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El tomate de árbol es un cultivo de origen andino que se siembra principalmente en América del Sur 
y que cada vez tiene mayor demanda a nivel mundial. Sin embargo, es un cultivo muy susceptible 
a plagas y enfermedades. Actualmente existen programas de mejoramiento para obtener cultivares 
resistentes que incluyen especies silvestres para la introgresión de rasgos de interés como resistencia 
a enfermedades y mejora de la calidad de la fruta en plantaciones comerciales. No obstante, a pesar de 
que algunos segregantes de las cruzas realizadas han mostrado resistencia en condiciones de campo, 
la información disponible en cuanto a marcadores moleculares útiles en las interacciones de este 
cultivo con sus principales patógenos es escasa. En el Ecuador, los principales patógenos que atacan 
al tomate de árbol son Colletotrichum sp., Meloidogyne sp. y especies de virus clasificadas en seis 
géneros: Potyvirus, Cucumovirus, Tospovirus, Tobamovirus, Potexvirus y Polerovirus. La presencia 
de estos patógenos ha sido detectada con el uso de diferentes técnicas moleculares. El presente reporte 
presenta el estado actual en el uso de marcadores moléculas, tanto en el diagnóstico de enfermedades, 
como en la detección de información relacionada a la resistencia.
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Tree tomato is a crop of Andean origin. This is cultivated mainly in South America and it is increasingly 
in demand worldwide. However, it is a crop very susceptible to pests and diseases. There are currently 
improvement programs to obtain resistant cultivars that include wild species for introgression of features 
of interest such as disease resistance and improvement of fruit quality in commercial plantations. 
However, although some segregators of the crosses made have shown resistance in field conditions, 
the information available regarding molecular markers useful in the interactions of this crop with its 
main pathogens is scarce. In Ecuador, the main pathogens that attack tree tomatoes are Colletotrichum 
sp., Meloidogyne sp. and virus species classified in six genera: Potyvirus, Cucumovirus, Tospovirus, 
Tobamovirus, Potexvirus and Polerovirus. The presence of these pathogens has been detected with 
the use of different molecular techniques. This report presents the current status in the use of molecule 
markers, both in the diagnosis of diseases, and in the detection of resistance-related information.

El tomate de árbol, también conocido en Colombia como “tamarillo” es un cultivo de origen andino. 
Los frutos de esta especie son comestibles, de sabor ligeramente ácido y ricos en vitaminas (provitamina 
A, vitamina C y B6) y minerales (hierro y potasio). Se siembra en gran parte de América del Sur entre 
1000 y 3000 m s.n.m y la mayor parte de la producción comercial ocurre en Colombia, Perú y Ecuador. 
Además, es un cultivo que cada vez tiene mayor demanda a nivel mundial (Carrillo et al., 2015). En 
Ecuador es común en huertos familiares y es cultivado principalmente por pequeños y medianos 
productores (Bolagay et al., 2015). Para el año 2012 la superficie plantada del cultivo fue de 5,964 ha 
de las cuales se registraron 2,084 ha cosechadas con una producción total de 14,695 TM. El rendimiento 
fue de 7,05 TM/ha. Para el mismo año se reportaron exportaciones de 43,15 TM a España, Estados 
Unidos, Holanda, Canadá y Suiza, entre los principales destinos (Bucheli et al., 2014). Sin embargo, 
este cultivo presenta principalmente dos tipos de problemas: el primero es que es muy susceptible al 
ataque de plagas y enfermedades; y, segundo, la expansión de las zonas de producción está limitada por 
factores como la baja calidad de la fruta (heterogeneidad). En la mayoría de los casos, las plantas son 
seleccionadas directamente por los productores, con materiales que tienen una base genética estrecha 
y problemas fitosanitarios (Ramírez et al., 2019).
Enfermedades del tomate de árbol
Uno de los más grandes problemas para su producción es la alta susceptibilidad a enfermedades 
provocadas por virus, bacterias, nematodos, hongos (Prohens y Nuez, 2001; Ramírez et al., 2017). 
Históricamente, la antracnosis en la fruta y los nematodos del nudo de la raíz se han considerado las 
enfermedades más importantes en el tomate de árbol. Sin embargo, en los últimos años, la prevalencia 
y la gravedad de otros problemas fitopatológicos ha aumentado notablemente, como las enfermedades 
virales causadas por los virus (Ramírez et al., 2017).
Antracnosis del fruto
La antracnosis del fruto u “ojo de pollo” es la enfermedad más importante del cultivo del tomate de 
árbol, debido a su amplia distribución y a la magnitud de las pérdidas que ocasiona en las zonas donde 
se cultiva esta especie El hongo ataca principalmente a los frutos, pero también afecta hojas y ramas. En 
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el follaje las lesiones se localizan especialmente en las hojas más viejas y se presentan como manchas 
necróticas concéntricas de color negro a lo largo de las nervaduras, siendo más conspicuas en el envés; 
mientras, que en los frutos las lesiones aparecen ligeramente hundidas, presentan color negro y son 
bien definidas (Falconí et al., 2013).

Para el cultivo de tomate de árbol se ha estimado que los costos de control de la antracnosis corresponden 
a un 45 % de los costos totales de producción. A pesar del esfuerzo realizado por los productores, las 
pérdidas alcanzan hasta un 50 % o más a causa de la severidad de los daños (Saldarriaga y Castaño, 
2008). En la provincia de Pichincha, los productores de tomate de árbol mencionan que la prevención 
de enfermedades requiere aplicaciones constantes de fungicidas sistémicos (cada 5 días durante el 
invierno y cada 10 días durante el verano), para reducir las pérdidas de campo que pueden alcanzar el 
100 % (Caicedo et al., 2017).

Figura 1. Síntomas observados frutos de cultivos de tomate de árbol (S. betaceum) en laboratorio y en campo. Se observan 
las manchas circulares negras y deprimidas con bordes definidos para (Colletotrichum sp.).

Tradicionalmente se ha considerado a las especies C. acutatum y C. gloeosporioides como responsables 
de la antracnosis en base a características morfológicas (Cannon et al., 2012). No obstante, estudios 
realizados en Ecuador y Colombia, en los cuales se han complementado las características morfológicas 
con estudios moleculares han permitido identificar como el agente causal Colletotrichum tamarilloi, 
perteneciente al complejo C. acutatum. Para esto se han realizado análisis filogenéticos moleculares 
multilocus basados en PCR, con cebadores específicos para las secuencias combinadas de Actina 
(ACT), β-tubulina (TUB2) y Gliceraldehído 3-fosfato deshidrogenasa (GAPDH) (Pardo et al., 2016; 
Caicedo et al., 2017; Castro et al., 2019).
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Para el tomate de árbol se ha demostrado que Colletotrichum spp. es un patógeno generalista. En ensayos 
de laboratorio con cepas aisladas de tomate de árbol y mango se ha demostrado que no son específicos 
del huésped ni muestran preferencia. No obstante, aunque son capaces de infectar ambas especies, el 
análisis de varios parámetros de la enfermedad ha demostrado que las estrategias patogénicas para 
cada especie podrían ser diferente. Además, estas diferencias se pueden encontrar incluso a nivel de 
cepa dentro de algunas especies (Pardo et al., 2016; Cabrera et al., 2018).
Las especies de Colletotrichum emplean una amplia diversidad de estrategias para colonizar y obtener 
nutrientes de sus huéspedes. Pueden comportarse como organismos biótroficos, nectrótrofos, hemibiotróficos 
o incluso endófitos (Rodriguez y Redman, 2008; Vargas et al., 2012; Prusky et al., 2013). Por ejemplo, 
para los miembros del complejo de especies C. acutatum, los estilos de vida dependen de muchos 
factores, incluidos el huésped, el tejido infectado y el medio ambiente. Tras la penetración de las frutas 
maduras, estas especies de este complejo tienen una fase biotrófica corta que está representada por 
hifas primarias multilobuladas, seguidas de una etapa necrotrófica extendida, que conduce a síntomas 
de la enfermedad (Baroncelli et al., 2017).
Con el uso de diferentes marcadores moleculares y diversas herramientas biotecnológicas las secuencias 
del genoma de especies de Colletotrichum se han publicado en los últimos años (Baroncelli et al., 
2016; Gan et al., 2016). Los estudios genómicos comparativos se han centrado en los genes asociados 
con la patogenicidad (Gan et al., 2013), la especialización del huésped (Baroncelli et al., 2016; Gan et 
al., 2016), transición en el estilo de vida entre biotrofia y necrotrofia y más recientemente entre estilos 
de vida endofíticos y parasitarios (Baroncelli et al., 2017). Por ejemplo, los análisis comparativos 
de secretomas han revelado que la mayoría de las proteínas secretadas predichas tienen actividad 
enzimática, muchas de las cuales podrían ser efectoras y jugar un rol en la patogenicidad del hongo 
(Gan et al., 2013; Baroncelli et al., 2016).
El rango de huéspedes de Colletotrichum spp. parece estar asociado con la pérdida o ganancia de 
genes en familias como las que codifican proteasas y Carbohydrate-Active enZYmes (CAZymes) 
(Baroncelli et al., 2016). En particular, las familias de genes que codifican proteasas y CAZymes están 
altamente expandidas en Colletotrichum (Gan et al., 2013; Baroncelli et al., 2016), lo que sugiere 
una mayor importancia de estas familias de genes en Colletotrichum spp. para procesos de infección 
Los experimentos de perfiles transcripcionales también han revelado que los genes que regulan las 
CAZymes, junto con otras clases de proteínas secretadas, aumentan su nivel de transcripción durante 
el proceso de infección, lo que lo que ayuda a explicar su rol en la patogenicidad (Kleemann et al., 
2012; O’Connell et al., 2012). Los complejos de especies de C. acutatum y C. gloeosporioides tienen 
repertorios sorprendentemente similares de CAZymes y proteasas secretadas (Baroncelli et al., 2016).
A nivel de campo, en la actualidad la antracnosis se controla especialmente con productos químicos. Es 
común la aplicación de fungicidas protectores como mancozeb, clorotalonil y captan, y con fungicidas 
sistémicos a base de bencimidazol como benlate y carbendazim (Caicedo et al, 2017). Sin embargo, 
existen reportes que señalan que además de la alta contaminación ambiental el uso constante y prolongado 
de este último ha inducido resistencia en Colletotrichum, lo que limita la efectividad de estos productos 
en condiciones de campo (Kongtragoul et al., 2011). Blank et al.(1987) indican que el uso excesivo de 
fungicidas sistémicos puede generar contaminación que permanece en las frutas de tomate de árbol 
destinadas al consumo humano, limitando seriamente la exportación, debido a las estrictas regulaciones de 
los países importadores de esta fruta. Además, Chung et al.(2006) señalan que las aplicaciones continuas 
de estos productos pueden generar mutaciones y nuevos y más virulentos aislados de Colletotrichum. 
Por ejemplo, se ha observado transiciones en el gen de la β-tubulina (TUB2), lo que sugiere que las 
aplicaciones constantes de fungicidas pueden generar mutantes  patógenos altamente resistentes.
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Virosis
Esta enfermedad puede ser causada por un complejo de virus que producen síntomas variados como: 
mosaicos, manchas necróticas, manchas marrones, rizado de hojas, moteado, manchas rojizas irregulares 
de intensidad variable, retraso en el crecimiento, ampollas, endurecimiento de la pulpa en las frutas 
maduras, engrosamiento de las venas y deformación de las hojas (Ramírez et al., 2017). Los virus son 
los responsables de una reducción del 50 al 80  %de la producción en frutas inmaduras que presentan 
roturas de color que van del amarillo al rojo pálido. En las frutas maduras, la pulpa se endurece y la 
piel presenta manchas moradas (Gil et al., 2009; Mejía et al., 2009).

Figura 2. Malformaciones y clorosis en hojas de tomate de árbol provocadas por virus.

Se ha reportado que diferentes especies de virus causan síntomas en el tomate de árbol. Algunos síntomas 
son producidos por infecciones mixtas y estrechamente relacionadas (Ramírez et al., 2017). Estos 
diagnósticos se han realizado mediante técnicas serológicas; y, se han complementado con técnicas 
moleculares como la RT-PCR (con cebadores específicos) y secuenciación de ADNc (Schneider et 
al., 2004).
Existen reportes que señalan que las infecciones virales en tomate de árbol pueden incluir miembros 
de géneros Alfamovirus (Virus del mosaico de la alfalfa, AMV), Cucumovirus (Virus del mosaico 
del pepino, CMV), Nepovirus (Virus del anillo de tomate, ToRSV) , Polerovirus (Virus de la hoja de 
la papa, PLRV), Potexvirus (Virus del mosaico de la papa aucuba, PAMV; Virus Y de la papa, PVY; 
Virus del mosaico de Tamarillo, TaMV; Virus A de la papa, PVA), Tobamovirus (Virus del mosaico del 
tomate, ToMV) y Tospovirus (Virus del marchitamiento de tomate, TSWV) (Jaramillo et al., 2011).
En Colombia se ha señalado al Virus del enrollamiento de la papa (PLRV) como el más frecuente (Ayala 
et al., 2010). Sin embargo, también se ha informado la presencia del Virus del mosaico del pepino 
(CMV) y el Virus del mosaico de la alfalfa (AMV), pero en menor cantidad (Jaramillo et al., 2011). 
También se ha identificado la presencia de Potyvirus, (ToMV, ToRSV y TSWV) en las provincias de 
Antioquia, Boyacá, Cundinamarca, Nariño y Putumayo. Los resultados de secuenciación del PLRV 
de tomate de árbol revelaron altos niveles de identidad el virus Y de la papa (PVY), lo que sugiere la 
posibilidad de infección cruzada (Duque et al., 2017).
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Otro virus importante es el Virus de la malformación de la hoja en tomate de árbol (TaLMV), cuyos 
síntomas incluyen mosaicos rugosos, deformación foliar severa, defoliación y reducción de la longevidad 
de la planta. Forma parte del complejo de virosis y uno de los virus más dañinos que infectan las plantas 
(Ayala et al., 2010; Gallo-García et al., 2011; Jaramillo et al., 2011). El TaLMV se identificó mediante 
RT-PCR y secuenciación de ADNc de la región NIb-CP, con cebadores degenerados. Los autores han 
propuesto que sea reconocida como una nueva especie del género Potyvirus (Ayala et al., 2010). La 
primera secuencia completa del genoma de TaLMV se obtuvo en 2014 en un estudio de secuenciación 
profunda de una planta de S. betaceum infectada y se confirmó la naturaleza distintiva de este virus 
(Gutiérrez et al., 2014; Gutiérrez et al., 2015). Las comparaciones del genoma de TaLMV revelaron 
afinidad filogenética con el Virus de la datura colombiana (CDV), un virus originalmente identificado 
en las plantas de Brugmansia recolectadas en la provincia amazónica de Putumayo (Colombia) y, más 
distantemente, con el virus del grabado del tabaco (TEV), el virus de la papa A (PVA) y el tabaco virus 
de moteado venoso (TVMV) (Ayala et al., 2010; Gutiérrez et al., 2014; Duque et al., 2017).

En el Ecuador, estudios realizados RT-PCR y microscopía electrónica permitieron identificar virus 
de los géneros Potyvirus (PVY), Polerovirus (PLRV) y Tobamovirus (ToMV). La sintomatología 
relacionada a la presencia de PVY y PLRV fue manchas de apariencia aceitosa, deformación de la 
hoja, amarillamiento y clorosis; mientras que el ampollamiento de las hojas estuvo relacionado con 
la existencia de los tres virus. Los resultados indicaron la presencia de los tres virus en Tumbaco 
(Pichincha) y dos (PLRV y PVY) en Pelileo (Tungurahua) (Sivaprasad et al., 2015; Sivaprasad et al., 
2016, Insuasti et al., 2016; Espinoza et al., 2017).

También se ha informado la presencia de TMV mediante el uso de la prueba ELISA, pero no hay 
secuencias disponibles de aislados de virus que infecten S. betaceum. ToMV ha sido frecuentemente 
informado como una de las especies del complejo viral que causa síntomas de enfermedad en el tomate 
de árbol. Otros virus encontrados son PVV y PTV, dos potyviruses que alguna vez se consideraron 
cepas de PVY (Spetz et al., 2003). En la provincia de Azuay se determinó la presencia del virus del 
marchitamiento moteado de tomate (TSWV, género Tospovirus, familia Bunyaviridae) mediante un 
ELISA sándwich de triple anticuerpo utilizando anticuerpos específicos, lo que se confirmó mediante 
un ensayo de RT-PCR, comparación de secuencias y análisis filogenético (Yeturu et al., 2016). Otros 
virus identificados fueron ToRSVy AMV fueron los virus identificados con mayor frecuencia asociados 
con síntomas de enfermedad viral en estos valles. ToRSV mostró una ligera deformación de la hoja y 
las infecciones por PLRV también fueron sintomáticas (Vizuete et al., 1990).

Nematodos

En tomate de árbol los fitonematodos del género Meloidogyne son los de mayor frecuencia y distribución. 
Estos causan daño mecánico permitiendo la llegada de otros patógenos y cuya sintomatología en la 
parte aérea de la planta se observan como marchitez generalizada (Lozada et al., 2002). El deterioro 
de la planta es progresivo, se observan hojas cloróticas, defoliación y marchitez, reducción del tamaño 
de frutos y del periodo de producción, finalmente las plántulas mueren. Lo anterior se relaciona con la 
reducción en la absorción de nutrientes por el deterioro del sistema radical inducido por las agallas que 
provoca Meloidogyne spp. (Mosquera-Espinoza, 2016).  El control de nematodos se hace generalmente 
con productos químicos, pero estos no son deseables para su uso en la agricultura debido a sus altos 
costos y efectos peligrosos sobre la salud humana y el medio ambiente, pues reducen la biodiversidad 
del ecosistema (Castro et al., 2011).
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Figura 3. Raíces de tomate de árbol que presentan deformaciones y agallas (A) debido a la presencia 
de Meloidogyne sp.
En Ecuador, las pérdidas causadas por nematodos en S. betaceum pueden ser de hasta el 90%, lo que 
resulta en una reducción del 50 %en el ciclo de vida de este cultivo (Ramírez et al., 2015). Meloidogyne 
sp. es el género principal detectado en las solanáceas afectadas por nematodos. Es un endoparásito 
sedentario de la raíz, que induce el desarrollo de agallas que causan retrasos severos en el crecimiento. 
Las pérdidas de rendimiento se deben a la acumulación de inóculo de patógenos como resultado del 
uso continuo de un campo para el mismo cultivo (Djian-Caporalino et al, 2011). En Colombia se ha 
reportado la presencia de las especies M. incognita, M. arenaria, M. exigua y M. hapla, siendo más 
frecuente M. incognita (García et al., 2004). También se han reportado los géneros Helicotylenchus y 
Pratylenchus (Lozada et al., 2002). En Ecuador se ha reportado Meloidogyne spp. como el género más 
frecuente, seguido de Pratylenchus spp. También se ha reportado la presencia del género Hoplolaimus 
spp. en el 52 %de muestras colectadas (Vásquez y Soria, 2017). Estos reportes han sido realizados en 
base a análisis morfológicos y morfométricos. Estas características permiten separar las poblaciones 
en grupos de especies como primer paso hacia su identificación (Múnera et al., 2010).
También se han realizado estudios a nivel molecular para caracterizar poblaciones de Meloidogyne de 
tomate de árbol en Colombia y Ecuador con cebadores específicos de la especie, análisis de proteínas, 
análisis moleculares de secuencias y análisis filogenéticos (Múnera et al., 2010; Navarrete et al., 2018). 
La identificación basada en el análisis de proteínas se basó en una sola hembra joven de Meloidogyne 
y para el análisis de la secuencia de ADN y PCR específico de la especie se utilizó un solo juvenil. Se 
identificaron seis especies conocidas: M. incognita, M. javanica, M. arenaria, M. hapla, M. konaensis 
y M. paranaensis (Múnera et al., 2010).
Para el control de nematodos en tomate de árbol, se ha extendido el uso de plantas injertadas como 
uno de los componentes considerados dentro del manejo integrado de plagas y enfermedades. Así, el 
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portainjertos protege a la planta de los patógenos del suelo incluidos los nematodos, y ayuda a mejorar el 
rendimiento a través de la asimilación eficiente de nutrientes. Además, se ha demostrado que prolonga 
la vida comercial de los clones, permite cambios en los cultivares de vástagos en plantas ya establecidas 
y acelera la reproducción madurez de la planta (Arizala et al., 2011, Vargas et al., 2018).

Algunos estudios han mostrado que diferentes especies solanáceas tienen diferentes respuestas de 
resistencia/tolerancia al nematodo agallador (González et al., 2010; Navarrete et al., 2018). Nicotiana 
glauca y Solanum auriculatum se han utilizado como portainjertos de tomate de árbol en la región 
andina ecuatoriana porque presentan resistencia/tolerancia a M. incognita. La familia Solánacea abarca 
especies silvestres que han sido reportadas como resistentes al ataque de agentes patógenos del suelo. 
En la Amazonía ecuatoriana existe diversidad en especímenes de esta familia de plantas que han 
presentado un bajo número total de nodulaciones (Vargas et al., 2018).

Uso de marcadores moleculares en mejoramiento genético de tomate de árbol

El uso de marcadores moleculares se ha incrementado en el mejoramiento genético de cultivos. Los 
marcadores moleculares permiten acelerar la identificación de rasgos prometedores que ayudan a 
resolver los problemas relacionados a la resistencia a diferentes plagas y enfermedades (Azofeifa-
Delgado, 2006).

Para el tomate de árbol se han hecho estudios de caracterización molecular utilizando accesiones de 
S. betaceum, y accesiones silvestres relacionadas con esta especie (Peñafiel et al., 2007; Enciso et 
al., 2010; Acosta-Quezada et al., 2011). Se han evaluado marcadores basados en PCR desarrollados 
a partir de genes ortólogos conservados de copia única (COS) para determinar polimorfismos en 
características agronómicas y en reconstrucciones filogenéticas a bajo nivel taxonómico (Li et al., 
2008, Enciso-Rodríguez et al., 2010). También se han utilizado marcadores moleculares AFLP y SSR 
para caracterizar la diversidad molecular de accesiones de S. betaceum recolectadas principalmente en 
Ecuador, con la finalidad de conocer su diversidad genética y establecer una base para la conservación 
del frutal. Los resultados mostraron que la diversidad genética es alta dentro de los grupos de cultivares 
y baja diversidad entre los grupos (Peñafiel et al., 2007, Acosta-Quezada et al., 2011).

En cuanto al uso de marcadores moleculares en interacciones entre S. betaceum con sus principales 
patógenos la información reportada es escasa. Se han reportado polimorfismos con marcadores COSII 
para los rasgos de interés como el tamaño del fruto y la resistencia a los patógenos contra la antracnosis 
(Pratt et al., 2008). Enciso-Rodríguez et al.(2010) realizaron la caracterización genética de 33 accesiones 
de tomate de árbol con marcadores COSII basados en PCR de otras Solanáceas. También se han utilizado 
marcadores RAPD (Random Amplification of Polymorphic DNA) (Villares et al., 2018).

Actualmente se vienen desarrollando programas de hibridación interespecífica para obtener cultivares 
resistentes con ayuda de marcadores moleculares. Sin embargo, en el caso de la resistencia a plagas y 
enfermedades los procedimientos de mejoramiento con marcadores moleculares no son fáciles de ejecutar 
debido a la escasa caracterización disponible a nivel molecular con respecto a las interacciones de esta 
especie con sus patógenos. Estos programas incluyen varias especies silvestres para la transferencia 
de rasgos de interés como resistencia a enfermedades y características que mejoran el rendimiento 
de los árboles cultivados, a partir de cruces con especies silvestres como S. acuminata Rusby y con S. 
uniloba Rusby (Prohens y Nuez, 2001).
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En Colombia, estudios realizados sobre la resistencia de tomate de árbol a la antracnosis han señalado 
que no existen variedades resistentes (Saldarriaga et al., 2008). Alternativamente, se ha buscado fuentes 
de resistencia natural a la enfermedad en otras especies relacionadas como S. uniloba (Lobo et al., 
2011). El material en segregación de la cruza S. betaceum x S. uniloba presentó resistencia efectiva 
en campo contra la antracnosis del fruto. Sin embargo, este híbrido tuvo un rendimiento de fruta más 
bajo en comparación con otras accesiones (Lobo et al., 2011).

En Ecuador, los segregantes de la cruza entre S. unilobum y S. betaceum presentaron resistencia a la 
antracnosis en campo, pero frutos de baja calidad. Además, en el Instituto Nacional de Investigaciones 
Agropecuarias (INIAP) se ha realizado la retrocruza entre [(S. betaceum unilobum x) x S. betaceum] x S. 
betaceum para recuperar características de calidad del fruto. Las progenies generadas de la retrocruza se 
seleccionaron, con base a resistencia, comportamiento agronómico y calidad del fruto y se obtuvieron 
genotipos con mejores características de la fruta y distintos niveles de resistentes a la antracnosis. De 
estos grupos de segregantes con características deseables se podría seleccionar individuos para ser 
utilizados como futuros padres; o, preseleccionados como materiales promisorios para la generación 
de nuevas variedades (Viera et al., 2016). También se han realizado trabajos sobre caracterización 
agronómica y molecular con marcadores RAPD de cuatro genotipos de Solanum betaceum Cav. 
tolerante a Colletotrichum acutatum en Patate. Se encontró cuatro grupos genéticos diferentes y entre 
ellos una planta (código 138L2S1) con características deseables para tamaño del fruto, precocidad, 
producción y tolerancia a plagas y enfermedades (Villares et al., 2018).

Perspectivas
El uso de marcadores moleculares ha permitido identificar con mayor precisión los agentes causales 
de las enfermedades en el cultivo de tomate de árbol, lo cual resulta invaluable para establecer un 
mejor plan de manejo en el control de enfermedades. En cuanto a su uso en el estudio del cultivo, los 
resultados han presentado una reducida diversidad genética en las plantaciones de S. betaceum en el 
Ecuador y constituyen un primer paso para determinar futuras acciones en el mejoramiento de este 
cultivo. En un futuro, la caracterización molecular de cultivares o inclusive individuos que podrían 
ser considerados como promisorios; mediante diferentes tipos de marcadores moleculares, podrían 
servir para seleccionar parentales potenciales para iniciar proyectos de mejoramiento, e inclusive 
hibridación para la introgresión de genes de interés en el cultivo.
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