Versió en Valencià
	De totes les malalties virals que afecten la tomaca cultivada, la malaltia de l'arrissat groc de la tomaca (Tomato yellow leaf curl disease, TYLCD) és una de les més devastadores. Aquesta malaltia està causada per un complex de virus dels quals l’espècie Tomato yellow leaf curl virus (TYLCV) és considerat l'espècie més important. Les actuals estratègies de control per a lluitar contra malalties virals estan basades principalment en la resistència genètica derivada d'espècies silvestres. En la present tesi, la resistència derivada de S. chilense i S. peruvianum ha sigut utilitzadaen millora per a la resistència a TYLCD. En un estudi anterior, es van desenvolupar línies de millora resistents a TYLCV derivades de les entrades de S. chilense LA1932, LA1960 i LA1971. Per tant, el primer objectiu d'aquesta tesi va ser estudiar el control genètic de la resistència derivada d'aquestes entrades. Amb aquest propòsit, es va avaluar la resposta a la infecció viral en generacions segregants derivades de les línies de millora anteriorment citades. Els resultats obtinguts van ser compatibles amb un control monogènic de la resistència . Els nivells de resistència foren majors en les generacions F2 derivades de les entrades LA1960 i LA1971. Cal destacar que el nivell de resistència present en els nostres materials és comparable o fins i tot major que els trobats en línies de tomaca homozigotes pel gen Ty-1. La resposta de plantes heterozigotes pel gen de resistència va ser comparable a la resposta de les plantes homozigotes en les tres fonts emprades. Això implica que els gens de resistència derivats d'aquestes fonts semblen ser quasi completament dominants. Aquest efecte va ser més pronunciat en la resistència derivada de LA1971. Els resultats foren similars quan es va comparar l'acumulació viral, tal com s'esperava, ja que es va trobar una correlació positiva entre acumulació viral i simptomatologia en aquestes famílies. Això té importants implicacions en millora, ja que la resistència s'utilitzarà principalment pel desenvolupament d'híbrids.
	El segon objectiu va ser mapejar els loci associats amb els gens majors de resistència identificats. Es van provar un total de 263 marcadors, sent 94 d'ells polimòrfics entre la tomaca i S. chilense. L'anàlisi dels recombinants va permetre localitzar els loci responsables de la resistència al cromosoma 6, en un interval de 25 cM. Aquest interval inclou la regió Ty-1/Ty-3, on havien estat mapejats prèviament dos loci de resistència a TYLCV derivats de diferents entrades S. chilense. Per determinar si els gens de resistència identificats en les nostres poblacions eren al·lèlics a Ty-1 i Ty-3, es va dur a terme posteriorment el mapatge amb major precisió dels mateixos. Un total de 13 marcadors moleculars addicionals distribuïts al llarg del cromosoma 6 va permetre identificar 66 recombinants i acurtar la regió de la resistència a un interval d'aproximadament 950 kb, el qual se solapa amb la regió Ty-1/Ty-3 descrita prèviament per altres autors. Per tant, els resultats obtinguts indiquen que la resistència a TYLCV en diverses entrades de S. chilense està governada per gens estretament lligats o al·lels del mateix gen.
	El tercer objectiu d'aquesta tesi va ser l'inici de la construcció d'un conjunt de línies d'introgressió (ILS) derivades de l'entrada de S. peruvianum PI 126944 al fons genètic de la tomaca cultivada. El material vegetal inicial va consistir en diverses generacions segregants derivades de dos híbrids interespecífics obtinguts prèviament pel nostre grup. Es van necessitar nombrosos encreuaments i rescat d'embrions per obtenir les diferents generacions, a causa de la incompatibilitat sexual existent entre la tomaca i PI 126944. Va ser possible obtenir algunes llavors viables a partir de diversos fruits madurs de les generacions més avançades, tot i que també es va utilitzar el rescat d'embrions per obtenir descendència. Com que només es van obtenir unes poques plantasmediante retroencreuament directe, es realitzaren creus addicionals per incrementar el nombre de descendents. També es va trobar un alt grau d'incompatibilitat en encreuaments entre plantes germanes. Es van provar un total de 263 marcadors moleculars en algunes generacions, sent 105 polimòrfics entre la tomaca i PI 126944. Les generacions disponibles van ser genotipades amb aquests marcadors polimòrfics per a veure què al·lels de S. peruvianum havien estat ja introgresats. Com a mitja, el 79, 78 i 84 % del genoma de S. peruvianum va estar representat en les generacions pseudo-F2, pseudo-F4 i pseudo-F5, respectivament, per als marcadors analitzats. Es va observar una reducció en el genoma de S. peruvianum a les generacions més avançades, com BC1 (56%), pseudo-F2-BC1 (60%) i pseudo-F3-BC1 (70%). Una reducció encara més gran va ser observada en la generació pseudo-F3-BC2 (33%). Com a conseqüència de la reducció en el genoma de S. peruvianum, s’observà una pèrdua d'incompatibilitat en alguns casos. El genoma de S. peruvianum estigué quasi totalment representat entre les diferents plantes de les generacions més avançades. Es va dur a terme l'avaluació de la resistència a TYLCV i Tomato spotted wilt virus (TSWV) en diverses generacions avançades, algunes de les quals van ser resistents a un o als dos virus. Una vegada que aquesta col·lecció d'ILs sigui desenvolupada, representarà una poderosa eina per explotar la resistència a diferents patògens trobada en aquesta particular entrada a més d'altres possibles caràcters d'interès.
	En conclusió, hem aprofundit en la utilització de dues espècies silvestres amb demostrada resistència a TYLCD i altres patògens, S. chilense i S. peruvianum, identificant i mapejant de forma precisa nous gens de resistència.

[bookmark: _GoBack]
