
                                                                          

 

LLAMADO A TESISTA DE PREGRADO​

Validación genómica de progenies F1 de tomate mediante análisis de 

parentesco y marcadores SNP 

 

Se invita a estudiantes de pregrado interesados/as en genética vegetal, mejoramiento genético, 

bioinformática y recursos genéticos a desarrollar una memoria de título orientada a la validación 

genética de progenies F1 de tomate mediante análisis de parentesco basados en marcadores 

SNP. El estudio utilizará información genómica de 56 genotipos, incluyendo parentales 

contrastantes autofecundados y progenies derivadas de cruzamientos dirigidos. 

Área temática Genética vegetal, mejoramiento genético, 
recursos genéticos y bioinformática 

Especie/modelo Tomate (Solanum lycopersicum L.) 
Tipo de tesis Análisis genómico de parentesco y validación 

de cruzamientos 
Datos disponibles 56 genotipos genotipados mediante SNPs 
Producto central Validación genética de híbridos F1 y 

protocolo de control de calidad 

1. Antecedentes y justificación 
Los marcadores SNP permiten verificar la identidad genética de híbridos, confirmar filiación 

parental y detectar errores de cruzamiento. La población disponible ofrece una oportunidad 

para desarrollar herramientas aplicadas al mejoramiento genético y la conservación de recursos 

genéticos. 

2. Pregunta de investigación 
¿Es posible confirmar la filiación parental y la identidad genética de las progenies F1 de tomate 

mediante análisis de parentesco basados en marcadores SNP? 

3. Título tentativo de tesis 
Validación genómica de progenies F1 de tomate mediante análisis de parentesco y marcadores 

SNP. 



4. Hipótesis de trabajo 
Las progenies F1 derivadas de los cruzamientos entre SLY6 y SLY148 presentarán relaciones 

genéticas compatibles con ambos progenitores y podrán ser identificadas como híbridos 

verdaderos mediante SNPs. 

5. Objetivos 
Objetivo general: Determinar las relaciones de parentesco y validar la identidad genética de 

progenies F1 de tomate mediante análisis genómicos basados en SNP. 

Objetivos específicos 
1.​ Procesar y depurar la información genotípica disponible, mediante control de calidad, 

filtrado de marcadores SNP y estimación de matrices de similitud y distancia genética 
entre parentales y progenies.  

2.​ Determinar las relaciones de parentesco y validar la filiación parental de las progenies 
F1, utilizando análisis de identidad genética (IBS e IBD) y otros parámetros de 
compatibilidad genética.  

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

6. Perfil del/de la postulante e información para postulación 
Documentos sugeridos CV, carta de motivación y certificado de alumno regular. Deseable 

manejo básico de R y análisis estadístico. 
Contacto Dra. Erika Salazar – esalazar@inia.cl (+562 2577 9261); Dr. 

Máximo González – maximo.gonzalez@ceaza.cl 
Plazo de postulación 08 junio – 15 julio 2026 
Lugar de ejecución 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 
"Desentrañando las contribuciones de la genética del huésped, el ambiente y el reclutamiento 
del microbioma a la resiliencia del tomate a la sequía: desde la base del reclutamiento 
bacteriano beneficioso inducido por la sequía hasta la identificación optimizada de inoculantes 
PGPR" ejecutado por el Centro de Estudios Avanzados de Zonas Áridas (CEAZA), en conjunto con 
el Instituto de Investigaciones Agropecuarias (INIA) y la Universidad Católica del Norte (UCN). 
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