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En el tomate (Solanum lycopersicum L.) existen otros
loci asociados a morfologia de fruto ademas de los
genes identificados SUN, OVATE, FAS, LC y SOV1. El
objetivo del trabajo fue caracterizar morfolégicamente
y estudiar la variabilidad genética presente en
familias de retrocruzas de tomate. Se emplearon
seis familias F -BC,-S, (20P34 a 20P39) derivadas
del cruzamiento entre el cultivar Rio Grande y la
accesion silvestre LA1589, en las cuales no segregan
los genes conocidos. Los frutos (N=733) fueron
pesados, cortados longitudinalmente y escaneados.
Con el programa Tomato Analyzer 3.0 se midieron
los caracteres perimetro, area, ancho y alto maximo,
indice de forma, bloqueo proximal y distal, angulo
proximaly distal, forma triangular, ovoide y obovoide
y asimetria vertical. Para cada caracter se calcularon
media y desvio estandar por familia, se probd la
distribucién normal (Shapiro Wilk) y se compararon
sus medias. Para los caracteres con distribucion
normal se calculé el Grado de Determinacién Genética
(GDG). Finalmente se determiné el coeficiente de
correlacién fenotipica (Spearman) entre variables.
Todos los caracteres presentaron distribucion normal,
excepto el peso, area, forma ovoide y obovoide
y asimetria vertical. Se encontraron diferencias
significativas entre las medias de las familias para
todos los caracteres. Las familias 20P34, 20P36 y
20P38 presentaron valores medios y altos (>0,3) de
GDG. Se encontraron correlaciones significativas para
todos los caracteres, excepto para bloqueo proximal y
asimetria vertical. Se concluye que las familias 20P34,
20P36 y 20P38 presentan variabilidad genética y son
utiles para realizar estudios genéticos de morfologia
de fruto de tomate.
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Los modelos de efectos principales aditivos e
interaccién multiplicativa AMMI y SREG son usados
para explorar la interaccién genotipoxambiente
(GE) en ensayos multiambientales comparativos de
genotipos. Usualmente son aplicados en contextos
donde todos los genotipos son evaluados en todos
los ambientes (datos completos) y la GE se explora
via analisis biplot. Cuando GE se trata como efecto
aleatorio conestructuradevarianzacovarianzaFA (del
inglés factor analytic), los parametros de covarianza se
relacionan con los scores de genotipo (G) y ambiente
(E) que describen la interaccién en los AMMI y SREG.
Sin embargo, la visualizacion de los efectos GE no
necesariamente es la obtenida en biplot AMMI o SREG
bajo datos completos. El objetivo de este trabajo fue
comparar representaciones graficas alternativas de la
interaccién GE en graficos de dimensién reducida tipo
biplot obtenidos desde distintos modelos en contexto
de datos completos e incompletos. Se compararon
biplots obtenidos desde modelos FA paralainteraccién
GE bajo efecto fijos y bajo efectos aleatorios, usando
Proc Mixed SAS y ASREML de R. Los biplots bajo la
aproximacion de efectos fijos y de efectos aleatorios
GE del tipo FA con E aleatorio mostraron patrones
de interaccion similares. Una ventaja importante de
la obtencién del biplot de interaccién bajo el modelo
mixto es la factibilidad de estimacion en contextos de
datos incompletos.
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