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RESUMEN

El tomate árbol o chilto, Solanum betaceum Cav., es una solanácea que crece en 
las yungas del Noroeste Argentino (NOA), donde es frecuente encontrarla en luga-
res abiertos, bordes del bosque y huertas. Sus frutos, con alta calidad nutricional, 
se consumen en las comunidades locales, con una revalorización de su cultivo 
en los últimos años. El avance de la frontera agropecuaria en la región amenaza 
a la diversidad y al potencial adaptativo de las especies, y entre ellas al tomate 
árbol, por lo que resulta imperioso estudiar la variabilidad de poblaciones locales 
de chilto para adoptar estrategias de conservación, manejo y mejora del cultivo. 
Nuestros objetivos fueron evaluar la transferibilidad de microsatélites de tomate 
(S. lycopersicum L.) a S. betaceum y utilizarlos para estudiar la diversidad genética 
de dos poblaciones silvestres del NOA. Se evaluaron 30 microsatélites (SSR), de los 
que se seleccionaron 13 para estimar las frecuencias genotípicas y génicas, hete-
rocigosis media, proporción de loci polimórficos y número efectivo de alelos. Para 
cada locus se verificó el equilibrio. La diversidad genética se evaluó con los índices 
de fijación de Wright y se estimó el Coeficiente de Aislamiento Reproductivo. Se 
observó una elevada transferibilidad (53%); los SSR105, SSR223, SSR192, SSR295 
y SSR237 fueron los más adecuados para la evaluación de la diversidad genética 
debido a su repetibilidad y simplicidad de patrones que facilitó su interpretación. 
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La proporción de loci polimórficos fue 76,92%. En la población de San Francisco 
se observó deficiencia de heterocigotos para tres loci, lo cual podría ser indicativo 
de deriva genética y/o endogamia. La población de San Lorenzo presentó mayor 
variabilidad genética que San Francisco, con exceso de heterocigotos en cuatro loci, 
lo que podría indicar algún grado de flujo génico desde otras poblaciones. 

Palabras clave: Chilto, SSR, diversidad genética, poblaciones del NOA

ABSTRACT

The tree tomato or chilto, Solanum betaceum Cav., is a Solanum species that grows 
in the Yungas of the Argentine Northwest (NOA), particularly in open places, fo-
rest edges, and orchards. Its fruits, with high nutritional quality, are consumed by 
the local populations. In recent years there has been a revalorization of this crop. 
However, in the region, the agricultural frontier advance threatens the diversity 
and adaptative potential of species, including tree tomato. This situation makes 
it essential to study the variability of local chilto populations in order to adopt 
strategies for conservation, management, and improvement of the crop. Therefore, 
it is essential to study the variability of local chilto populations to adopt conserva-
tion and management strategies, and for the improvement of orphan crops. Our 
objectives were to evaluate the transferability of microsatellites from tomato (S. 
lycopersicum) to chilto and to evaluate the genetic diversity of two wild populations 
from the Northwest Argentina. Out of 30 evaluated SSRs, 13 were selected to esti-
mate genotype and gene frequencies, mean heterozygosity, the proportion of poly-
morphic loci, and the effective number of alleles. For each locus, equilibrium was 
verified. Genetic diversity was evaluated with the Wright’s fixation indices and 
the reproductive isolation coefficient was estimated. High transferability (53%) 
was observed; SSR105, SSR223, SSR192, SSR295, and SSR237 were the most suitable 
for the evaluation of genetic diversity due to their repeatability and easiness of 
band pattern interpretation. The proportion of polymorphic loci was 76.92%. In 
the San Francisco population, the heterozygous deficiency was observed for three 
loci, which could be indicative of genetic drift and/or inbreeding. The San Lorenzo 
population presented higher genetic variability than San Francisco, with an excess 
of heterozygotes in four loci, which could indicate some degree of gene flow from 
other populations.

Keywords. Chilto, SSR, genetic diversity, NOA populations
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INTRODUCCIÓN

El chilto o tomate árbol, Solanum betaceum (Cav. 
Sendt.), es una solanácea arbustiva nativa de 
los Andes subtropicales que crece en las selvas 

de montaña entre los 800 y 1800 m (Ayarde 2020). Se 
encuentra en condiciones naturales en lugares abier-
tos, bordes de bosque de las “yungas” y en huertas 
de viviendas rurales del Noroeste Argentino (NOA) 
(Ayarde 2020). 

El fruto, una baya grande y ovalada, con colora-
ción de amarillo a púrpura, es utilizado como alimen-
to en las comunidades locales, que lo colectan de las 
poblaciones silvestres o lo cultivan en pequeña escala 
(Buono et al. 2018). El chilto fue introducido en países 
como Nueva Zelanda, Australia, Italia, Haití, el sudes-
te asiático y es cultivado en gran parte de Sudaméri-
ca, principalmente en Ecuador, Colombia y Perú (Ra-
mirez y Kallarackal 2019). La alta calidad nutricional 
de sus frutos (Buono et al. 2018; Orqueda et al. 2020, 
2017), la posibilidad de recolectarlos todo el año e im-
plantar cultivos, entre otras características positivas, 
han conducido a la revalorización del chilto como una 
alternativa a los cultivos tradicionales (Morandini y 
Moro 2015). 

Sin embargo, el avance de la frontera agrícola y el 
cambio de uso del suelo en las zonas bajas de las Yun-
gas han incrementado la deforestación, el deterioro de 
los suelos y la fragmentación del hábitat, reduciendo 
las poblaciones de especies nativas (FAO 2008). Estos 
fenómenos afectan los tamaños efectivos poblaciona-
les, intensifican la erosión genética y aceleran la dife-
renciación poblacional, con consecuencias negativas 
sobre la diversidad y el potencial adaptativo de las 
especies (Van De Wouw et al. 2010). Dado el potencial 
del chilto como recurso biológico, resulta indispensa-
ble estudiar su variabilidad fenotípica y genética para 
adoptar medidas de conservación y estrategias para 
el manejo y la mejora de los cultivos incipientes. Se 
han elaborado descriptores morfológicos y de rasgos 
agronómicamente importantes, caracterizándose ac-
cesiones de la región andina (Acosta- Quezada et al. 
2011, 2016). En las poblaciones silvestres del NOA, se 
ha estudiado la diversidad morfológica para caracte-
res de frutos y semilla (Lamas et al. 2021).

La diversidad genética del chilto y en particular de 
sus poblaciones silvestres, es menos conocida. Acosta 
Quezada et al. (2012) encontraron una gran diversi-
dad en accesiones y cultivares de Ecuador, Colombia, 
Perú, Bolivia, España y Nueva Zelanda, utilizando 
marcadores AFLP. Enciso-Rodríguez et al. (2010) ob-
servaron un alto grado de homocigosis y una alta di-
ferenciación genética entre accesiones de Colombia, 
Costa Rica, Venezuela y Perú, utilizando marcadores 
nucleares polimórficos ortólogos (COS II). Entre los 
marcadores moleculares, los microsatélites (SSR) son 
ampliamente usados porque presentan ventajas como 
un alto grado de polimorfismo, codominancia, segre-

gación mendeliana y porque la mayoría se consideran 
selectivamente neutros, destacándose la posibilidad 
de utilizarlos entre especies del mismo género (Bron-
dani et al. 2003; Gupta y Gopalakrishna 2010; Almeida 
et al. 2014). Haynes et al. (2017) utilizaron SSR de papa 
(S. tuberosum) para evaluar la diversidad en accesiones 
de S. chacoense y Singleton et al. (2020) utilizaron EST-
SSR de tomate (S. lycopersicum) y S. lycopersicoides para 
evaluar la variación genética en poblaciones de S. 
elagnifolium. A su vez, Peñafiel Loaiza (2007) y Tapia et 
al. (2006) evaluaron la transferibilidad de SSR de papa 
al chilto, obteniendo amplificaciones exitosas, aunque 
baja proporción de loci polimórficos, por lo que estos 
marcadores no se consideran adecuados para revelar 
variabilidad en chilto.

Debido a la importancia de abordar estudios gené-
ticos poblacionales en el chilto, se propuso utilizar un 
set de EST-SSR de tomate cultivado (S. lycopersicum), 
especie con la que está relacionada genéticamente 
(Bohs, 2007; Bedoya-Reina y Barrero, 2009). Los EST-
SSR de tomate, además de presentar polimorfismos 
intraespecíficos muestran evidencia de conservación 
en otras especies de Solanum (Sol Genomics Network, 
SGN), por lo que se consideró evaluar su transferibi-
lidad al chilto y seleccionar aquéllos que permitieran 
estudiar la estructura y variabilidad genética de po-
blaciones silvestres del NOA. 

MATERIALES Y MÉTODOS

El estudio se llevó a cabo con poblaciones silves-
tres de chilto próximas a la localidad de San Lorenzo, 
Salta (24° S- 65° W) y a la localidad de San Francisco, 
Jujuy (23° S- 64° W), ubicadas en la República Argen-
tina. Las muestras de brotes de plantas y de plántulas 
provenientes de semillas extraídas de los frutos colec-
tados fueron molidas con nitrógeno líquido, extrayen-
do el ADN con un kit comercial (Master Pure Plant 
leaf DNA Purification Kit- EPICENTRE Biotechnolo-
gies). Cada población fue caracterizada con base en la 
información de 20 individuos.

De un set de aproximadamente 100 marcadores 
microsatélites disponibles para el tomate cultivado se 
seleccionaron 30 SSR, compartidos por otras especies 
del género y que se encuentran distribuidos en dife-
rentes cromosomas, según la información provista 
por SGN (https://solgenomics.net/). Para la amplifi-
cación y electroforesis en geles de poliacrilamida se 
utilizó el protocolo de Frary et al. (2005). Como control 
positivo de amplificación, para determinar calidad de 
los geles y comparar alelos se incluyeron muestras de 
S. lycopersicum cv Uco Plata y S. habrochaites accesión 
FCN3-5 caracterizadas previamente (Caruso 2009). En 
cada calle se sembraron 4 µl de una mezcla 1:1 de pro-
ducto de PCR y buffer de carga (NaOH 10mM; Bromo 
Phenol Blue 0,05%; Xilene Cyanoleff 0,05%; Formami-
da 95% v/v). Se sembraron dos calles con marcador de 
peso molecular de 100-300 pb (10bp DNA Weight Lad-
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der INVITROGEN). Los fragmentos de amplificación 
fueron leídos e interpretados luego de la tinción con 
nitrato de plata según Benbouza et al. (2006). 

Se utilizaron muestras de ADN de cinco plantas 
para seleccionar SSR con una amplificación repeti-
ble y analizable para la posterior caracterización de 
la totalidad del material colectado. Para los loci po-
limórficos se estimaron las frecuencias genotípicas y 
génicas en cada población y se verificó el equilibrio 
mediante la prueba de X2, utilizando la fórmula de 
Levene (Fontdevila y Moya 1999) con corrección de 
la heterocigosis esperada para muestras pequeñas. 
Para cada población se estimaron: Proporción de loci 
polimórficos (P), Número de alelos por microsatélite 
(na) y promedio, número efectivo de alelos (ne) (Font-
devila y Moya 1999). La Heterocigosis media obser-
vada de las poblaciones se comparó con una prueba 
t apareada (Di Rienzo et al. 2008). La diversidad ge-
nética se evaluó a través de los índices Fis, Fst y Fit 
y del Coeficiente de aislamiento reproductivo (Nm) 
(Fontdevilla y Moya 1999). El índice FIS, representa 
la correlación entre los genes de los individuos y los 
de la subpoblación, el índice FIT, la correlación en-
tre los genes de los individuos y los de la población 
total y el índice FST, representa la correlación entre 
los genes de la subpoblación y los de la población 
total, evaluando la diferenciación entre poblaciones. 
El Coeficiente de Aislamiento Reproductivo (Nm) se 
estimó en función de las frecuencias genotípicas y de 

FST (Acreche 2007). El análisis genético se realizó uti-
lizando el programa PopGene32 (Yeh et al. 1999).

RESULTADOS

De los 30 microsatélites evaluados, amplificaron 
16 y de estos últimos, 13 presentaron patrones de 
bandas consistentes, por lo que fueron utilizados 
para analizar la totalidad de las muestras de chilto 
de las dos poblaciones. De los 13 SSR evaluados, 10 
(77%) fueron polimórficos (Tabla 1), aunque cada 
población presentó 9 loci polimórficos (69%). Los 
microsatélites SSR450, SSR555 y SSR603 resulta-
ron monomórficos en ambas poblaciones. SSR295 y 
SSR60800 en San Lorenzo y SSR223 en San Francis-
co presentaron alelos específicos de cada población 
(alelos privados) (Tabla 2).

Tres de los loci polimórficos en San Francis-
co y dos en San Lorenzo no presentaron equilibrio 
Hardy-Weinberg. En ambas poblaciones, SSR214 y 
SSR56555, mostraron exceso de heterocigotos y se los 
excluyó de los siguientes análisis, ante la posibilidad 
de que el exceso observado fuera resultado de una 
interpretación errónea en la lectura de los geles, con 
la consecuente definición incorrecta de genotipos y 
alelos (Tabla 3). Al evaluar ambas poblaciones en con-
junto, cuatro loci no presentaron equilibrio: SSR105, 
SSR192, SSR237 y SSR345. 

Tabla 1. SSR seleccionados para evaluar las poblaciones de S. betaceum

Cr: cromosoma; T°: Temperatura de hibridación; [Cl2Mg]: Concentración de cloruro de magnesio; Sb: Alelos descriptos (en 
pares de bases, pb) para S. betaceum; Sl: Alelos descriptos (en pares de bases, pb) para S. lycopersicum cv UP. Sh: Alelos des-

criptos (en pares de bases, pb) para S. habrochaites – FCN 3-5

SSR Cr T°; [Cl2Mg] Sb Sl Sh 

105 1 52 [2,5] 182/185 185 180

42 1 50 [2,5] 100/95 185 178

192 1 50 [1,5] 170/165 165 150

295 2 55 [2,5] 230/225 205 200

214 4 50 [1,5] 240/220 230 240

450 4 55 [2,5] 219 270 270

555 4 41[2,5] 270 235 198

603 4 50 [2,5] 210 260 250

60800 4 55 [2,5] 185/155/125 185 180

56555 9 55 [2,5] 270/260 295 222

237 9 55 [2,5] 168/150 175 165

223 10 55 [2,5] 203/175 190 185

345 12 60 [1,5] 210/215 178 185
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En San Francisco, SSR105, SSR42 y SSR60800 no 
presentaron equilibrio. Estos loci junto a SSR237 y 
SSR192 mostraron deficiencia de heterocigotos (FIS 
positivo), mientras que en SSR345 se observó un ex-
ceso de heterocigotos no significativo (Tabla 4 y 5) con 
FIS negativo. En San Lorenzo dos loci no presentaron 
equilibrio SSR345 y SSR237. Cuatro loci mostraron va-
lores negativos de FIS, lo que indica exceso de hetero-
cigotos, mientras que dos, presentaron valores posi-
tivos indicadores de endogamia y otros dos valores 
próximos a cero, indicadores de panmixis. Del análi-
sis de los índices de fijación de Wright se deduce un 
grado bajo de diferenciación entre ambas poblaciones 
(Fst positivos aunque cercanos a cero). La mayoría de 
los valores del Coeficiente de aislamiento reproducti-
vo (Nm) se estimaron entre 5 y 50, mostrando efectos 
moderados de la deriva e indicando un cierto grado 

de aislamiento reproductivo entre ambas poblacio-
nes. El particular valor elevado de Nm para SSR192 re-
fleja la similitud en frecuencias génicas y genotípicas 
de ambas poblaciones (Fst<0,001). En San Francisco se 
obtuvo el mayor valor de ne en SSR105 y en San Lo-
renzo en SSR192. El menor ne se observó en SSR223 
para las dos poblaciones (Tabla 4). Las poblaciones 
presentaron diferencias significativas en la hetero-
cigosis media (t=2,15; p=0,03), siendo San Lorenzo la 
población con mayor variabilidad (Tabla 4).

DISCUSIÓN 

En el NOA, el aprovechamiento y cultivo del chil-
to se encuentra marginado a comunidades locales, 
aunque recientemente está siendo revalorizado dado 

Tabla 2. Frecuencias alélicas por población y total de los SSR polimórficos

* 1, 2 y 3: denominación de los alelos considerando el tamaño de pares de bases en forma creciente.

SSR
San Francisco San Lorenzo Promedio 

1 2 3 1 2 3 1 2 3

105 0,50 0,50 0,68 0,32 0,59 0,41

42 0,32 0,68 0,39 0,61 0,35 0,65

192 0,45 0,55 0,45 0,55 0,45 0,55

295 0,00 1,00 0,05 0,95 0,05 0.975

214 0,36 0,64 0,32 0,68 0,34 0,66

60800 0,10 0,90 0,12 0,86 0,02 0,11 0,88 0,01

56555 0,32 0,68 0,50 0,50 0,41 0,59

237 0,29 0,71 0,21 0,79 0,25 0,75

223 0,02 0,98 0,00 1,00 0,01 0,99

345 0,18 0,82 0,32 0,67 0,25 0,75

SSR
San Francisco San Lorenzo Total

X2 p X2 p X2 p

105 6,315 0,012* 0,139 0,719 5,087 0,024*

42 11,883 0,001* 1,510 0,219 1,404 0,236

192 3,527 0,060 1,513 0,219 4,491 0,034*

295 Monomórfico 0,024 0,876 0,012 0,917

60800 26, 057 0,000* 0,476 0,924 6,761 0,080

237 2,924 0,087 5,706 0,017* 7,147 0,007*

223 <0,001 >0,999 Monomórfico <0,001 >0,999

345 0,933 0,334 4,222 0,040* 4,409 0,036*

Tabla 3. Equilibrio Hardy- Weinberg por población y total

X2 Estadístico Chi cuadrado y probabilidad asociada (p); *diferencias significativas respecto al equilibrio
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su potencial económico y productivo. El objetivo del 
trabajo fue evaluar la transferibilidad de marcadores 
microsatélites del tomate al chilto y utilizarlos para 
caracterizar la diversidad genética en dos poblaciones 
del NOA.

La evaluación de la diversidad de poblaciones lo-
cales no sólo tiene aplicaciones en las decisiones de 
conservación, sino que permite conocer el reservorio 
genético de la especie para su futuro mejoramiento 
(Castillo et al. 2020). El uso de marcadores molecula-
res contribuye a comprender los procesos pasados de 
domesticación, determinar el tamaño efectivo de las 
poblaciones y evaluar los procesos de domesticación 
futura (Arias et al. 2012). 

El éxito de las técnicas moleculares para la evalua-

ción de la diversidad genética depende de la obten-
ción de ADN de alta calidad. En coincidencia con lo 
informado por Peñafiel Loaiza (2007), la mejor cali-
dad de ADN se obtuvo de plántulas germinadas en 
condiciones controladas. En relación a los objetivos 
planteados, los SSR de tomate mostraron una elevada 
transferibilidad (53%) al chilto y permitieron evaluar 
la diversidad genética en dos poblaciones del NOA. 
Los SSR105, SSR223, SSR192, SSR295 y SSR237 fueron 
los más adecuados para la evaluación de la diversidad 
genética debido a la nitidez, repetibilidad e interpre-
tación de las amplificaciones.

En general, la transferibilidad está limitada a espe-
cies del mismo género, reportándose niveles medios a 
altos (50- 100%), aunque su utilidad depende princi-

SSR
San Francisco San Lorenzo Total

na ne ho he na ne ho he na ne ho he

105 2 2,00 0,24* 0,51 2 1,95 0,41 0,45 2 1,95 0,32 0,49

192 2 1,98 0,30 0,51 2 1,98 0,37 0,51 2 1,98 0,33 0,50

295 1 1,00 0,00 0,00 2 1,05 0,09 0,09 2 1,05 0,04 0,04

223 2 1,04 0,04 0,04 1 1,00 0,00 0,00 2 1,02 0,02 0,02

237 2 1,70 0,26 0,42 2 1,62 0,14* 0,35 2 1,62 0,21 0,39

214 2 1,86 0,72 0,47 2 1,80 0,61 0,44 2 1,80 0,67 0,45

56555 2 1,76 0,53 0,44 2 1,95 0,74 0,51 2 1,95 0,64 0,49

345 2 1,42 0,36 0,30 2 1,60 0,65* 0,45 2 1,60 0,50 0,38

42 2 1,76 0,10* 0,44 2 1,85 0,61 0,49 2 1,85 0,38 0,46

60800 2 1,22 0,00* 0,18 3 1,30 0,28 0,26 3 1,28 0,15 0,22

Media 1,7 1,44 0,20 0,26 1,77 1,50 0,30 0,27 1,85 1,47 0,25 0,27

Tabla 4. Medidas de variabilidad genética para los loci polimórficos

na: número de alelos observado; ne: número efectivo de alelos; ho: heterocigosis observada; he: heterocigosis esperada. 
En el cálculo de las medias se incluyeron los loci monomórficos. *diferencias significativas.

Locus FIS
FIT FST NmSan Francisco San Lorenzo

SSR105 0,524 0,059 0,329 0,032 7,53

SSR192 0,394 0,255 0,324 <0,001 1000

SSR295 - -0,048 -0,023 0,023 10,50

SSR223 -0,022 - -0,011 0,011 22,50

SSR237 0,360 0,576 0,461 0,007 33,08

SSR345 -0,222 -0,481 -0,339 0,027 8,98

SSR42 0,756 -0,278 0,219 0,006 39,83

SSR60800 >0,999 -0,140 0,338 0,003 77,82

Tabla 5. Índices de fijación de Wright (Fis, FIT y Fst) y Coeficiente de Aislamiento Reproductivo (Nm)
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palmente de la cantidad de polimorfismo que mues-
tren, variando entre el 20-100% (Peakall et al. 1998). 
La transferibilidad al chilto de los microsatélites de 
tomate cultivado (53%) fue superior a la descripta por 
Peñafiel Loaiza (2007) y Tapia et al. (2006) en los de 
papa (28%), que además revelaron escasa variabilidad 
(7,5% de loci polimórficos) respecto al 77% de loci po-
limórficos informados y analizados en este trabajo. 
Nuestros resultados indican que existe variabilidad 
intra e interpoblacional destacándose que el uso de 
marcadores codominantes ofrece mayor informa-
ción genotípica y polimorfismos muy elevados (Be-
laj et al. 2003; Garcia et al. 2004). Otros autores como 
Acosta-Quezada et al. (2012), Ordoñez (2007) y Var-
gas (2008) utilizando marcadores dominantes como 
AFLP encontraron entre 40% y 60% de polimorfismo 
en materiales de Ecuador y otros países, mientras que 
Chalampuente y Prado (2005) concluyeron que la va-
riabilidad morfológica observada no tenía contrapar-
tida con la escasa variabilidad genética detectada con 
RAPDs. El carácter dominante de estos marcadores 
trae aparejado una pérdida de información, respecto 
al uso de los SSR codominantes utilizados en este tra-
bajo.

Las diferencias entre poblaciones en las frecuen-
cias alélicas y genotípicas de marcadores considera-
dos neutros, como los SSR, puede explicarse por la 
deriva genética resultante de tamaños poblacionales 
pequeños, cuellos de botellas, efecto fundador y/o 
aislamiento prolongado (Eguiarte et al. 2010). En este 
trabajo, se encontraron alelos privados del SSR60800 
en San Lorenzo, y del SSR223 en San Francisco indica-
tivos de la diferenciación. 

El exceso de heterocigotos para los SSR214 y 
SSR56555 en ambas poblaciones indicaría la necesi-
dad de evaluar la segregación de estos marcadores 
antes de hacer extensivo su uso a otras poblaciones, 
de manera de eliminar la posibilidad de interpreta-
ción errónea de los patrones de bandas. En San Fran-
cisco se observó una tendencia hacia la deficiencia de 
heterocigotos, con valores positivos y más elevados 
de FIS, indicadores de deriva genética y/o endoga-
mia. Estos resultados son similares a los obtenidos 
por Enciso Rodriguez et al. (2010), con un promedio 
de FIS igual a 0,86 por accesión, encontrando una alta 
homocigosis. En San Lorenzo la mayoría de los loci 
muestran la tendencia opuesta y sólo SSR237 presenta 
una deficiencia significativa. Valores negativos de FIS 
fueron obtenidos por Cárdenas Contreras (2009) tra-
bajando con híbridos intervarietales. 

Considerando globalmente todos los parámetros: 
heterocigosis por locus y promedio, número efectivo 
de alelos por locus, etc. en general menores en San 
Francisco que en San Lorenzo, los mismos indican 
que San Lorenzo presenta mayor variabilidad gené-
tica y muestra algunos indicios de flujo génico desde 
otras poblaciones (algunos loci con FIS negativos). San 
Francisco, con menor variabilidad genética y más loci 
con FIS positivos presentaría las consecuencias de la 

deriva/ endogamia. Al analizar el conjunto San Fran-
cisco-San Lorenzo como una sola población, la falta 
de equilibrio en cuatro loci, el déficit de heterocigotos, 
valores de FST en general positivos pero bajos y de 
Nm entre 5 y 50 para la mayoría de los loci, indican 
algún grado de diferenciación poblacional y modera-
da sujeción a deriva. El valor de FST menor que los 
de FIS y FIT (Tabla 5), indica que las diferencias entre 
individuos estarían contribuyendo más a la variabili-
dad total que las diferencias entre las subpoblaciones. 
Es decir que en la estructura jerárquica del conjunto 
San Francisco-San Lorenzo, el bajo grado de subdivi-
sión poblacional permitiría proponer a San Francisco 
como una suerte de población marginal respecto a 
San Lorenzo, lo que se evidencia en la menor variabi-
lidad observada.

CONCLUSIONES

La transferibilidad de microsatélites de tomate al 
chilto fue exitosa. Se recomienda, en particular, el uso 
de los microsatélites SSR105, SSR223, SSR192, SSR295 
y SSR237 debido a la nitidez, repetibilidad e interpre-
tación de las amplificaciones. La población de San 
Lorenzo presentó mayor variabilidad genética que 
San Francisco, observándose en esta última mayores 
efectos de deriva. El análisis conjunto de ambas po-
blaciones indica algún grado de diferenciación entre 
San Francisco y San Lorenzo. San Lorenzo contendría 
mayor variabilidad genética que San Francisco, pro-
poníendose las siguientes hipótesis: San Francisco 
constituye un relicto poblacional, semiaislado y con 
efectos de cuello de botella, o se comporta como una 
población marginal en incipiente diferenciación.
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