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ABSTRACT
Wild tomato plants (Solanum lycopersicum L.) constitute an 
enormous reservoir of genetic variability, and their use has led 
to significant advances in the genetic improvement of cultivated 
tomatoes. The objective of this research was to identify wild tomato 
populations tolerant to Ralstonia solanacearum in the germination 
and seedling stages, establishing them as base material for genetic 
improvement programs. Ten tomato populations were inoculated 
with the Ralstonia solanacearum strain coded RsTB1. The 
germination test was performed in a germination chamber set at a 
constant temperature of 27 ± 2 °C with a relative humidity of 70 ± 
5%. The populations were kept in darkness for the first three days 
and under laboratory conditions for seven days. Cluster analysis 
identified six populations with tolerance to the pathogen (p ≤ 0.05). 
Tolerant populations were identified in both phenological stages, 
suggesting that tolerance mechanisms act similarly at each stage. 
These results highlight the potential of wild tomato populations 
as source material for genetic improvement programs aimed at 
managing bacterial wilt.

RESUMEN
Las plantas silvestres de tomate (Solanum lycopersicum L.) 
constituyen un enorme reservorio de variabilidad genética, por lo que 
su utilización ha permitido avances significativos en el mejoramiento 
genético del tomate cultivado. El objetivo de esta investigación 
fue identificar poblaciones de tomate silvestres tolerantes a la 
bacteria Ralstonia solanacearum en las etapas de germinación y 
plántula, estableciéndolas como material base para programas de 
mejoramiento genético. Se inocularon 10 poblaciones de tomate con 
la cepa de Ralstonia solanacearum con código RsTB1. La prueba 
de germinación se realizó en una cámara de germinación ajustada a 
una temperatura constante de 27 ± 2 °C, con una humedad relativa 
del 70 ± 5 %. Las poblaciones se mantuvieron en oscuridad durante 
los primeros tres días y en condiciones ambientales del laboratorio 
durante siete días. El análisis de agrupamiento identificó seis 
poblaciones con tolerancia al patógeno (p ≤ 0.05). En ambas etapas 
fenológicas se identificaron poblaciones tolerantes, lo que sugiere que 
los mecanismos de tolerancia actúan de manera similar en cada etapa. 
Estos resultados destacan el potencial de poblaciones silvestres de 
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tomate como material base para programas de mejoramiento genético 
orientados al manejo de la marchitez bacteriana.
Palabras clave: tomate silvestre, tolerancia, mejoramiento genético, 
resistencia, índice de germinación, radícula.

Keywords: Wild tomato, tolerance, genetic improvement, resistance, 
germination rate, radicle.

El tomate (Solanum lycopersicum L.) es la 
segunda hortaliza más cultivada y de mayor 
importancia alimenticia a nivel mundial por 
su contribución a la seguridad alimentaria y 
su amplio uso en la dieta humana (Kim et al., 

2016). En el 2023, la producción global superó los 192.32 
millones de toneladas cosechadas en una superficie de 
5.4 millones de hectáreas (Organización de las Naciones 
Unidad para la Alimentación y la Agricultura [FAO], 2023). 
Debido a su amplia distribución mundial, este vegetal está 
frecuentemente expuesto tanto a factores bióticos como 
abióticos, los que disminuyen su rendimiento (Ramírez-
Ojeda et al., 2021).

Entre los factores bióticos, la marchitez bacteriana 
causada por Ralstonia solanacearum representa una 
de las enfermedades más destructivas en solanáceas, 
particularmente en regiones tropicales y subtropicales 
(Valdez, 2016). Este patógeno presenta un amplio rango 
de hospederos, superior a 200 especies y una elevada 
variabilidad genética, lo que dificulta su manejo y favorece 
su persistencia en el suelo y en el agua (Khan et al., 2020; 
Yuliar et al., 2015). En el cultivo de tomate, las pérdidas 
asociadas a esta enfermedad pueden oscilar entre 0 y 90 %, 
dependiendo de las condiciones ambientales y del manejo 
agronómico (Yuliar et al., 2015).

La complejidad del patosistema (parasitismo 
de un subsistema ecológico) R. solanacearum-tomate 
se ve reforzada por la capacidad del patógeno para 
colonizar tejidos vasculares, persistir de forma endofítica 
y diseminarse a través de material vegetal, agua y suelo 
(Obrador-Sánchez et al., 2017; Jose et al., 2023). Estas 
características, sumadas a la limitada eficacia de los métodos 
de control químico y cultural, hacen que el desarrollo de 
materiales con tolerancia genética sea una de las estrategias 
más sostenibles para el manejo de la enfermedad (Karim y 
Hossain, 2018).

Las poblaciones silvestres de tomate adquieren 
especial relevancia, ya que constituyen un importante 
reservorio de variabilidad genética. Estudios sobre la 
historia de domesticación indican que el tomate cultivado se 
originó a partir de Solanum pimpinellifolium L. y Solanum 
lycopersicum var. cerasiforme, procesos que implicaron 
una reducción progresiva de la diversidad genética, 
incrementando la susceptibilidad a enfermedades en los 
materiales modernos (Razifard et al., 2020; Darwin et al., 

2003). Por ello, los parientes silvestres representan una 
fuente de genes asociados a tolerancia frente a patógenos.

La evaluación de la tolerancia a R. solanacearum 
en etapas tempranas del desarrollo, como la germinación 
y la fase de plántula, es una alternativa para identificar 
materiales promisorios en un periodo corto de tiempo y 
bajo condiciones controladas (Deanda-Tovar et al., 2025; 
Kim et al., 2016). Estas etapas permiten detectar respuestas 
fisiológicas y de crecimiento asociadas a la interacción 
hospedante-patógeno, facilitando la selección preliminar 
de genotipos con mejor desempeño sanitario. El objetivo de 
este estudio fue identificar poblaciones silvestres de tomate 
con tolerancia a Ralstonia solanacearum durante las etapas 
de germinación y plántula, que permita continuar con un 
programa de mejoramiento genético orientados al manejo 
de la marchitez bacteriana en este cultivo. 

MATERIALES Y MÉTODOS
Ubicación del estudio. El estudio se efectuó en el laboratorio 
de la microbiología, de la Universidad Nacional Agraria 
localizada en las coordenadas 12°08’52’’ de latitud Norte y 
86°09’41’’ de longitud Oeste, ubicada en el kilómetro 12.5 
Carretera Norte, Managua, Nicaragua. 

Material vegetal. Se evaluaron 10 poblaciones de tomate 
silvestres obtenidas del banco de germoplasma del Instituto 
Nicaragüense de Tecnología Agropecuaria (INTA); 
colectadas en diferentes departamentos de Nicaragua y la 
variedad INTA-JL5, denominada en adelata como JL5. 

Se utilizó la cepa R. solanacearum (RsTb1) 
proporcionada por el Centro Nacional de Biotecnología 
Vegetal de la Universidad Nacional Agraria (Nicaragua). El 
aislado bacteriano se cultivó en placas de agar nutritivo por 
un periodo de tres días a temperatura de 28 °C. Las unidades 
formadoras de colonias (UFC), se separaron del medio de 
cultivo agregando 10 ml de agua destilada estéril, raspando 
suavemente la superficie con un asa bacteriológica de 
plástico estéril. La suspensión se filtró a través de una gasa 
estéril en un vaso de precipitado previamente esterilizado. 
Las concentraciones celulares, se ajustaron a UFC mediante 
escala McFarland a una concentración de 1x108 UFC ml-1 

(Gattoni et al., 2023; Kim et al., 2016).
La cepa se reactivó en agar nutritivo (AN) a 25 

°C durante 24 horas. Se preparó una suspensión bacteriana 
siguiendo el método descrito por Kim et al. (2016).
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Desinfección de las semillas. Las semillas fueron sumergidas 
en una placa de Petri con alcohol histológico al 95 % durante 
tres minutos, seguido de dos lavados con agua destilada 
estéril para eliminar el alcohol de las semillas. Luego fueron 
colocadas sobre un papel toalla estéril en una cámara de 
flujo laminar y se dejaron secar durante una hora, según la 
metodología del International Seed Testing Association 
(ISTA, 2026). 

Diseño experimental. El experimento se realizó de octubre 
a noviembre del 2025 en una cámara de germinación (Lab-
Tech Inc®, modelo D-7140, Hopkinton, MA, EE. UU.), en 
condiciones de oscuridad a 72 ± 2 °C y 70 ± 5 % de humedad 
relativa durante los tres primeros días; y en condiciones de 
luz y temperatura ambiental durante siete días. Para cada 
población se estableció una unidad experimental compuesta 
por 20 semillas, dispuestas sobre papel filtro en placas de 
Petri de 5 cm de diámetro. A cada unidad se añadió 2 ml 
de suspensión del inóculo de R. solanacearum, preparada 
previamente en condiciones estériles. Como testigo, se 
utilizaron unidades experimentales idénticas en las que se 
aplicaron 2 ml de agua destilada en lugar del inóculo, con el 
objetivo de determinar un efecto directo de la bacteria en la 
germinación. Posteriormente, cada placa se humedeció con 1 
ml de agua destilada en tres momentos (3, 6 y 9 días después 
de la siembra), para mantener la humedad necesaria durante 
el ensayo. Se utilizó un Diseño Completamente al Azar con 
tres repeticiones.

Variables evaluadas 
Índice de germinación e índice de daño.  Se determinaron 
según las ecuaciones propuestas por Maguire (1962), quien 
señala que el índice de germinación (GRI) es igual a:  

CJi: Concordia-Jinotega, SEst1: Sabana1-Esteli, RR: El Recreo-RACCS, JNS: Jicaro-Nueva Segovia, MM: 
Matiguás-Matagalpa, SRJ: San Rafael-Jinotega, SEst2: Sabana2-Estelí, SCh: Somotillo-Chinandega, TCh: Tomatillo-
Chinandega, INTA: INTA-CNIA, JL5: Jinotega-línea 5.

Donde i = 1, 2 . . . n; n = 10, número de recuentos 
realizados; NDSi, NDS(i-1) = número de semillas dañadas      
en los recuentos i (tiempo inicial), e i – 1 (tiempo final). El 
daño en la semilla se refiere a manchas y/o textura blanda.

Incidencia de Ralstonia en semilla (IR). Se determinó 
considerando la relación del entre semillas dañadas y total de 
semilla expresada en porcentaje como lo indica Maguire (1962).

A los 10 días después de la inoculación (DDI), se 
evaluaron variables de plántula como longitud de la radícula 
(cm), longitud de tallo (cm), longitud total de plántula (cm), 
peso húmedo (g) y peso seco (g) de plántula, para ello se obtuvo 
una muestra de cinco plántulas por unidad experimental, para 
las primeras tres variables se empleó una regla milimétrica; 
para determinar el peso húmedo y peso seco, se utilizó una 
balanza analítica (OHAUS PX323/E (320 g ± 0,001 mg; 
OHAUS Corp., Parsippany, NJ, EE. UU.), y para el secado de 
las muestras, un horno (J.P.Selecta, s.a), modelo Dry‑Big 288 
serie 0541225, España).

Análisis de datos. Se realizó un análisis de conglomerados 
utilizando las distancias de Gower, (1967) y el algoritmo de 
Varianza Mínima de Ward, (1963), con el índice de germinación, 
índice de daños, incidencia, longitud de radícula, longitud de 

Cuadro 1. Identificación y lugar de colecta de poblaciones de tomate
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Donde i = 1, 2 . . . n; n = 10, número de recuentos 
realizados; NGSi, NGS(i-1) = número de semillas germinadas 
en los recuentos i (tiempo inicial), e i – 1 (tiempo final).

Y que el índice de daño (DRI) es iguala a:



Revista Científica                      			 
Vol. 26 N° 46, p. 35 - 42  / junio 2026

CIENCIA DE LAS PLANTASCIENCIA DE LAS PLANTAS

ISSN 1998 – 8850
https://lacalera.una.edu.ni

tallo, longitud total, peso húmedo y peso seco. Se utilizó una 
altura de corte de conglomerado de 2.2 (Hair et al., 2019). 
Las variables fueron sometidos a pruebas de homogeneidad 
de varianza y normalidad, se aplicó un Análisis de Varianza 
y comparaciones de medias de Fisher-LSD (Diferencia 
Mínima Significativa), a los índices de germinación y de 
daño, seleccionando el modelo de mejor ajuste, es decir con 
el menor valor o Índice de Akaike (AIC), considerando los 
grupos y las poblaciones anidadas dentro de los grupos como 
fuentes de varianza. El análisis se realizó utilizando el software 
estadístico R, versión 4.5.1 (R Core Team, 2025).

RESULTADOS Y DISCUSIÓN
Respuesta a Ralstonia solanacearum durante la 
germinación. El análisis de agrupamiento jerárquico permitió 
organizar las poblaciones en cuatro grupos con comportamiento 
contrastante durante la germinación bajo inoculación con R. 
solanacearum. La separación entre grupos estuvo determinada 
por diferencias en germinación, semillas dañadas e incidencia 
de la enfermedad. El análisis de agrupamiento identificó al 
segundo grupo con el mayor porcentaje de poblaciones (61 
%), con los mayores valores para semillas germinadas y baja 
incidencia del patógeno, mientras que los restantes incluyeron 
menor número de poblaciones con mayor afectación (Figura 1).

Figura 1. Dendrograma jerárquico generado utilizando distancias 
de Gower y el algoritmo de Varianza Mínima de Ward basado 
en índices de germinación, índice de daño e incidencia para 
10 poblaciones de tomate silvestre inoculados con Ralstonia 
solanacearum en fase de germinación.

El análisis de componentes principales (ACP) 
verificó la clasificación obtenida por el análisis de 
conglomerados y explica una varianza del 72.7 % y del 27.3 
%, respectivamente; juntas, explicaron el 100 % de la varianza 
en los datos (Figura 2). Este análisis también muestra que las 

poblaciones del grupo tres presentaron alta incidencia y un 
alto índice de semillas dañadas, mientras que las poblaciones 
del grupo cuatro no tienen relación con la variable índice de 
semillas germinadas. El componente principal uno aisló la 
mayor incidencia e índice de semillas dañadas, sin embargo, 
el componente principal dos agrupa el índice de semillas 
germinadas, como variable explicativa.

Figura 2. Análisis de componentes principales para10 poblaciones 
de tomate silvestre inoculados con Ralstonia solanacearum en 
fase de germinación. Isemda: índice de semillas dañadas, Isemger: 
índice de semillas germinadas. 

La población definida como INTA registró el mayor 
número de semillas germinadas (μ=11.12), lo que muestra 
mayor capacidad para sostener el proceso germinativo bajo 
presión del patógeno. Las poblaciones Cji, RR, SEst1, JNS, 
SRJ y TCh presentaron 0 % de incidencia y menor número 
de semillas dañadas, combinando germinación intermedia 
con baja afectación por el patógeno. Este comportamiento 
los ubica entre los materiales con mejor desempeño en esta 
etapa. Por el contrario, las poblaciones JL5, MM y SEst2 
concentraron los valores más altos de incidencia (11.33 %, 
10 % y 9.26 %, respectivamente y mayor número de semillas 
dañadas (Cuadro 2). En estas poblaciones, la disminución 
en la germinación coincidió con un incremento en el daño 
observado, lo que sugiere mayor impacto del patógeno durante 
el desarrollo inicial. Los coeficientes (AIC), reportados 
constituyen al mejor ajuste en el modelo empleado para 
explicar el comportamiento de las poblaciones sometidas a 
presión por la bacteria (Ralstonia solanacearum). En este 
caso, la variable índice de semilla dañada se constituye 
en un indicador de importancia para la identificación de 
poblaciones promisorias.
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En algunas poblaciones se observaron semillas 
dañadas con incidencia baja o nula, lo que puede asociarse 
a infección superficial sin comprometer completamente la 
viabilidad del embrión, situación descrita en otras solanáceas 
(Sharma y Singh, 2015). El comportamiento registrado se 
podría justificar considerando reportes que señalan que R. 
solanacearum interfiere en la germinación mediante la acción 
de enzimas hidrolíticas que afectan la integridad celular y la 
absorción de agua (Baroukh et al., 2022; Murti et al., 2021). 
Sin embargo, la magnitud del efecto varió entre poblaciones, 
lo que confirma que la respuesta depende del genotipo como 
lo indican Bhunchoth et al. (2025).

Los resultados en esta investigación permiten 
deducir que, la fase de germinación es determinante para la 
expresión de tolerancia o susceptibilidad a R. solanacearum 
y permite identificar poblaciones con potencial para estudios 
posteriores orientados a la caracterización de mecanismos 
de tolerancia o resistencia en diferentes fases de su ciclo 
biológico.

Cuadro 2. Índices de germinación, daño e incidencia de Ralstonia 
solanacearum en poblaciones de tomate silvestre en la fase de germinación

CV: coeficiente de variación, AIC: índice de Akaike, p: probabilidad.

El análisis detectó diferencias (p ≤ 0.05) en las 
fuentes de variación para todos los índices evaluados, 
registrando coeficientes de variación con valores altos (> 40 
%), sim embargo, por tratarse de un experimento en el que 
las poblaciones fueron sometidas a un alto estrés, Paredes-
Cervantes et al. (2025), indican que esta condición aumenta la 
variación aleatoria.

Respuesta a Ralstonia solanacearum durante la fase 
de plántula. Una forma rápida de evaluar la resistencia 
de las poblaciones a los microorganismos causantes de 
enfermedades es exponer las plántulas a concentraciones 
de inóculo (Arunakumar y Gnanesh, 2023). El análisis de 
agrupamiento identificó las poblaciones en cuatro grupos con 
respuestas contrastantes durante la fase de plántula (Figura 
3). La divergencia entre los grupos estuvo determinada por 

diferencias en longitud de radícula (cm), longitud de tallo (cm), 
peso húmedo de plántula (g) y peso seco de plántula (g). Los 
grupos jerárquicos 2 y 4 concentraron el mayor porcentaje de 
poblaciones (80 %) con los mayores valores para longitud de 
radícula, longitud de tallo, peso húmedo, peso seco y peso total 
de plántula.

Figura 3. Dendrograma jerárquico generado utilizando distancias 
de Gower y el algoritmo de Varianza Mínima de Ward basado 
en longitudes de radícula, longitud de tallo y biomasa para 10 
poblaciones de tomate inoculados con Ralstonia solanacearum en 
fase de plántula.

El análisis de componentes principales (ACP) verificó 
la clasificación obtenida por el análisis de conglomerados y 
explica una varianza del 51 % y del 32 %, respectivamente; 
juntas explicaron el 83 % de la varianza total (Figura 4). El 
ACP muestra que las poblaciones uno y dos están asociadas 
positivamente a las variables longitud de radícula, longitud 
de tallo, longitud total, esto indica que las plántulas acumulan 
mayor cantidad de biomasa y las poblaciones del grupo dos 
están asociadas positivamente al peso húmedo y peso seco con 
mayor tejido denso. Estos parámetros suelen relacionarse con 
plantas de alto vigor fisiológico y aptas para el establecimiento 
en campo. 

Las poblaciones, INTA, JNS, MM y TCH presentan 
los mejores valores para longitud de radícula, longitud de tallo 
y longitud total, comportamiento que no se correlaciona con 
el peso húmedo y seco (Cuadro 3). Pérez y Villareal, (2024), 
registraron incrementos superiores en la longitud del tallo, 
acompañados de aumentos en los pesos fresco y seco del 
tejido aéreo en plántulas de tomate; lo que demuestra que el 
comportamiento de las variables de crecimiento puede variar 
según el fenotipo, la fase fenológica del cultivo y las condiciones 
experimentales como lo plantea Machado et al. (2024).39
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Figura 4. Análisis de componentes principales para10 poblaciones 
de tomate inoculados en fase de plántula con Ralstonia 
solanacearum.

Las poblaciones con los menores valores de longitud 
de radícula, longitud de tallo y longitud total mantienen, en 
la mayoría de las poblaciones, un peso seco igual al de las 
poblaciones con los mejores valores de longitud de radícula, 
longitud de tallo y longitud total. 

Las raíces más pequeñas tienen menor capacidad de 
absorción de agua y nutrientes, lo que se refleja en un crecimiento 
general reducido, sin embargo, en este estudio, no se traduce 
en menor peso húmedo y seco, lo que podría atribuirse a un 
diámetro de tallo mayor. La reducción en longitud radicular y 
peso en las poblaciones más afectadas implica menor capacidad 
de exploración del sustrato y absorción de agua y nutrientes, 
lo que puede limitar el establecimiento posterior del cultivo. 
Hossain et al. (2021), describen reducciones significativas 
en el crecimiento radicular y aéreo tras la inoculación con R. 
solanacearum. 

En este estudio, se observa en algunas poblaciones 
mayor susceptibilidad a la bacteria durante la germinación 
que en la etapa de plántula. Esto puede deberse a que, en la 
germinación, la semilla está iniciando su actividad metabólica 
y depende totalmente de la absorción de agua para emerger, 

como lo indica Upretee et al. (2024). En esta fase 
(germinación), cualquier alteración causada por el 
patógeno puede afectar directamente el proceso de 
emergencia; en cambio, en la etapa de plántula los 
tejidos ya están formados y la planta tiene mayor 
desarrollo estructural, lo que puede reducir la 
manifestación visible del daño. 

CONCLUSIONES
Existe variabilidad en la tolerancia a Ralstonia 
solanacearum entre las poblaciones; las mejores 
corresponden a INTA, RR, JNS y SRJ, CJi y TCh; con 
desempeño superior durante la germinación y fase de 
plántula, las que se constituyen en material genético 
promisorio para programas de mejoramiento.

Cuadro 3. Variables de crecimiento en estado de plántulas de 10 poblaciones de 
estado silvestre

CV: Coeficiente de variación, AIC: Índice de Akaike, p: Probabilidad.
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