planta) de los hibridos intergru-
pales entre cinco lineas del grupo X'y ocho lineas del grupo V.
Table 2. Fruit yield (kg/plant) of intergroup hybrids between five lines
from group X and eight lines from group V.

Lineas 10 14 25 28 42 43 44 52

58 3,065 2,197 2283 1,708 2,289 2,353 2,350 2,093
76 2,768 2,995 1,601 2,903 2,971 3,300 2,886 3,160
77 3,032 2,537 1,694 2,547 2,535 2,800 2,475 2,745
92 2,569 1,640 1,668 1,887 2,210 2,052 2,178 2,268
93 2,559 1,329 1,359 1,631 1,796 2,324 2,149 1,742

Del grupo X, las lineas de mayor rendimiento fueron la
76 (2,82 kg/planta) y la 77 (2,55 kg/planta), y la de menos
rendimiento fue la 93 (1,86 kg/planta). Para el grupo Y, las
lineas de mayor rendimiento fueronla 10y 43 (2,80 y 2,57 kg/
planta, respectivamente), y 1a linea de menor produccién fue la

25 (1,72 kg/planta).

Prediccién de rendimiento de cruzas mediante BLUP’s y
calibracién del método. Con la informacién obtenida con los
marcadores ISSR se calcularon los coeficientes de coancestria
de cada par de lineas del grupo X, y de cada par de lineas del
grupo Y. En el grupo X, las coancestrias fueron relativamente
bajas (promedio = 0,1429); las mismas variaron desde cero [en
los pares de lineas (58,92), (77,92) y (77,93)] hasta 0,3509
[en el par (76,77)]. Con el método utilizado para calcular las
coancestrias, se encontraron valores negativos; como por de-
finicién una coancestria no puede ser negativa, se asigné el
valor cero.

Las coancestrias fueron mds altas en el grupo Y (promedia-
ron 0,3098). Los registros fluctuaron entre cero [en los pares

de lineas (10,43) y (10,52)] y 0,6315 [en el par (42,43)]. Las
lineas 42, 43 y 44, que se obtuvieron de la misma cruza, mos-
traron coeficientes de coancestria altos y homogéneos en sus
diferentes combinaciones, lo que es consistente con su origen.

Las estimaciones de las varianzas genética y no genética,
con marcadores ISSR mediante BLUP fueron: 0,1812 para la
varianza aditiva de lineas del grupo X; 0,1957 para la varianza
aditiva de lineas del grupo Y; 0,1061 para la varianza de domi-
nancia y 0,0128 para la varianza no genética. Con estos valores,
las estimaciones de las varianzas genética y fenotipica fueron
0,4830 0,4873, respectivamente. La estimacién de la hereda-
bilidad en sentido estricto (4?) del rendimiento de fruto fue de
0,7780,y la heredabilidad en sentido amplio fue de 0,9991. El
valor estimado de 47 en esta investigacién difiere del publicado
por Dordevic et al. (2010, 4#?= 0,451). Ademis de las varia-
ciones aleatorias del error, esta discrepancia se puede atribuir
a diferencias entre materiales genéticos y ambientes. Wessel-
Beaver y Scott (1992) obtuvieron estimaciones de 4° de 0,65
y 0,81 para el rendimiento de una misma poblacién de toma-
te cultivada en Puerto Rico y Florida, respectivamente. Sin
embargo, la heredabilidad en sentido amplio coincide con los
valores informados por Haydar et al. (2007) y Dordevic et al.
(2010), quienes obtuvieron estimaciones de 0,9767 y 0,9888,
respectivamente. Por otra parte, las heredabilidades obtenidas
en este estudio son argumentos que permiten predecir éxito
en un programa de mejoramiento basado en seleccién.

Correlaciones entre rendimientos observados y predi-
chos. Para cada valor de n (n = 5, 10, 15, 20, 25, 30 y 35),
se obtuvieron 7 muestras aleatorias independientes de hi-
bridos predictores (2 = 50, 100, 200, 400, 600, 1000). Para
cada combinacién de 7 y m, se calcularon las 7 correlaciones

entre los 40-7 hibridos predichos y los observados (Tabla 3).

Tabla 3. Correlaciones (p,,) promedio (x1000) entre rendimientos de fruto (kg/planta) observados y predichos de 40-n hibridos de
tomate y sus desviaciones estandar (Sp). Los datos corresponden a m muestras aleatorias independientes de n de los 40 hibridos

predictores.

Table 3. Average correlations (p,,; x1000) between observed and predicted fruit yields (kg/plant) of 40-n tomato hybrids, and their standard
deviations (Sp). Data are from m independent random samples of n out of the 40 predictor hybrids.

n=5 n=10 n=15 n=20 n=25 n=30 n=35

m

Por Sy Pop S, Pop S, Pop S, Por S, Por S, Pop S,
50 474 19 614 19 658 19 739 12 762 13 765 21 791 26
100 462 20 598 12 695 11 714 11 748 12 767 15 758 21
200 454 12 628 8 691 7 727 7 767 6 776 10 752 18
400 457 8 597 7 690 6 731 5 765 5 775 6 763 12
600 448 7 609 5 682 5 735 4 762 5 767 6 756 10
1000 460 5 606 4 682 4 733 3 761 3 773 4 775 7
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Todas las correlaciones fueron significativas (0<0,01) y fluc-
tuaron entre 0,448 y 0,791. Las correlaciones se incremen-
taron siempre que se incrementé 7, aunque los incrementos
cada vez fueron menores, y fueron poco claros a partir de 7
= 25. Ademis con 7 = 20, las desviaciones estindar de las m
correlaciones en cada caso (2 = 50, 100, 200, 400, 600, 1000)
fueron las mds pequefias en relacién a sus contrapartes para
diferentes valores de 7, excepto en la combinacién n =25y
m = 200.

Los resultados anteriores sugieren que con 20 hibridos
predictores (7 = 20) se obtuvo la mayor estabilidad en las pre-
dicciones. Aunque la magnitud de las correlaciones siempre
aument6 cuando aumento n, los incrementos fueron de poca
consideracién. En un escenario de costos, un incremento en 7
implica una mayor inversién. Por el contrario, no se produjo
una tendencia en los valores de los coeficientes de correlaciéon
a partir de 7 = 50.

En los casos 7 =5y n = 10, la prueba de ji cuadrada no de-
tecté homogeneidad de correlaciones para ningin valor de 7
(0<0,01), pero si lo hizo con 7# 2 15. Esto implica que a partir
de este valor de 7, las correlaciones consignadas representan
debidamente a las 7 correlaciones (72 = 50, 100, 200, 400, 600,
1000).

Las correlaciones obtenidas son, en general, similares a las
reportadas por Bernardo (1994). Este autor utiliz6 RFLPs en
maiz, y las correlaciones mds baja y mds alta fueron 0,695 y
0,800, respectivamente (0<0,01).

Las altas correlaciones obtenidas sugieren que el méto-
do utilizado para predecir el rendimiento de los hibridos es
prometedor. De todas maneras, la extrapolacién debe hacerse
con reservas ya que la correlacién entre hibridos observados y
predichos aumenta conforme se incrementa el nimero de hi-
bridos predictores. Sin embargo, esto ocurre hasta cierto nivel
ya que después se corre el riesgo de tener correlaciones (p) mas
pequeiias e incluso negativas. Ademds, los resultados expues-
tos son de un conjunto relativamente pequefio de cruzas sim-
ples. Bernardo (1996) aplic6 esta metodologia en una escala
mayor (16 combinaciones de 9 grupos heteréticos en maiz),
y las correlaciones que obtuvo entre rendimientos predichos y
observados fueron ligeramente mds bajas (desde 0,426 hasta
0,762).

De los rendimientos predichos para los 567 hibridos
no realizados entre 21 lineas del grupo X y 27 del grupo
Y, 143 superaron a la media de hibridos observados (2,33
kg/planta). Los hibridos mas prometedores fueron: 4x64,
3x75, 3x64, 4x75 y 3x54, con rendimientos predichos de
2,558; 2,550; 2,549; 2,545 y 2,545 kg/planta, respectiva-
mente.

La Tabla 4 muestra el promedio de los rendimientos pre-
dichos de los hibridos en que participaron cada una de las 21
lineas X, y cada una de las 27 lineas Y. Sélo tres lineas del
grupo X se asociaron a hibridos cuyo rendimiento de fruto
super6 a la media estimada con BLUP. Estas lineas fueron:

3,4y 61 con 2,41; 2,39 y 2,35 kg/planta, respectivamente.
En el grupo Y, 7 lineas superaron la media. Los mayores
rendimientos correspondieron a los hibridos cuyos progeni-
tores fueron las lineas 64, 11 y 54 (2,41; 2,37 y 2,37 kg/
planta, respectivamente). Estos resultados sugieren que exis-
ten lineas que tienen potencial genotécnico para participar
como progenitores de hibridos sobresalientes, o como base
genética para un programa de seleccién, con miras a obtener
mejores lineas.

Tabla 4. Promedio de rendimiento de fruto (kg/planta) predichos
de hibridos que tienen una linea en comun.

Table 4. Predicted average fruit yields of hybrids which have a com-
mon line (kg/plant).

Lineas en Rendimiento Lineas en Rendimiento
comin promedio comun promedio
Grupo X (kg/planta) Grupo Y (kg/planta)

3 2,412 64 2,413
4 2,389 11 2,373
61 2,346 54 2,368
70 2,326 20 2.363
74 2,298 75 2,352
85 2,265 31 2,341
78 2,265 55 2,339
79 2,260 57 2,309
6 2,257 32 2,299
90 2,255 22 2,289
86 2,254 41 2,273
38 2,252 12 2,267
59 2,225 33 2,260
48 2.192 21 2,254
84 2,177 53 2,245
36 2,177 7 2,241
46 2,174 34 2,240
40 2,170 15 2,209
49 2,144 30 2,182
37 2,136 29 2,148
1 2,089 63 2,142
8 2,141

16 2,130

23 2,129

27 2,117

13 2,063

17 2,023
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CONCLUSIONES

Los coeficientes de correlacién entre rendimientos de fruto
observados y predichos con BLUP, de hibridos formados con
cruzas intergrupales de dos grupos, fluctuaron entre 0,448 y
0,791 (a=<0,01). Estos resultados sugieren que este método
puede tener utilidad fitotécnica. Ademds, la ecuacién de pre-
diccién permite identificar aquellas lineas que muestran alta
aptitud combinatoria general en cruzas intergrupales, lo que
les da valor como progenitores en programas de mejoramiento
por seleccién.
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