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La variabilidad genética de tomate conservada en los bancos de germoplasma a nivel
mundial constituye uno de los recursos mas importantes de genes de interés para la
mejora vegetal. Sin embargo, la falta de precision en los datos de pasaporte y la escasa
informacién fenotipica y genotipica de las colecciones suponen una de las principales
limitaciones para su explotacion. En el marco del proyecto europeo G2P-SOL, 15.504
accesiones de tomate, cultivado y de especies silvestres relacionadas, se han
inventariado y genotipado mediante un panel de 5.000 sondas a través de la plataforma
SPET. Esto ha permitido la construccion de una coleccion nuclear compuesta de 383
accesiones de tomate cultivado y 49 silvestre relacionadas basada en informacion
genotipica y fenotipica que ha sido fenotipada en dos ambientes distintos: Plovdiv
(Bulgaria) y Alboraya (Valencia). También se realizaron analisis metabolémicos para
compuestos semi polares, lipidos y volatiles. La caracterizacién genotipica de
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colecciones tan grandes puede ayudar a mejorar el manejo de los materiales en los
bancos de germoplasma mediante la identificacion de duplicados y accesiones mal
clasificadas. Se ha identificado aproximadamente un 12% de duplicados dentro y entre
bancos de germoplasma. Respecto a la caracterizacion fenotipica y metabolémica de la
coleccion nuclear, se ha encontrado una gran diversidad relacionada con la arquitectura
de la planta y caracteristicas del fruto como el tamafio, la forma, la firmeza, el color y
los °Brix. En cuanto a los perfiles metaboldomicos, se ha identificado y evaluado la
expresion de 162 compuestos semi polares, 195 lipidos y 55 compuestos volatiles. Estos
resultados representan la base de analisis GWAS con el objetivo de identificar QTLs
que expliquen el control de los principales caracteres de interés agrondémico, asi como
estudios de domesticacion y diversificacion del cultivo.



