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LLAMADO A TESISTA DE PREGRADO

Validacion gendomica de progenies F1 de tomate mediante andlisis de
parentesco y marcadores SNP

Se invita a estudiantes de pregrado interesados/as en genética vegetal, mejoramiento genético,
bioinformatica y recursos genéticos a desarrollar una memoria de titulo orientada a la validacién
genética de progenies F1 de tomate mediante analisis de parentesco basados en marcadores
SNP. El estudio utilizard informacién gendmica de 56 genotipos, incluyendo parentales
contrastantes autofecundados y progenies derivadas de cruzamientos dirigidos.

Area tematica Genética vegetal, mejoramiento genético,
recursos genéticos y bioinformatica

Especie/modelo Tomate (Solanum lycopersicum L.)

Tipo de tesis Analisis gendmico de parentesco y validacion
de cruzamientos

Datos disponibles 56 genotipos genotipados mediante SNPs

Producto central Validacidn genética de hibridos F1y

protocolo de control de calidad

1. Antecedentes y justificacion

Los marcadores SNP permiten verificar la identidad genética de hibridos, confirmar filiacion

parental y detectar errores de cruzamiento. La poblacion disponible ofrece una oportunidad
para desarrollar herramientas aplicadas al mejoramiento genético y la conservacidn de recursos
genéticos.

2. Pregunta de investigacion
¢Es posible confirmar la filiacion parental y la identidad genética de las progenies F1 de tomate
mediante andlisis de parentesco basados en marcadores SNP?

3. Titulo tentativo de tesis

Validacion gendmica de progenies F1 de tomate mediante andlisis de parentesco y marcadores
SNP.



4. Hipotesis de trabajo

Las progenies F1 derivadas de los cruzamientos entre SLY6 y SLY148 presentaran relaciones
genéticas compatibles con ambos progenitores y podran ser identificadas como hibridos
verdaderos mediante SNPs.

5. Objetivos

Objetivo general: Determinar las relaciones de parentesco y validar la identidad genética de
progenies F1 de tomate mediante analisis gendmicos basados en SNP.

Objetivos especificos

1. Procesary depurar la informacidn genotipica disponible, mediante control de calidad,
filtrado de marcadores SNP y estimacion de matrices de similitud y distancia genética
entre parentales y progenies.

2. Determinar las relaciones de parentesco y validar la filiacidon parental de las progenies
F1, utilizando anélisis de identidad genética (IBS e IBD) y otros pardametros de
compatibilidad genética.

3. Caracterizar la estructura genética de la poblacion estudiada e identificar posibles
inconsistencias en los cruzamientos, mediante analisis multivariados (PCA y PCoA),
dendrogramas de agrupamiento y detecciéon de individuos fuera de tipo o errores de
cruzamiento.

6. Perfil del/de la postulante e informacion para postulacion

Documentos sugeridos CV, carta de motivacidn y certificado de alumno regular. Deseable
manejo basico de Ry analisis estadistico.

Contacto Dra. Erika Salazar — esalazar@inia.cl (+562 2577 9261); Dr.
Maximo Gonzalez — maximo.gonzalez@ceaza.cl

Plazo de postulacion 08 junio — 15 julio 2026

Lugar de ejecucion Unidad de Recursos Genéticos y Banco de Germoplasma La
Platina. Instituto de Investigaciones Agropecuarias.

Av. Santa Rosa 11610, La Pintana, Santiago

Esta oferta de tesis de pregrado se enmarca dentro del proyecto ANILLO ATE250038
"Desentrafiando las contribuciones de la genética del huésped, el ambiente y el reclutamiento
del microbioma a la resiliencia del tomate a la sequia: desde la base del reclutamiento
bacteriano beneficioso inducido por la sequia hasta la identificacion optimizada de inoculantes
PGPR" ejecutado por el Centro de Estudios Avanzados de Zonas Aridas (CEAZA), en conjunto con
el Instituto de Investigaciones Agropecuarias (INIA) y la Universidad Catélica del Norte (UCN).
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