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Resumen

En el estudio se evaluaron diferentes componentes de produccion y se estimaron las correlaciones
fenotipicas, genéticas y ambientales, considerando nueve variables relacionadas con el tamano y la
calidad del fruto de tomate de arbol (Cyphomandra betacea Cav. Sendt.); igualmente se establecieron
los efectos directos e indirectos de las variables componentes de calidad sobre el peso del fruto. Para el
efecto se utilizaron los datos existentes de 81 hibridos (72 hibridos interpoblacionales y nueve testigos)
dispuestos en tres repeticiones, en condiciones del departamento de Nariio, Colombia. Los resultados
obtenidos indicaron que las correlaciones genotipicas fueron superiores a las fenotipicas y ambientales.
El peso de fruto (PF) presento las mayores correlaciones genéticas con el peso de semilla por fruto (rG =
0.97) y con el peso de pulpa mas semilla (rG = 0.92). El analisis de sendero con base en correlaciones
genotipicas mostré que el peso de pulpa mas semilla fue la variable que tuvo el mayor efecto directo
sobre el PF (1.353). Esto demuestra que una seleccién por peso de fruto da como resultado un aumento
en peso de pulpa mas semilla. Teniendo en cuenta las correlaciones fenotipicas, este analisis permitio
establecer que los efectos directos de peso de semilla de fruto (PSF) y peso de pulpa mas semilla (P +
S) (1.166 y 0.743, respectivamente) son los que mas contribuyen al PF.

Palabras clave: Analisis de sendero, correlacion ambiental, correlacion fenotipica, correlacion genética,
Cyphomandra betacea.

Abstract

The study different production components were evaluated and phenotypic, genetic and environmental
correlations were estimated, considering nine characters related to the size and quality of tomato tree
fruit (Cyphomandra betacea Cav Sendt.), also settled the direct and indirect effects of the component
variables of quality on fruit weight. To effect the existing data of 81 hybrids (72 interpopulation hybrids
and nine witnesses) arranged in three replications, under the Department of Narifio, Colombia were
used. The results indicated that genotypic correlations were higher than phenotypic and environmental.
The fruit weight (PF) presented the highest genetic correlations with seed weight per fruit (rG = 0.97)
and with more seed pulp weight ( rG = 0.92 ) . Path analysis based on genotypic correlations showed
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that more seed pulp weight was the variable that had the most direct effect on the PF (1.353). This
shows that a selection of the fruit weight results in an increase in weight of pulp more seed. Given the
phenotypic correlations, this analysis established that the direct effects of seed weight of fruit (PSF)
and more seed pulp weight (P + S) (1.166 and 0.743 , respectively ) are the largest contributors to PF.

Key words: Cyphomandra betacea, environmental correlation, genetic correlation, phenotypic correla-

tion, path analysis.

Introduccion

En Colombia, el tomate de arbol (Cypho-
mandra betacea Cav. Sendt.) es una de las
frutas con mayor potencial para el mercado
debido a sus caracteristicas nutricionales y
organolépticas, ademas es una alternativa
econdmicamente viable para los agricultores
de la region Andina de Colombia. Segun el
Plan Fruticola Nacional, la superficie que
ocupa actualmente este cultivo en el pais es
de 9.223 ha, de las cuales el departamento
de Narifio participa con el 9.08% (760 ha)
(Agronet, 2011). Para 2014 se proyecta en
Colombia un incremento en la superficie
sembrada con este cultivo de aproximada-
mente 10.000 ha, para generar 7.823 em-
pleos directos (Tafur, 2006). Su potencial
fruticola esta determinado por su adaptacion
a condiciones tropicales; no obstante este
gran potencial se ve afectado por la condi-
cion semisilvestre del cultivo y por la falta
de soporte tecnolégico, ya que su desarrollo
se basa fundamentalmente sobre el conoci-
miento empirico, como resultado del esfuerzo
de los agricultores. Esto se refleja en la falta
de una oferta de genotipos mejorados que su-
plan las necesidades del productor y ayuden
a resolver los problemas fitosanitarios del
cultivo en la zona andina del departamento
de Narino (Lagos, 2008).

En Colombia y Ecuador, los principales
paises productores de la fruta, no existen
variedades comerciales, sino poblaciones
locales que tradicionalmente se han venido
multiplicando y seleccionando por parte
de los cultivadores. En consecuencia, este
cultivo se caracteriza por la gran heteroge-
neidad en las formas y tamanos de las frutas
entre y dentro de una misma plantacion,
resultado de las hibridaciones y de las mez-
clas del material genético a través del tiempo
(Lobo, 2000).

Esta especie atin se encuentra en proceso
de domesticacion y los cultivares existentes
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han sido producto de la seleccion empirica
por parte de los agricultores. Las poblaciones
de estos cultivares exhiben un alto grado de
vulnerabilidad a problemas sanitarios debido
a la co-evolucion natural de las poblaciones
con los patogenos, al bajo nivel de seleccion
al que ha sido sometida la especie y a que las
semillas que siembran los agricultores tienen
un origen desconocido (Lagos, 2008).

El trabajo del fitomejorador para identi-
ficar los individuos o cultivares que reunan
simultaneamente caracteristicas deseables
no es facil, ya que muchos de estos carac-
teres se encuentran asociados positiva o
negativamente. Las asociaciones entre los
caracteres de interés en fitomejoramiento se
evaltian por medio de correlaciones fenotipi-
cas, genotipicas y ambientales. La correlacion
fenotipica es estimada directamente de los
valores medios fenotipicos de campo, siendo,
por tanto, el resultado de causas genéticas y
ambientales. La correlacion genotipica, en
cambio, corresponde a la porcion genética
de la correlacion fenotipica y es empleada
para orientar programas de mejoramiento
por ser la tnica de naturaleza heredable
(Cruz, 2001; Cruz y Regazzi, 1997; Falconer
y Makay, 1996; Vencovsky y Barriga, 1992;
Mariotti, 1986; Hallauer y Miranda, 1981).
Sin embargo, los coeficientes de correlacion,
a pesar de ser de gran utilidad en la cuan-
tificacion de la magnitud y direccion de las
influencias de factores en la determinacion
de caracteres complejos, ofrecen sélo una
importancia relativa de los efectos directos e
indirectos de esos factores. La solucion que
se plantea para esta limitacion es realizar
un analisis de sendero, ya que por medio de
€l se desdoblan las correlaciones estimadas
en efectos directos e indirectos (Falconer y
Mackay, 1996; Cruz y Regazzi, 1997).

De acuerdo con lo anterior, en esta inves-
tigacion se busco identificar las variables que
mas influyen en la calidad del fruto y el rendi-
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miento del tomate de arbol, para ser utilizadas
como criterios de seleccién en programas de
mejoramiento de esta especie, con €l objeto de
satisfacer las demandas de los productores y
del sector agroindustrial. Mediante las va-
riables peso de fruto (PF), peso de pulpa mas
semillas (P + S), contenido de jugo (CJ), pH,
grados brix (BX), acidez titulable (AC), indice
de madurez (IM), peso de semilla de fruto (PSF)
y numero total de semilla (NTS) se conceptua-
lizaron las correlaciones fenotipicas, genotipi-
cas y ambientales que fueron descompuestas
mediante un analisis de sendero.

Materiales y métodos

Localizacion

El trabajo se realiz6 en tres sitios considera-
dos como repeticiones para efectos del disefio
experimental. El primero, en el municipio de
Pasto, corregimiento de la Pradera, a 01° 19’
33.3” Ny 77° 19’ 18.9” O, con una tempera-
tura promedio de 18 °C y 1980 m.s.n.m.; el
segundo en el municipio de Ipiales, vereda
Yanala, a 0° 52’ 23” Ny 77° 33’ 3.8” O, con
una temperatura promedio de 12 °C y 2730
m.s.n.m.; y el tercero en el municipio de Tan-
gua, vereda El Placer, a 1° 8 10.08” Ny 77°
26’ 3.41” O, con una temperatura promedio
de 16 °C y 2000 m.s.n.m.

Disefo experimental

El disennio experimental utilizado en esta
investigacion fue el de bloques completos al
azar, con tres repeticiones (sitios de recolec-
cion de frutos) y 81 tratamientos que corres-
pondieron a 72 hibridos interpoblacionales
y nueve testigos (Cuadro 1). La parcela ex-
perimental consisti6 en seis plantas, a una
distancia de 2.5 m entre ellas, la distancia
entre parcelas experimentales fue de 2.5 m
y la parcela 1util de cuatro plantas centrales
que ocupaban 25 m?.

Variables evaluadas

Los frutos, una vez cosechados, fueron lle-
vados al Laboratorio de Biotecnologia de
la Universidad de Narino para los analisis
respectivos, como se detalla a continuacion.
Peso del fruto (PF). Se midi6 en seis frutos
por parcela experimental.

EN TOMATE DE ARBOL (Cyphomandra betacea CAV. SENDT.)

Peso de pulpa mas semilla (P + S). Para esta
medicion se tomaron los pesos (g) de la pulpa
incluyendo las semillas de cada uno de los
frutos por parcela experimental.

Contenido de jugo (CJ). Utilizando una li-
cuadora se extrajo el jugo de la pulpa de cada
uno de los frutos y se midi6 su volumen en ml.
pH. Se obtuvo empleando un potenciéometro
Inolab-WTW series pH 720”.

Solidos solubles totales (°brix). Se deter-
minaron con refractometro Atago de bolsillo
PAL-1”. La lectura se corrigio utilizando el
porcentaje de acido citrico (A.C.), mediante
la ecuacion: bx = 0.19 x A.C. + S.S.T., donde
S.S.T. son los solidos solubles totales.
Acidez titulable (AT). Se determind por el
método de titulacion potenciométrica y se ex-
preso6 como porcentaje de A.C; para el calculo
se utilizé la ecuacion: %A.T. = (V; x N) / Vo) x
K x 100, donde: V; = volumen de NaOH utili-
zado (ml); Vo = volumen de la muestra (S ml);
K = peso equivalente del acido citrico (64,04
g) y N = normalidad del NaOH (0.1 meq/ml).
Indice de madurez (IM). Se calculé mediante
la relacion entre el contenido de sélidos solu-
bles y la acidez total (Galvis, 1992), mediante
la ecuacion: I.M. = (S.S.T)) / (A.T.).

Peso de semillas en fruto (PSF). Se obtuvo
por extraccion de las semillas después de
pasar el jugo a través de un colador y pos-
terior lavado, limpieza y secado al ambiente
durante 7 dias.

Numero total de semillas por fruto (NTS). Es
la relacion entre PSF y el peso de 100 semillas
correspondientes a cada genotipo.

Analisis estadistico

Las variables antes mencionadas fueron so-
metidas a analisis de correlaciéon fenotipica,
genotipica y ambiental, de acuerdo con lo
propuesto por Ceballos (1997). Para el PF se
realizaron dos analisis de sendero (Singh y
Chaudhary, 1985), uno con base en las corre-
laciones fenotipicas y otro teniendo en cuenta
las correlaciones genotipicas. También se
hicieron grupos de las variables altamente co-
rrelacionadas (r > 0.60), que se utilizaron para
seleccionar aquellas de mayor importancia.
Los coeficientes de correlaciéon fenotipi-
cos, genéticos, ambientales y de sendero se
estimaron usando el programa GENES desa-
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Cuadro 1. Hibridos interpoblacionales de tomate de arbol (Cyphomandra betacea Cav. Sendt) evaluados en el ensayo.

Cruzamiento Padre 1 Padre 2 Cruzamiento Padre 1 Padre 2
1x24 CBcon74 CBl179 13x 36 CBcl12 CBb73
1x25 CBcon74 CBc039 13 x 37 CBcl12 CBf89
1x26 CBcon74 CBb75 13 x 38 CBcl12 CBu86
2x25 CBa09 CBc039 14 x 37 CBp25 CBf89
2x26 CBa09 CBb75 14 x 38 CBp25 CBu86
2x27 CBa09 CBg70 14 x 39 CBp25 CBsj38
3x26 CBb03 CBb75 15x 38 CBb08 CBu86
3x27 CBb03 CBg70 15x 39 CBb08 CBsj38
3x28 CBb03 CBu88 15 x40 CBb08 CBc046
4 x 27 CBc044 CBg70 16 x 39 CBc93 CBsj38
4 x28 CBc044 CBu88 16 x 40 CBc93 CBc046
4 x29 CBc044 CBsj35 16 x41 CBc93 CBu65
5x28 CBi49 CBu88 17 x 40 CBc042 CBco46
5x29 CBi49 CBsj35 17x 41 CBco42 CBu6b5
5x 30 CBi49 CBi50 17 x 42 CBc042 CBcon34
6x29 CBi51 CBsj35 18 x41 CBsj36 CBu65
6 x 30 CBi51 CBi50 18 x 42 CBsj36 CBcon34
6x 31 CBi51 CBI178 18 x 43 CBsj36 CBu87
7 x 30 CBIl81 CBi50 19 x 42 CBcon33 CBcon34
7 x 31 CBI81 CBI178 19 x 43 CBcon33 CBu87
7 x 32 CBI81 CBsj37 19 x 44 CBcon33 CBu94
8x 31 CBunt1305 CBL178 20x 43 CBpl9 CBu87
8 x 32 CBunt1305 CBsj37 20 x 44 CBpl9 CBu9%4
8x 33 CBunt1305 CBcl5 20 x 45 CBpl9 CBc95
9x 32 CBb04 CBsj37 21 x 44 CBcll CBu9%4
9x 33 CBb04 CBcl5 21 x 45 CBcll CBc95
9x 34 CBb04 CBc040 21 x 46 CBcll CBI177
10 x 33 CBcl4 Cbcl5 22 x 45 CBb06 CBc95
10 x 34 CBcl4 CBco40 22 x 46 CBb06 CBI177
10 x 35 CBcl4 CBu84 22 x 47 CBb06 CBc041
11x 34 CBb02 CBco40 23 x 46 CBu82 CBI77
11x35 CBb02 CBu84 23 x 47 CBu82 CBco41
11x 36 CBb02 CBb73 23 x48 CBu82 CBbO1
12 x 35 CBI80 CBu84 24 x 47 CBl179 CBco41
12 x 36 CBI80 CBb73 24 x 48 CBI79 CBbO1
12 x 37 CBI80 CBf89 25x48 CBc039 CBbO1

rrollado por Cruz (2006). El programa aplica
las formulas clasicas de correlacion:

Correlacion fenotipica (rF(XY)): rF(XY)
Correlacion genética (rG(XY)): rG(XY)
Correlacion ambiental (rE(XY)): rE(XY)

COVF(XY)/ SF(X).SF(Y)
COVG(XY)/ SG(X).SG(Y)
COVE(XY)/ SE(X).SE(Y)
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donde, r(XY) y COV(XY) = son correlacio-
nes y covarianzas fenotipicas (rF), genéticas
(rG) y ambientales (rE) entre los caracteres X
e Y, respectivamente; S(x) y S(y) = son des-
viaciones estandar fenotipicas, genéticas y
ambientales de X e Y, en su orden.

Una vez estimados los coeficientes de
correlacion se confirmé la significancia esta-
distica para cada uno de ellos (r), planteando
la hipétesis nula: Ho: r = O vs. la hipétesis
alterna Ha: r # 0, mediante una prueba de
‘’, dada por tec = rx(n — 2)?/(1 - *) V2. La ‘¢’
calculada (tc) se comparé con una ‘t’ de la
Tabla (tt), al nivel de significancia de 0.05
y con n = 2 grados de libertad. La regla de
decision fue: si tc = tt, entonces el valor de r
es estadisticamente diferente de cero (Espitia
et al.,, 2008).

El analisis de sendero consiste en desdo-
blar el coeficiente de correlaciéon (fenotipico,
genético o ambiental) en los efectos directos e
indirectos de varios caracteres (causas) sobre
una variable basica compleja (efecto). Con
base en las matrices de correlaciones fenoti-
picas y genéticas se desdoblaron los rF y los

EN TOMATE DE ARBOL (Cyphomandra betacea CAV. SENDT.)

rG para determinar los efectos que influyen
sobre el PF. En este caso, el sistema PF (va-
riable efecto) estuvo en funcion del PUS, CJ,
pH, BX, AC, IM, PSF y NTS (variables causas).

Resultados y discusion

Los coeficientes de correlacion fenotipica (rF),
genética (rG) y ambiental (rE) encontrados
aparecen en el Cuadro 2. Sin excepciones,
las rG fueron de mayor magnitud que las
rF. Los resultados obtenidos indican una
rG positiva y significativa (P < 0.05) entre las
variables PFy P + S (0.92), PF y CJ (0.81) y
entre PF y PSF (0.97) y evidencian una accion
genética comun entre estas variables, lo cual
facilita la seleccion ya que el proceso se haria
utilizando cualquiera de ellas. Las rF y rG
del PF con P+ S (0.71 y 0.97, respectivamen-
te) y con CJ (0.51 y 0.81, en su orden) fueron
significativas (P < 0.05). Las magnitudes de
la correlacion fenotipica genética positivas
indican que la seleccion por PF produce un
incremento en el caracter respectivo antes
citado (Cuadro 2).

Cuadro 2. Correlaciones fenotipicas (rF), genotipicas (rG) y ambientales (rE) para el peso de pulpa mas semilla (P + S), con-
tenido de jugo (CJ), pH, sélidos solubles (°brix), acidez titulable (AC), indice de madurez (IM), peso de semilla por

fruto (PSF) y numero total de semillas (NTS).

Variable P+S CJ pH

PF rF 0.71* 0.51* -0.01
rG 0.92* 0.81* -0.17
rE 0.44 0.32 0.05
P+S rF 0.75* -0.02
rG 0.96* 0.11
rE 0.64* -0.05
CJ rF -0.09
rG -0.71
rE -0.01
pH rF
rG
rE
Brix rF
rG
rE
AC rF
rG
rE
M rF
rG
rE
PSF rF
rG
rE

Brix AC IM PSF NTS
0.04 0.23 -0.15 0.31 0.29
0.01 1.39 999.00 0.97* 1.11
0.07 0.17 -0.10 -0.04 -0.08
0.13 0.18 -0.08 0.27 0.28
-0.02 1.65 999.00 0.95* 1.31
0.20 0.05 0.06 0.02 -0.03
0.17 0.14 -0.01 0.26 0.25
-0.03 2.54 999.00 1.27 1.48
0.23 -0.04 0.12 -0.02 -0.03
-0.07 0.07 -0.07 0.02 0.03
-0.31 4.57 999.00 0.75* 1.16
-0.04 -0.06 0.06 -0.06 -0.06
0.17 0.61* 0.04 0.02

4.06 999.00 0.22 0.21

-0.03 0.69* 0.00 -0.02

-0.47 0.18 0.21

999.00 2.01 3.44

-0.57 0.09 0.07

-0.100 -0.14

999.00 999.00

-0.07 -0.07
0.98*

1.02
0.98*
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Las rF, rG y rE, entre las variables P + S
y CJ muestran correlacion fenotipica menor
que la correlacion genética (rF = 0.75 < rG =
0.96), lo que implica una correlacion ambien-
tal importante (rE = 0.64) y por tanto existe
un efecto de los factores ambientales y/o de
los factores no aditivos que afectan negativa-
mente el nivel de asociacion real entre ambos
caracteres de estudio (Espitia et al., 2008).
Lo anterior también se presenta entre las
variables PSF y NTS (rF = 0.98 < rG = 1.02,
rE = 0.98).

En la caracteristica SST (°brix) hay una
correlacion genética y ambiental positiva y
significativa con el IM, pero no existe una
relacion genética entre ellos, por tanto, el
fenotipo es debido al efecto del ambiente y
no al genotipo.

Las correlaciones genéticas positivas y
significativas entre PSF con P + S (0.95) y pH
con PSF (0.75) pueden también ser considera-

das de importancia, ya que sugieren que una
seleccion por PSF incide de manera directa
en el aumento o reduccion del P + S y el pH.
Se puede asumir que las correlaciones gené-
ticas > 1 (Cuadro 2) son perfectas, o que se
recomendaria revisar las varianzas de cada
una de las variables involucradas en el ana-
lisis de correlacion, si una de ellas presenta
diferencias o una varianza significativa y la
otra no, caso en el cual esta correlacion de-
beria ser desechada (Checa, 2012) ya que la
correlacion mide el grado de covarianza entre
dos variables (Mayo, 1980).

Los analisis de sendero, que muestran la
descomposicion de las correlaciones fenotipi-
cas (rF) y genéticas (rG) para el PF aparecen
en los Cuadros 3 y 4. En el analisis de sen-
dero para las rF (Cuadro 3) se observa que
los efectos directos de P + S (0.743) y PSF
(1.166) sobre el coeficiente de correlacion (PF:
0.707 y 0.313, respectivamente) son positi-

Cuadro 3. Analisis de sendero para correlaciones fenotipicas del peso de fruto (PF) en funcion de peso de pulpa mas semilla
(P + S), contenido de jugo (CJ), pH, grados brix (BX), acidez (AC), indice de madurez (IM), peso de semilla del fruto
(PSF) y ntimero total de semilla (NTS) en tomate de arbol (C. betacea), municipio de Pasto Narifio, Colombia.

Variables Correlaciones fenotipicas rG con PF
P+8§ CJ PH BX AC IM PSF NTS

P+S 0.743 -0.057 0.000 -0.013 0.027 -0.001 0.313 -0.305 0.707

CJ 0.554 -0.077 0.000 -0.018 0.021 0.000 0.298 -0.267 0.512

PH -0.015 0.007 -0.004 0.007 0.011 -0.001 0.018 -0.035 -0.012

BX 0.094 -0.013 0.000 -0.104 0.026 0.007 0.041 -0.017 0.036

AC 0.131 -0.010 0.000 -0.018 0.154 -0.006 0.209 -0.229 0.231

IM -0.061 0.001 0.000 -0.064 -0.072 0.012 -0.118 0.153 -0.148
PSF 0.200 -0.020 0.000 -0.004 0.028 -0.001 1.166 -1.055 0.313
NTS 0.211 -0.019 0.000 -0.002 0.033 -0.002 1.146 -1.074 0.294

R2=0.56, h = 0.66

En la diagonal y en negrilla aparecen los efectos directos y fuera de la diagonal los indirectos.

Cuadro 4. Analisis de sendero para correlaciones genéticas del peso de fruto (PF) en funcion de peso de pulpa mas semilla
(P + S), contenido de jugo (CJ), pH, grados brix (BX), acidez (AC), indice de madurez (IM), peso de semilla del fruto
(PSF) y nimero total de semilla (NTS) en tomate de arbol (C. betacea). Municipio de Pasto Narifio, Colombia.

Variables Correlaciones genéticas rG con PF
P+8$8 CJ PH BX AC IM PSF NTS
P&S 1.353 -0.461 0.001 -0.005 -0.319 0.560 0.832 -1.041 0.921
CJ 1.303 -0.479 -0.004 -0.007 -0.489 0.560 1.106 -1.182 0.809
PH 0.151 0.339 0.006 -0.073 -0.882 0.560 0.653 -0.925 -0.171
BX -0.031 0.014 -0.002 0.235 -0.783 0.560 0.188 -0.170 0.012
AC 2.234 -1.215 0.025 0.953 -0.193 0.560 1.758 -2.735 1.387
IM 1352.0 -478.39 5.51 234.62 -192.76 0.00 872.99 -795.00 999.00
PSF 1.289 -0.606 0.004 0.050 -0.388 0.560 0.874 -0.815 0.969
NTS 1.770 -0.711 0.006 0.050 -0.663 0.560 0.894 -0.796 1.111
2=1 h=0

En la diagonal y en negrilla aparecen los efectos directos y fuera de la diagonal los indirectos.

220



CORRELACIONES GENOTIPICAS, FENOTIPICAS Y AMBIENTALES, Y ANALISIS DE SENDERO

vos y mayores que los efectos indirectos de
las demas variables incluidas en el analisis.
Estos resultados, tanto de los efectos directos
como el coeficiente de correlacion explican
la verdadera relacion existente entre ambos
caracteres, por tanto, una seleccion directa a
través de esta caracteristica resultaria efec-
tiva (Singh y Chaudhary, 1985).

El coeficiente R? del analisis de sendero
con base en las correlaciones fenotipicas fue
de 56% (Cuadro 3), considerado bajo por lo
que se infiere que las variables presentes en
el modelo no explican fenotipicamente el PF.
En el analisis las variables con mayor efecto
directo sobre el PF fueron P + S (0.743) y PSF
(1.166), mientras que en el genético (Cuadro
4) fueron P + S (1.35) y PSF (0.874).

El coeficiente de determinacion (R?) en el
analisis de sendero para rG indica que 100%
de la variabilidad del PF fue explicada por
las variables P + S, CJ, PH, BX, AC, IM, PSF
y NTS, lo que es un buen ajuste del modelo
y muestra la importancia de las variables
explicativas en la definicion del PF (Espitia
et al., 2008).

La descomposicion de la correlacion (rF
= 0.512) entre CJ y PF (Cuadro 2) se explica
en mayor proporcion por los efectos indirec-
tos de P + S (0.554) que por el efecto directo
de la variable CJ (-0.077); esto indica que la
correlacion significativa y directa existente
entre CJ y PF es debida, en mayor propor-
cion, a la influencia indirecta a través de P +
S. Con base en el primer analisis de sendero
(Cuadro 3) se puede inferir que la seleccion
por mayor P + S y CJ permite la obtencion de
frutos mas pesados.

En el caso del analisis de sendero para
las rG (Cuadro 4) se observa que el efecto
directo de P + S (1.353) sobre el coeficiente
de correlacion PF = 0.921 es mayor que los
efectos indirectos de las otras variables que
se incluyeron en el analisis. Al ser positivos,
tanto el efecto directo como el coeficiente de
correlacion, este ultimo explica la verdadera
relacion existente entre ambos caracteres, e
indica que la seleccion directa a través de esta
caracteristica es efectiva (Singh y Chaudhary,
1985). En el mismo Cuadro 4 se observa que
en el analisis de sendero para correlaciones
genéticas, el efecto directo de la variable PSF
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sobre el PF (0.874) es menor que el efecto
indirecto de P + S sobre PF (1.289); en este
caso, el valor de la correlacion (0.969) se le
atribuye al efecto indirecto de la variable P +
S. En esta situacion el factor causal indirecto
es considerado para los procesos de seleccion
(Singh y Chaudhary, 1985).

Conclusiones

¢ En este estudio, los altos valores de corre-
lacion genética mostraron que las variables
que mas influyen en el peso del fruto de
tomate de arbol y que pueden ser utiliza-
das como criterios de seleccién son peso
de pulpa mas semilla por fruto y peso de
semilla por fruto.

* En el analisis de sendero para correlaciones
fenotipicas y genéticas, las variables que
mayor efecto directo tuvieron en el peso del
fruto fueron el peso de semilla por fruto y
el peso de pulpa mas semilla por fruto.
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