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Introduccion:

Fenotipo =

l

Numero de Frutos
Peso de los Frutos
Rendimiento (Kg/ m?)

Genotipo +

Diferentes
Variedades

Riego
Temperatura
Salinidad
Fertilizacion

+ G X




1. Cambio Climatico

a) Cambio climatico: cambio de clima atribuido directa o indirectamente a la actividad humana que altera la
composicion de la atmosfera mundial y que se suma a la variabilidad natural del clima observada durante
periodos de tiempo comparables (Ley 21.455: Ley Marco de Cambio Climatico) .

Temperatura: La media sube a razén de 0,16 °C por década y la maxima lo hace mas rapido, a 0,2 °C por
década (DMC, 2026).

Contexto hidrico: En 2025 el promedio nacional fue de 571,5 mm, un déficit de 26,2%, y se completaron 19
afnos consecutivos con precipitaciones bajo lo normal (DMC, 2026).

Desde el 2010, existen caidas de hasta 90% en caudales, embalses y aguas subterraneas (Garreaud et al.,
2017).



1. Cambio Climatico (Mega Sequia)

% del histoérico mensual

Caudales en Rios: Provincias Elqui/Limari/Choapa
[2000 a la fechal]
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- Elqui [Algarrobal] = Limari [Las Ramadas] ——— Choapa [Cuncumén] Datos: DGA, Proceso: C. Orrego, CEAZA, 2026

Figura redibujada a partir del gréfico original de CEAZA



1. Cambio Climatico (Mega Sequia)

PORCENTAJE REGIOMNAL DE AGUA EMBALSADA

= EMBALSES EN LA REGION DE COQUIMBO
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RESUMEN: FUENTE:

El % de agua embalsada se ha calculado a partir Volumen de agua embalses: 31 agosto 2026 [DGA).
del volumen de agua actual de cada embalse, Imagenes: 30 agosto 2026 [Sentinel-2,
en relacién al volumen total. Las imagenes falso color RGB [8,4,3], Copemicus, EU],
muestran el estado actual de cada embalse. Autora: Pamela Maldonado [CEAZA, 2026).
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1. Cambio Climatico (Mega Sequia)

EMBALSES EN LA REGION DE COQUIMBO @
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Acuerdo de Distribucién
Junta de Vigilancia del Rio Elqui y sus Afluentes — Aguas del Valle (2022-2026)
Cuando el embalse Puclaro alcance un volumen igual o inferior a 8 Hm? (3,8%

de su capacidad), el agua del rio y la embalsada se destinaran exclusivamente
al consumo humano.

Distribuciéon del Consumo de Agua Superficial
y Subterranea

v
pecusnn 0,4% | | \
movstriaL 0,6% |, \ \
GENERACION ELECTRICA 0,6% i
mimera 3,8%
AGUA POTABLE ¥ SANEAMIENTD 6,3 %

sericoLs BB%
(Escenarios Hidricos, 2030)



1. Cambio Climatico

Se estima que en América Latina y el Caribe, la reduccion de la productividad agricola ha sido de entre 26%
y 34% (Ortiz-Bobea et al., 2021).

Factor Ambiental Consecuencia

Acelera el desarrollo de los cultivos, acorta los ciclos y adelanta la
Temperatura madurez, lo que reduce el rendimiento y puede afectar la calidad de
los frutos (MINAGRI & MMA, 2013)

Reduccién del agua de riego disponible en verano para los cultivos

Agua (Garreaud et al., 2017; DMC, 2026).

Olas de calor, heladas fuera de temporada, granizos y lluvias intensas
Eventos Extremos ~ oy
dafian cosechas en momentos criticos.

Inviernos mas templados adelantan la aparicion de insectos plaga
(MINAGRI & MMA, 2013), se modifican los patrones de enfermedades
y aparecen desajustes entre la floracion y la actividad de los
polinizadores (MINAGRI, 2024).

Plagas, enfermedades, polinizadores



1. Plan de Accidn Frente al Cambio Climatico

Adaptacion al cambio climatico con el fin de moderar o evitar los darios, reducir la
vulnerabilidad, aumentar la resiliencia o aprovechar las oportunidades beneficiosas.

» Gestion integrada de recursos hidricos.
» Mejorar tecnologia y eficiencia hidrica intrapredial.
 ldentificar recursos genéticos tolerantes al cambio climatico.

(Plan de Adaptacién al Cambio Climatico del Sector Silvoagropecuario, 2013; 2024)



1. Plan de Accidn Frente al Cambio Climatico

De los recursos genéticos como materia prima a las variedades locales como herramienta de adaptacion.

_ Plan 2013 Plan 2024-2028 (Ley 21.455)

Papel de la variedad Fuente de genes y linea base para medir las Herramienta de adaptacion; su rescate es una
tradicional ganancias de las nuevas variedades. solucion basada en la naturaleza.

M1, acciones 1.3 y 1.4: rescatar y poner a

M11: mejoramiento genético de cultivos disposicion variedades localmente adaptadas

Medida clave . .
vulnerables (trigo, papa, leguminosas).

(INIA).
Bioinsumos para el control de plagas y resiembra
Microorganismos Control biolégico de plagas (M6). de microorganismos para la fertilidad del suelo
(accion 6.1).
Recursos genéticos rescatados y nuevas 300 unidades productivas reciben variedades
Metas , . ) , )
lineas o variedades. locales; 10.000 incorporan variedades adaptadas.

Fuentes: MINAGRI'& MMA (2013), Plan de Adaptacion al Cambio Climatico del Sector Silvoagropecuario; MINAGRI (2024), Plan 2024-2028, aprobado por Decreto N° 16 (2025).



2. Genotipo

La Paradoja: Justo cuando mas se necesita diversidad para adaptarse, la agricultura posee de una base genética mas
estrecha.

Manejadas por culturas indigenas o
Parientes agrarias tradicionales mediante el
silvestres cultivo, la seleccién vy la difusién de

semilla (Ramirez-Villegas et al., 2022) Genes que necesitamos

frente al cambio climatico .-~

16,7% mas homogénea (Khoury et al., 2014).
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2. Genotipo

Variedad moderna

* Genéticamente uniforme.
» Alto rendimiento en condiciones éptimas.

* Mas vulnerable ante estreses extremos y
combinados.

Variedad tradicional (landrace)
e [ ° o o
e Pe @0 “wo ¢Co ® L IS
* Poblacién heterogénea que sigue evolucionando

(Mercer et al., 2008).

* Aporta estabilidad bajo estrés, aunque no siempre el
mayor rendimiento absoluto (Farooq, 2023).

* Fuente de genes de tolerancia a sequia, calory
salinidad, y de calidad nutricional (Lazaridi et al.,
2024).



2. Genotipo

Genes que vinieron de variedades tradicionales

Calor
Trigo - landraces adaptadas al clima

Tras un episodio de calor, 7.827 genes
cambiaron su expresion: candidatos para la
respuesta temprana.

Barratt et al., 2024

Inmersion Completa
Arroz - landrace FR13A

El locus Sub1 llevado a mega-variedades
aumento su sobrevivencia bajo inundacién.
Septiningsih et al., 2008

Salinidad
Cebada - landrace TX9425

Un unico QTL explicé casi el 50% de la variacion
en tolerancia salina.
Xu et al., 2012

Raices
Arroz - gen qSOR1

Un angulo radical mas superficial mejora los
rendimientos en arrozales salinos.
Kitomi et al., 2020

En tomate, una variante natural del promotor de SIBBX31 se asocia a tolerancia al frio (Zhu et al., 2023). Adaptacion local: Mercer et al. (2008); Lasky et al. (2015).



2. Del banco de germoplasma al campo

La gendmica permite saber qué hay en las colecciones y llevarlo al mejoramiento.

O O OO

Colecta Conservacion Gendmica Pre-mejoramiento Campo
Mapear y recolectar la Resguardo ex situ en Asociaciones genoma- Llevar alelos de Variedades adaptadas
diversidad en el territorio.  bancos de germoplasma  ambiente que predicen landraces a localmente, de vuelta
y en finca. rasgos adaptativos germoplasma élite con los agricultores.
(Lasky et al., 2015). (Gorjanc et al., 2016).

Fuentes: Lasky et al. (2015), Sci. Adv.; Gorjanc et al. (2016), BMC Genomics; Halpin-McCormick et al. (2025), Commun. Biol.; Cheng et al. (2023), bioRxiv.



2. Chile: Un patrimonio por evaluar

Primeros resultados con el germoplasma chileno.

24 landraces de tomate del banco del INIA, casi la mitad tipo Limachino, caracterizadas en campo (Donoso &

Salazar, 2023).

SLY49 SLY49 SLY157

Average fresh fruit weight (FFW) (g fruit™1)

c Total number of fruits (NFM)(fruits m -2)
..

¥ 8000 ¢
E
2
< 6000
he)
Q
> 4000 o
5
o y = -0.151xX2 + 43.225<X + 3074.076
< 20001 o° R? = 0.91 .
© . )
3
° .

0 50 100 150 200 250 300

Total fresh yield (Y)(g m -2)

@
[=]
o
o

F

Total number of fruits (NFM)(fruits m -2)

6000 +

4000 4

2000+

50 100 150 200 250 300
Average fresh fruit weight (FFW) (g fruit™)

Tomate bajo déficit hidrico: 13 accesiones de la coleccién INIA y una variedad comercial, con 100% y 50% del

riego, temporada 2022-2023 (Pastén, 2024).
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2. Chile: El Caso de Tomate

Fenotipo = Genotipo + + G Xx
Ndmero de Frutos Diferentes
Peso de los Frutos Variedades
Rendimiento (Kg/ m?) : = ¢Usar genotipos
contrastantes?
Sensibles Tolerantes
SLY6 (Gaete et al. 2021) SLY1 (Bastias et al. 2020)

SLY6 (Gaete et al. 2021)



2. Chile: El Caso de Tomate

Genotipo

175 accesiones
(INIA — La Platina, Chile)

— ddRADseq (Genoma SL4.0)
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2. Chile: El Caso de Tomate

Il chie
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Ambiente

14 Genotipos x 2 Riego x 3 bloques

2. Chile: El Caso de Tomate
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6 Plantas x Genotipo




Parametros evaluados
Morfolégicos

* Flores Totales

* Flores Cuajadas

« Diametro de tallo

« Diametro de raquis

« Rendimiento (4 cosechas)
 Rendimiento Total

Fisiologicos/Bioquimicos

« HPLC (Compuestos fendlicos)

« Capacidad Antioxidante (Fenoles
totales, DPPH, FRAP, ABTS)

 Enzimas (CAT, APX)

« Contenido de Azucar

« Contenido de Prolina




Resultados

Parametro Evaluado

Genotipo (p-value)

Riego (p-value)

Genotipo:Riego (p-value)

Rendimiento Total (Kg) 0.000 0.000 0.000
Dia. Raquis (mm) 0.000 0.000 0.121
Morfolégico Dia. Tallo (mm) 0.000 0.000 0.608
No. Flores 0.004 0.042 0.982
No. Frutos Cuajados 0.000 0.000 0.473
i i .001 . .
Bioquimico (HPLC) Fertlxllc Acid 0.00 0.569 0.707
Rutin 0.001 0.407 0.722
Folin_mg_EQ_AG.g 0.016 0.448 0.207
DPPH (umol/g planta) 0.178 0.305 0.490
Bioquimico ABTS (umol/ g planta) 0.132 0.827 0.194
. . FRAP (umol/g. planta) 0.532 0.212 0.741
(Espectrofotometria) .
Prolina nmol/ (g. planta) 0.104 0.179 0.334
Aziucar nmol/ (g. planta) 0.046 0.668 0.647
APX (nmol /(g.planta) 0.084 0.302 0.781




Resultados Genotipo x Riego: Rendimiento Total

Total Yield (Kg) - Drought stress

0.91

0.8 1

0.7 1

0.61

0.51

0.4

SLY31

SLY148,

sLY23

SLY127

SLYs9,

Eficiencia en el uso delagua con 50% del
relativa al riego completo

0 0,5 1

Acc. 148 l : : |
Acc. 44 |
Acc. 55
Acc. 31
Gigante Rojo...
Acc. 89
Acc. 23
Acc. 134
Acc. 128
Acc. 71
Acc. 94
Acc. 1 (Poncho Negro)

SLY128

0,93

1.0

15

Total Yield (Kg) - Control

=0 Acc.6 |

1,0 = misma eficiencia que con riego completo. Resultados
preliminares: una temporada y un sitio.



Tolerantes

Resultados: DRI2 — Rendimiento Total

Diametro Raquis |
Flores Cuajadas SLY127
Flores totales
Rendimiento Total |
Diametro Raquis |
. Diametro Tallo L SLY44
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® 1.0 C@®N
w 1o 59 Rendimiento Total S(L:gl\js
5 |
081 .
£ Sensibles '
T Diametro Raquis
© 0.6 SLY23 Flores Cuajadas @
Flores totales  _
S Diametro Tallo |
4 SLY31 lametr . ‘
o . o 0 7 Rendimiento Total @
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En que estamos:
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En que estamos: !
SLY148 X SLY6
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Segregacion de rasgos
vegetales

Objetivo:

Identificar genes asociados a la
tolerancia al deficit hidrico.

Sensible: Tolerante:
SLY6 SLY148



En que estamos:
Bacterias Promotoras del Crecimiento Vegetal

Los microorganismos habitan diferentes nichos de la planta sin causar dano

Filosfera
(en la parte aérea) Endéfitos

Microorganismos que (dentro de los tejidos)

habitan en las superficies Microorganismos que viven

dentro de los tejidos de la
planta sin causar dafo.

de las hojas y tallos.

Rizésfera
(alrededor de las raices)

= i o Endéfitos de Raiz

ta -,
e (dentro de las raices)
el suelo influenciados por las raices

y que interactiian estrechamente Microorganismos que viven

dentro de los tejidos de la
raiz sin causar dafio.

con ellas.

13.2 2 55.4 veces

Ejemplos de mi rganism P

Jemplos de microorganismos maés genes en el
@ % M % > microbioma respecto a
Bacterias Hongos Actinobacterias Arqueas Otros microorganismos sus hospederos vegeta les

(Dai et al. 2025).



Bacterias Promotoras del Crecimiento Vegetal

OE.1: Determinar la Contribucién de los Microorganismos (RyE) Aislar 400 microorganismos Seleccion de Microorganimos basados en
al Rendimiento Endéfitos y Rizosféricos datos genémicos
Bissto Parceles Divididas: o R o o e s ] ?
14 genotipos
52 [ suvisa [ suon [suvies | swvizz | soss [sonzs[sonzo| sia | s | suvea | st [ stves [sovas | sova | com
splamias por e |+ i T R S S —
meses
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“C: Riego 100% | E: Riego 50%.
PR o 7

l

3er. Afio (2027/2028) 2do. afio (2026/2027)

Variedad Sensible (SLY6) + inoculos bacterianos Evaluacion en Maceta Evaluar Rasgos
PGPR
_ Present / Absence Ratio (2 2,0)* Tolerance**

_ Strain |AA Nfb PVK CAS NacCl
ESL 001 + + + ++ ++
ESL 002 + - - + +
ESL 007 + + + ++ ++
ESL 008 + + + + 4
ESLO21 + + + - ++
ESLO30 + - - - +
ESL 042 + + - N
ESL 044 + + ++ ++ 4




Mensaje Final

La conservacion efectiva requiere que las semillas sigan evolucionando en el campo.

« La uniformidad genética es un riesgo frente a
un clima que ya cambio.

» Las variedades tradicionales son una reserva
de adaptacion probada en el campo y visible
en el genoma.

» El desafio es caracterizarlas, articular a los
actores y devolver estas semillas a la tierra.

Ciencia

Caracteriza

Identifica el valor adaptativo con
genomica y ensayos de campo.

Agricultura familiar

Conserva

Mantiene la evolucién viva en el territorio
(McLean-Rodriguez et al., 2021).

Conservar
usando

Empresa

Valoriza

Crea cadenas de valor; redes publico-privadas
ya evaluian landraces (Balconi et al., 2024).

Fuentes: McLean-Rodriguez et al. (2021), Heredity; Ceccarelli & Grando (2020), iScience; Balconi et al. (2024), Biology.
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En que estamos:

Analisis metagenémico (Shotgun) — Comunidad Rizosférica

Sphingobium vermicomposti

Hyphomicrobium album

Estrés . Control Alkalihalobacillus ~clausii
Flavobacterium palustre
Flavobacterium flevense
Tabrizicola piscis
Rhodococcus qingshengii
Nitrosarchaeum koreense
Hydrogenophaga pseudoflava
Qipengyuania vulgaris
Arenimonas terrae
Peribacillus simplex
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PROPIEDADES PGPRs (Plant Growth—Promoting Rhizobacteria)

Como las bacterias benéficas promueven el crecimiento y la salud de las plantas

P

1. FIJACION DE NITROGENO

Convierten el N, atmosférico
en formas utilizables por la planta.

®-;

@ Nitrégeno disponible
para la planta

S

( 5. CONTROL BIOLOGICO

DE PATOGENOS
| Compiten con patGgenos por espacio
y nutrientes y producen compuestos

| antimicrobianos.

) .3
A =5

PGPR Patdgeno

| ® Menor incidencia de enfermedades

( 7. MEJORA DE LA ABSORCION
DE AGUA Y NUTRIENTES

Mejoran la arquitectura radical y la
permeabilidad de la raiz.

@ Mayor absorcién de agua
y nutrientes

%

2. SOLUBILIZACION
DE FOSFORO

Liberan 4cidos orgénicos que
solubilizan el fosforo del suelo.

Pinsoluble

® Fésforo disponible
para la planta

Mayor crecimiento . Mejor nutricién

y desarrollo vegetal

Mayor tolerancia

al estrés

@ 3. PRODUCCION DE

HORMONAS VEGETALES

Producen fitohormonas que
estimulan el crecimiento
vegetal.

CCY
Raices mas desarrolladas,
mayor tamafio y biomasa.

: X4

4. PRODUCCION DE
SIDEROFOROS

Quelan el hierro (Fe**) del suelo
y lo ponen disponible para la planta.

© —(

@ Hierro disponible
para la planta

\

- X
6. PRODUCCION DE ACC DEAMINASA

Disminuyen los niveles de etileno en
condiciones de estrés.

ACC
deaminasa |

ACC
(en la planta) |

N

+ NH,

® Menos etileno = menos estrés,
mejor crecimiento radicular.

-~

| a-cetobutirato

+

+ +

Mayor rendimiento
y calidad

Agricultura mas
sustentable

Ae

gﬁ' = @ - Bacterias PGPR en la rizésfera

- Interacciones y mecanismos de accién

( 8. INDUCCION DE RESISTENCIA SISTEMICA

Activan las defensas naturales de la planta

frente a patégenos.

@ Plantas mas resistentes y saludables

=

=y Efecto positivo en la planta




Bacterias Promotoras del Crecimiento Vegetal
(PGPRs)

i




En que estamos:

-

bacteria_code Year of the Experiment  Treatment Sample Compartment Media 260/280 meut, Contig Species call ANI Fraction query REP%_‘( ~_ Justification
[ng/ulf’ counf’ sequencing”
~1 v v v v v v v v v

1148TSA0.01 2026 Drought 1148 Root endophyte TSA 1,89 25,4 k| Bacillus_A pseudomycoides 0,9901 0,6028 Yes 11 contigs (few expected).

1148LB0.01 2026 Drought 1148 Root endophyte LB 1,89 41,7 k| Bacillus_A pseudomycoides 0,9901 0,6028 Yes 11 contigs (few expected).

1148LB1.01 2026 Drought 1148 Root endophyte LB 1,93 346 3 Brucella vermis 0,9902 0,6066 No Meets criteria (few contigs and coverage 2 50X).

1148LB1.02 2026 Drought 1148 Root endophyte LB 1.91 334 2 Bacillus safensis 0,9912 0,6387 No Meets criteria (few contigs and coverage 2 50X).
G127LB1.02 2026 Drought G127 Root endophyte LB 1,92 401 2 Pseudomonas_E sp014207255 0,9944 0,7504 No Meets criteria (few contigs and coverage 2 50X).
1148TSA0.04 2026 Drought 1148 Root endophyte TSA 1,85 54.8 4 Bacillus altitudinis 0,9839 0,4363 No Meets criteria (few contigs and coverage 2 50X).
1127TSA0.01 2026 Drought 1127 Root endophyte TSA 1,92 211 1 Bacillus licheniformis 0,9964 0,8312 No Meets criteria (few contigs and coverage 2 50X).
1148TSA0.02 2026 Drought 1148 Root endophyte TSA 1.9 227 3 Bacillus safensis 0,9913 0,6416 No Meets criteria (few contigs and coverage 2 50X).
1148TSA0.03 2026 Drought 1148 Root endophyte TSA 1.9 390 1 Bacillus paralicheniformis 0,9944 0,7526 No Meets criteria (few contigs and coverage 2 50X).
H148LB1.01 2026 Drought H148 Root endophyte LB 1,89 339 1 Bacillus altitudinis 0,9850 0,4631 No Meets criteria (few contigs and coverage 2 50X).
H148LB2.01 2026 Drought H148 Root endophyte LB 1,94 466 1 Microbacterium aurugineum 0,9849 0,4605 No Meets criteria (few contigs and coverage = 50X).
H148LB0.01 2026 Drought H148 Root endophyte LB 1,93 363 5 Brucella vermis 0,9899 0,5950 No Meets criteria (few contigs and coverage = 50X).

1148LB0.04 2026 Drought 1148 Root endophyte LB 1,9 289 1 Terribacillus saccharophilus_A 0,9910 0,6295 No Meets criteria (few contigs and coverage 2 50X).
H127LB0.01 2026 Drought H127 Root endophyte LB 1,89 329 2 Bacillus altitudinis 0,9833 0,4245 No Meets criteria (few contigs and coverage 2 50X).

1148LB0.02 2026 Drought 1148 Root endophyte LB 1,88 343 1 Bacillus safensis 0,9913 0,6416 No Meets criteria (few contigs and coverage 2 50X).

1148LB0.03 2026 Drought 1148 Root endophyte LB 1,89 289 1 Bacillus altitudinis 0,9853 0,4707 No Meets criteria (few contigs and coverage = 50X).
J127TSA0.03 2026 Drought J127 Root endophyte TSA 1,89 321 2 Robertmurraya siralis 0,9948 0,7672 No Meets criteria (few contigs and coverage 2 50X).
L148LB0.02 2026 Drought L148 Root endophyte LB 1.9 235 1 Bacillus paralicheniformis 0,9948 0,7663 No Meets criteria (few contigs and coverage 2 50X).
K127LB0.01 2026 Drought K127 Root endophyte LB 1,88 21 1 Bacillus safensis 0,9921 0,6687 No Mests criteria (few contigs and coverage 2 50X).
K127LB0.02 2026 Drought K127 Root en&hyte LB 1,88 187 1 Bacillus safensis 0,9921 0,6687 No Meets criteria (few cnntigs and cnverage 2 50; l

E— — — — — — —




Microorganismos Aislados

M & M: Seleccién de cepas
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Experiencia en estrés abidtico:
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Control Biologico de Patogenos

BBCO08 BBCO15 BBCO023

BBCO33 BBC042 BBCO47




Capitulo 2. Genotipo

La comparacién de especimenes de herbario colectados en 1928 con accesiones vivas actuales muestra un
reemplazo de cultivares nativos y la introgresion de genes de la especie silvestre mexicana S. demissum,
usada en mejoramiento por su resistencia al tizon tardio (Gavrilenko et al., 2022). Es decir, parte de la
diversidad chilena original fue sustituida en el siglo XX.

La conservacion en bancos de germoplasma ha mitigado solo en parte esta pérdida. Un analisis de 25
cultivos principales estimd que, en promedio, el 63% de la distribucion geografica de los grupos de landraces
esta representada en bancos, con brechas importantes en papa, mani, fiame y mijos (Ramirez-Villegas et al.,
2022).

Cuando se comparan landraces con cultivares modernos bajo estrés, los resultados suelen favorecer la
estabilidad de las primeras.

Entonces, ¢, Cual es la estrategia para hacer uso de estos materiales?



Capitulo 2. Genotipo

Pero esa seleccidn tiene un costo: en las zonas secas se reduce la diversidad de rasgos y de
landraces (Chase et al., 2025).

los pequenos productores son especialmente vulnerables al cambio climatico por su ubicacion y su
limitada capacidad adaptativa, y es probable que ya existan landraces con rasgos adaptados a los
climas proyectados (Hellin et al., 2014).

las landraces se siguen cultivando en tierras marginales por su adaptabilidad, pero la mayor parte de
su diversidad genética sigue siendo poco conocida y aun menos utilizada (Marone et al., 2021),
explorar la variabilidad de las landraces es una de las estrategias emergentes de adaptacion, y
permitiria recuperar alelos perdidos durante la domesticacion y el mejoramiento (Broccanello et al.,
2023).

Aca tenemos la caracterizacion de variedades de quinoa (Cifientes et al.) , poroto (Tapia et al.), tomate
(Gonzalez et al., ), entre otros.

Una opcidn es el traspaso de genes especificos asociados a la respuesta frente al estrés de interés.



Capitulo 2. Del Banco de Germoplasma al Campo Y = Rasgo fenotipico de interés.

G = Genotipo

A Y=e B Y=E+e C Y=G+e D Y=G+E+e E Y=G+E+G:E+e
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OE.1. Determinar la contribucion de la comunidad microbiana.

sLY127 SLY1 (Bastias et al. 2020) 3 4
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OE2. Identificar Genes Asociados al Reclutamiento Microbiano

(autopolinizacién)
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Capitulo lll: Genotipo + Ambiente + Microorganismos

Metodologia:

14 Genotipos x 3 Repeticiones (Bloques)

Pool raices

Etanol + PBS

Ex. eDNA Kit — Comunidad Bacteriana
DNeasy Rizosférica/Endofitica
PowerSoil Pro
(Qiagen) l
16S amplicon sequencing
(Region V3V4) QIIME2 ( )
; mm) Abundanciarelativa, Alfa
lllumina Novaseq y )

!

1) Fenotipo ~ glm(Genotipo + Ambiente +

2) Fenotipo ~ pls (Genotipo + Ambiente + )
3) Fenotipo ~ SEM (Genotipo + Ambiente + )



Resultados: Comunidad Bacteriana Rizosférica
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Resultados: Comunidad Bacteriana Endofitica
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Resultados: Rizosfera Bray Curtis

PERMANOVA PERMANOVA
Suelo {1 Control vs Estrés, p < 0,05 Genotipo { SLY127 vs SLY31; SLY89; COM
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Resultados: Bray Curtis
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adonis2(formula = t(otu_

_tab_rel, permutations =

Df SumOqus

Tratamiento

Genotipo 13
Tratamiento:Genotipo 13
Residual 54
Total 81

Signif. codes: 0 ‘#¥*’

tab_rel) ~ Tratamiento *

999, method = "bray")

R2
0.6245 0.08009 8.8948
1.8096 0.23208 1.9828
1.5722 0.20164 1.7227
3.7910 0.48620
7.7973 1.00000
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SPLS: Rasgo Explicado por Microorganismos

Control
Estrés

Rizosféricos Rhizobiaceae
Lechevalieria

Bacillales™
Rhizobiaceae™ L__ Rendimiento Total (kg) 17.92%
Streptomyces***
Chitinophaga
Sphingobium
Flavobacterium
Micromonosporaceae

30.5%

Diametro de tallo (mm) 2.13% 11.22%

Saccharimonadales
Cellvibrio
Lechevalieria
Arenimonas
Methylobacillus
Amycolatopsis Diametro de Raquis (mm) 8.67%
Ohtaekwangi

Kribbella
Pseudoxanthomonas
Xanthomonadaceae
Nodosilinea_PCC.7104

3.8%

1
1
\
40 30 20 10 O 10 20 30 40
Contribucion (%)

* Balderas-Ruiz et al. (2021) * Lui et al. (2021);
** Gen-Jimenez et al. (2023) Chen et al. (2022);
***Gopalakrishnan et al. (2020) Fang et al. (2023)

R



SEM: Rasgo Explicado por Microorganismos

Streptomyces sp. 10.2%
Pseudonocardiaceae 8.3%
Enterobacteriaceae 100%  !Micromonosporaceae  7.0% Bacillaceae 13.9%
Cellvibrio sp. 56.6% Sphingomonas sp 5.2% microbacteriaceae 10.4%
Flavobacterium sp. 43.4% T 54 other genera Bacilius sp. 9.3%

T Bacillales 7.7%
Candidatus phytoplasma 100%

T 51 other genera
Pseudomonas 86.2% T a % Uncultured 59.2%

Burkholderia-Caballeronia- Sphingobium sp  8.2%
Paraburkhotderi 8.5% Cellvibrio sp. 4.2%
21 other genera

6 other genera
Paenibacilius sp.  30.0%
Bacillus sp. 16.7%
Bacillaceae 14.3%
4 other genera

—oChryseoabacterium 100%

Pedosphaeraceae  32.7%

o— AoKnbe[fav sp. 14.1%

Streptomyces sp 21.9% - Chthoniobacter sp. 13.0%

X . ) .

Uncuitured 12.1% 6 other genera

Pseudonocardiaceae sp. 11.8% @
o
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Conclusiones y Proyecciones

* Coleccion Core. 12 Genotipos utilizables en diferentes estudios de tomate.

e SLY6 y SLY127 Genotipos extremos (podemos hacer cruzamientos y estudiar los
hijos).

o La cuantificacion de la varianza explicada por bacterias en rendimiento y otros
parametros mofologicos.

 Definir estrategias que nos permitan hacer uso del conocimiento adquirido para
potenciar la agricultura en el contexto actual.



Introduccion:

% de la capacidad de almacenamiento

Agua embalsada en la Region de Coquimbo, 2013-2026

100 { —— Total regional (8 embalses)
—— Embalse Puclaro ) _
Maximo regional 88.7% (12/2047)
75
Puclaro sin % reportado
(ene 2015 — ago 2017)
Regional 55.8%
50
Puclaro 4%
Puclaro 33%
25
0 T T T T T T T T T T T T T
2014 2015 2016 2017 2018 2019 2020 2021 2022 2023 2024 2025 2026
Afo

Fuente: Boletines Climaticos CEAZA (boletin.ceazamet.cl), datos DGA. Cada punto es el valor publicado en el boletin de ese mes. Sin dato: regional may—ago 2013; Puclaro sep 2013 y ene 2015-ago 2017.



Fenotipo ~ gim(Genotipo + Ambiente + Bacterias)

ENDOFITOS RIZOSFERICOS

No. Flores No. Flores
Riego < 0,001 Riego < 0,001
SLY < 0,001 SLY < 0,001

No. Frutos No. Frutos
Riego < 0,001 Riego < 0,001
SLY < 0,001 SLY < 0,001

Diametro Raquis Diametro Raquis

Riego < 0,001 Riego < 0,001
SLY < 0,001 SLY <0,001
BC_PC1 BC_PC1 <0,01
Riego:SLY Riego:SLY <0,001
Riego: BC_PC1 Riego: BC_PC1 <0,001
SLY:BC_PC1 SLY:BC_PC1 <0,01

* Resultados muestran p — value obtenido en cada parametro morfolégico frente a los factores evaluados.




Resultados: La comunidad bacteriana endofitica vs genotipo

Genotipo Comunidad Bacteriana
Control (BC)

SLy23 SLY6
SLY134 SLy1
SLy1 SLY134
SLY6 SLY71 I
SLY71 SLY31
SLY148 SLy128
SLY55 SLY55
SLY31 SLy23
SLy127 SLy148

|: SLY94 SLy44
SLy128 SLY94
SLy44 SLy127
SLY89 SLY89

150 100 50 0 0.0 0.1 0.2 03

Genotipo Comunidad Bacteriana
Estrés (BC)
SLY71 SLY71
SLY148 Y148
SLY55 SLY55
SLY31 SLY31
SLY23 SLy23
SLY134 Y134
SLy1 SLy1
SLYe SLY6
SLy127 SLY89
|: SLY94 SLY127
SLY128 SLy94
SLy44 SLy44

sLye9 / \smzs




Capitulo 2. Genotipo

La modernizacion agricola aparece de forma consistente como la principal causa de esta erosion del material
genético (Peri¢ et al., 2024). Ya el 2014, se estimaba que la homogeneidad global de las variedades de
cultivos agricolas aumenté un 16,7% (Khoury et al., 2014).

Las landraces, también llamadas variedades tradicionales, patrimoniales o campesinas, son poblaciones
cultivadas desarrolladas y manejadas por culturas indigenas o agrarias tradicionales mediante el cultivo, la
seleccién y la difusion de semilla (Ramirez-Villegas et al., 2022):

Responden al:

1) flujo génico entre campos.

2) Alintercambio de semillas entre agricultores.

3) Ala seleccion que imponen el manejo y el ambiente.
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