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Fenotipo =    Genotipo  +  Ambiente  +  G x A

Número de Frutos
Peso de los Frutos

Rendimiento (Kg/ m2)

Riego 
Temperatura

Salinidad
FertilizaciónDiferentes 

Variedades

Introducción: 

(Cambio Climático)



1. Cambio Climático 

a) Cambio climático: cambio de clima atribuido directa o indirectamente a la actividad humana que altera la
composición de la atmósfera mundial y que se suma a la variabilidad natural del clima observada durante
períodos de tiempo comparables (Ley 21.455: Ley Marco de Cambio Climático) .

Temperatura: La media sube a razón de 0,16 °C por década y la máxima lo hace más rápido, a 0,2 °C por
década (DMC, 2026).

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

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



1. Cambio Climático (Mega Sequía)



(Boletín Climático CEAZA, Abril 2024)

1. Cambio Climático (Mega Sequía)



(Boletín Climático CEAZA, Abril 2024)

Acuerdo de Distribución

Junta de Vigilancia del Río Elqui y sus Afluentes – Aguas del Valle (2022-2026)

Cuando el embalse Puclaro alcance un volumen igual o inferior a 8 Hm³ (3,8%
de su capacidad), el agua del río y la embalsada se destinarán exclusivamente
al consumo humano.

1. Cambio Climático  (Mega Sequía)

(Escenarios Hídricos, 2030)

Distribución del Consumo de Agua Superficial 
y Subterranea



1. Cambio Climático

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

Factor Ambiental Consecuencia

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

Agua Reducción del agua de riego disponible en verano para los cultivos 
(Garreaud et al., 2017; DMC, 2026).

Eventos Extremos Olas de calor, heladas fuera de temporada, granizos y lluvias intensas 
dañan cosechas en momentos críticos.

Plagas, enfermedades, polinizadores

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



1. Plan de Acción Frente al Cambio Climático
Adaptación al cambio climático con el fin de moderar o evitar los daños, reducir la
vulnerabilidad, aumentar la resiliencia o aprovechar las oportunidades beneficiosas.

• Gestión integrada de recursos hídricos.
• Mejorar tecnología y eficiencia hídrica intrapredial.
• Identificar recursos genéticos tolerantes al cambio climático.

(Plan de Adaptación al Cambio Climático del Sector Silvoagropecuario, 2013; 2024)



1. Plan de Acción Frente al Cambio Climático
De los recursos genéticos como materia prima a las variedades locales como herramienta de adaptación.

Plan 2013 Plan 2024-2028 (Ley 21.455)

Papel de la variedad 
tradicional

Fuente de genes y línea base para medir las 
ganancias de las nuevas variedades.

Herramienta de adaptación; su rescate es una 
solución basada en la naturaleza.

Medida clave M11: mejoramiento genético de cultivos 
vulnerables (trigo, papa, leguminosas).

M1, acciones 1.3 y 1.4: rescatar y poner a 
disposición variedades localmente adaptadas 
(INIA).

Microorganismos Control biológico de plagas (M6).
Bioinsumos para el control de plagas y resiembra 
de microorganismos para la fertilidad del suelo 
(acción 6.1).

Metas Recursos genéticos rescatados y nuevas 
líneas o variedades.

300 unidades productivas reciben variedades 
locales; 10.000 incorporan variedades adaptadas.

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



Tolerancia a sequía

Tolerancia al calor

Estrés combinado

Salinidad

Plagas y enfermedades

Calidad nutricional

Genes que necesitamos
frente al cambio climático

Pocas variedades uniformes
de alto rendimiento y dependiente

de insumos. 

Entre 1961 y 2009 la oferta alimentaria mundial se volvió
16,7% más homogénea (Khoury et al., 2014). 

Parientes
silvestres

Domesticación
~10.000 años

Variedades
tradicionales Mejoramiento

moderno

Revolución Verde
1940-1970

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

Obtención de nuevos genes

Manejadas por culturas indígenas o 
agrarias tradicionales mediante el 

cultivo, la selección y la difusión de 
semilla (Ramirez-Villegas et al., 2022)



Variedad moderna

• Genéticamente uniforme.

• Alto rendimiento en condiciones óptimas.

• Más vulnerable ante estreses extremos y 
combinados.

Variedad tradicional (landrace)

• Población 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 sequía, calor y 
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 expresión: candidatos para la 

respuesta temprana.
Barratt et al., 2024

Inmersión Completa
Arroz · landrace FR13A

El locus Sub1 llevado a mega-variedades 
aumentó su sobrevivencia bajo inundación.

Septiningsih et al., 2008

Salinidad
Cebada · landrace TX9425
Un único QTL explicó casi el 50% de la variación 
en tolerancia salina.
Xu et al., 2012

Raíces
Arroz · gen qSOR1
Un ángulo radical más superficial mejora los 
rendimientos en arrozales salinos.
Kitomi et al., 2020

En tomate, una variante natural del promotor de SlBBX31 se asocia a tolerancia al frío (Zhu et al., 2023). Adaptación local: Mercer et al. (2008); Lasky et al. (2015).

2. Genotipo



2. Del banco de germoplasma al campo
La genómica permite saber qué hay en las colecciones y llevarlo al mejoramiento.

1

Colecta
Mapear y recolectar la 
diversidad en el territorio.

2

Conservación
Resguardo ex situ en 
bancos de germoplasma 
y en finca.

3

Genómica
Asociaciones genoma-
ambiente que predicen 
rasgos adaptativos 
(Lasky et al., 2015).

4

Pre-mejoramiento
Llevar alelos de 
landraces a 
germoplasma élite 
(Gorjanc et al., 2016).

5

Campo
Variedades adaptadas 
localmente, de vuelta 
con los agricultores.

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).

• Tomate bajo déficit hídrico: 13 accesiones de la colección INIA y una variedad comercial, con 100% y 50% del 
riego, temporada 2022-2023 (Pastén, 2024).

SLY49 SLY49 SLY157



Fenotipo =    Genotipo  +  Ambiente  +  G x A

Número de Frutos
Peso de los Frutos

Rendimiento (Kg/ m2)

Diferentes 
Variedades

(Déficit hídrico)

¿Usar genotipos 
contrastantes?

Sensibles Tolerantes

SLY1 (Bastias et al. 2020)SLY6 (Gaete et al. 2021)
SLY6 (Gaete et al. 2021)

2. Chile: El Caso de Tomate



2. Chile: El Caso de Tomate

175 accesiones 
(INIA – La Platina, Chile) ddRADseq (Genoma SL4.0)

Core Genética

Genotipo



99.9% Alelos 

SLY1 (Bastias et al. 2020)
SLY55 (Gaete et al. 2021)
Gigante Rojo (V. Comercial)

+

Core 
Diversidad

2. Chile: El Caso de Tomate
Genotipo



E: Riego 50%C: Riego 100%

14 Genotipos x 2 Riego x 3 bloques

6 Plantas x GenotipoRiego (Estrés)

2. Chile: El Caso de Tomate
Ambiente



Parámetros evaluados
Morfológicos

• Flores Totales
• Flores Cuajadas
• Diámetro de tallo
• Diámetro de raquis
• Rendimiento (4 cosechas)
• Rendimiento Total
Fisiológicos/Bioquímicos

• HPLC (Compuestos fenólicos)
• Capacidad Antioxidante (Fenoles 

totales, DPPH, FRAP, ABTS)
• Enzimas (CAT, APX)
• Contenido de Azúcar
• Contenido de Prolina



Resultados

Parámetro 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
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
Ferulic Acid 0.001 0.569 0.707
Rutin 0.001 0.407 0.722
Folin_mg_EQ_AG.g 0.016 0.448 0.207
DPPH (µmol/g planta) 0.178 0.305 0.490
ABTS (µmol/ g planta) 0.132 0.827 0.194
FRAP (µmol/g. planta) 0.532 0.212 0.741
Prolina nmol/ (g. planta) 0.104 0.179 0.334
Azúcar nmol/ (g. planta) 0.046 0.668 0.647
APX (nmol /(g.planta) 0.084 0.302 0.781

Morfológico

Bioquímico (HPLC)

Bioquímico 
(Espectrofotometria)



Resultados Genotipo x Riego: Rendimiento Total

1,39

1,27

0,93

1,07

1,06

0,99

0,81

0,74

0,70

0,67

0,66

0,65

0,55

0,44

0 0,5 1 1,5

Acc. 148

Acc. 127

Acc. 44

Acc. 55

Acc. 31

Gigante Rojo…

Acc. 89

Acc. 23

Acc. 134

Acc. 128

Acc. 71

Acc. 94

Acc. 1 (Poncho Negro)

Acc. 6

Efic iencia en el uso del ag ua con 50%  del 
relativa al rieg o com pleto

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



Resultados: DRI2 – Rendimiento Total

Diámetro Raquis
Diámetro Tallo

Flores Cuajadas
Flores totales

SLY44
SLY55

Diámetro Raquis
Flores Cuajadas

Flores totales
Rendimiento Total

SLY127

Rendimiento Total SLY148 
COM

Diámetro Raquis
Flores Cuajadas

Flores totales
SLY1

Diámetro Tallo
Rendimiento Total SLY6

Tolerantes

Sensibles

Rendimiento Total Predicho en Estrés 



En que estamos:

Tolerantes

Sensibles



En que estamos:

Tolerante:
SLY148

Sensible: 
SLY6

SLY148 X SLY6

F2

F1

Segregación de rasgos 
vegetales

Objetivo:

Identificar genes asociados a la 
tolerancia al deficit hídrico.



13.2 a 55.4 veces 
más genes en el 
microbioma respecto a 
sus hospederos vegetales  
(Dai et al. 2025).

En que estamos:
Bacterias Promotoras del Crecimiento Vegetal



Evaluar Rasgos 
PGPR

C: Riego 100%E: Riego 50%

Variedad Sensible (SLY6) + inóculos bacterianos

Aislar 400 microorganismos 
Endófitos y Rizosféricos

Selección de Microorganimos basados en 
datos genómicos

3er. Año (2027/2028) 2do. año (2026/2027)

Evaluación en Maceta

Bacterias Promotoras del Crecimiento Vegetal



Mensaje Final
La conservación efectiva requiere que las semillas sigan evolucionando en el campo.

Conservar
usando

1

Agricultura familiar
Conserva
Mantiene la evolución viva en el territorio 
(McLean-Rodríguez et al., 2021).

2

Ciencia
Caracteriza
Identifica el valor adaptativo con 
genómica y ensayos de campo.

3

Empresa
Valoriza
Crea cadenas de valor; redes público-privadas 
ya evalúan landraces (Balconi et al., 2024).

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

• La uniformidad genética es un riesgo frente a 
un clima que ya cambió.

• Las variedades tradicionales son una reserva 
de adaptación probada en el campo y visible 
en el genoma.

• El desafío es caracterizarlas, articular a los 
actores y devolver estas semillas a la tierra.
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Análisis metagenómico (Shotgun) – Comunidad Rizosférica

Neorhizobium huautlense

Lentzea atacamensis

Sinorhizobium fredii

Sinorhizobium meliloti

Sphingobium vermicomposti

Variovorax paradoxus

Hyphomicrobium album

Streptomyces peucetius

Allokutzneria albata

Alkalihalobacillus clausii

Flavobacterium palustre

Flavobacterium flevense

Variovorax beijingensis

Tabrizicola piscis

Lentzea terrae

Pseudonocardia hierapolitana

Rhodococcus qingshengii

Amycolatopsis roodepoortensis

Nitrosarchaeum koreense

Agrobacterium salinitolerans

Hydrogenophaga pseudoflava

Pseudoxanthomonas beigongshangi

Qipengyuania vulgaris

Arenimonas terrae

Lentzea indica

Streptomyces iakyrus

Peribacillus simplex

Arthrobacter subterraneus

Tsuneonella troitsensis

Ferrovibrio terrae

−5 −3 −1 1 3 5
LDA Score (log 10)

Estrés Contr ol

Streptomyces

Variovorax
Agrobacterium

Lentzea

En que estamos:





Bacterias Promotoras del Crecimiento Vegetal 
(PGPRs)

Evaluar Rasgos PGPR



En que estamos:



Microorganismos Aislados

(Fortt et al. 2023)



Experiencia en estrés abiótico: 
Germinación

ERT 006



Control Biológico de Patógenos



Capítulo 2. Genotipo

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

La conservación en bancos de germoplasma ha mitigado solo en parte esta pérdida. Un análisis de 25 
cultivos principales estimó que, en promedio, el 63% de la distribución geográfica de los grupos de landraces
está representada en bancos, con brechas importantes en papa, maní, ñame 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, ¿Cuál es la estrategia para hacer uso de estos materiales?



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

los pequeños productores son especialmente vulnerables al cambio climático por su ubicación 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 aún menos utilizada (Marone et al., 2021), 
explorar la variabilidad de las landraces es una de las estrategias emergentes de adaptación, y 
permitiría recuperar alelos perdidos durante la domesticación y el mejoramiento (Broccanello et al., 
2023).

Acá tenemos la caracterización de variedades de quinoa (Cifientes et al.) , poroto (Tapia et al.), tomate 
(González et al., ), entre otros. 

Una opción es el traspaso de genes específicos asociados a la respuesta frente al estrés de interés. 

Capítulo 2. Genotipo



Capítulo 2. Del Banco de Germoplasma al Campo Y = Rasgo fenotípico de interés.
G = Genotipo

Amb1 Amb2 Amb1 Amb2 Amb1 Amb2 Amb1 Amb2Amb1 Amb2



OE.1. Determinar la contribución de la comunidad microbiana.

SLY1 (Bastias et al. 2020)
SLY55 (Gaete et al. 2021)
Gigante Rojo (C. Cultivar)

+1.

2.

3. 4.

Exterior Túnel

5.



OE2. Identificar Genes Asociados al Reclutamiento Microbiano

TolerantesSensibles

E: Riego 50%C: Riego 100%

F1

F2 
(autopolinización)

SLY6 x SLY148

200 plantas 200 Plantas

400 Plantas
Genotipado

Aislamiento
eDNA Kit 
DNeasy
PowerSoil Pro 
(Qiagen)

Comunidades Bacterianas:

Lista de Bacterias (16S)

Lista de Genes Bacterianos
(metagenoma)

Microorganismos

Rendimiento

SLY6 SLY148

QTLs



14 Genotipos x 3 Repeticiones (Bloques)
Etanol +  PBS Ex. eDNA Kit 

DNeasy
PowerSoil Pro 
(Qiagen)

Pool raíces

Metodología:

Capítulo III: Genotipo + Ambiente + Microorganismos 

Comunidad Bacteriana 
Rizosférica/Endofítica

1) Fenotipo ~ glm(Genotipo + Ambiente + Beta diversidad)

QIIME2 (ASV Table, 
Abundancia relativa,  Alfa 

y Beta diversidad)

16S amplicon sequencing
(Región V3V4)

Illumina Novaseq

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



Resultados: Comunidad Bacteriana Rizosférica



Resultados: Comunidad Bacteriana Endofítica



Resultados: Rizósfera Bray Curtis

PERMANOVA
SLY127 vs SLY31; SLY89; COMGenotipo

PERMANOVA
Control vs Estrés, p < 0,05Suelo



Resultados: Bray Curtis

adonis2(formula = t(otu_tab_rel) ~ Tratamiento * Genotipo, data = meta
_tab_rel, permutations = 999, method = "bray") 
                     Df SumOfSqs      R2      F Pr(>F)     
Tratamiento           1   0.6245 0.08009 8.8948  0.001 *** 
Genotipo             13   1.8096 0.23208 1.9828  0.006 **  
Tratamiento:Genotipo 13   1.5722 0.20164 1.7227  0.011 *   
Residual             54   3.7910 0.48620                   
Total                81   7.7973 1.00000                   
--- 
Signif. codes:  0 ‘***’ 0.001 ‘**’ 0.01 ‘*’ 0.05 ‘.’ 0.1 ‘ ’ 1 

PERMANOVA

SLY127 vs SLY1; SLY6; SLY23; SLY31; SLY71; 
SLY148; COM.



SPLS: Rasgo Explicado por Microorganismos

Endófitos

Bacillales*
Rhizobiaceae**
Streptomyces***
Chitinophaga
Sphingobium
Flavobacterium
Micromonosporaceae

Saccharimonadales
Cellvibrio
Lechevalieria
Arenimonas
Methylobacillus
Amycolatopsis
Ohtaekwangi
Kribbella
Pseudoxanthomonas
Xanthomonadaceae
Nodosilinea_PCC.7104

(* BC_PC1)

(* BC_PC1)

(*Riego:  BC_PC1)
Pseudomonas
Burkholderia
Enterobacteriaceae
Cellvibrio

Rizosféricos Rhizobiaceae
Lechevalieria *

* Lui et al. (2021);
Chen et al. (2022);
Fang et al. (2023)

*  Balderas-Ruiz et al. (2021)
**  Gen-Jimenez et al. (2023)
***Gopalakrishnan et al. (2020)

Pseudomonas *
Stenotrophomonas
Enterobacteriaceae

*Pérez-Rodriguez et al . (2020)



SEM: Rasgo Explicado por Microorganismos



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

Colección Core. 12 Genotipos utilizables en diferentes estudios de tomate.

La cuantificación de la varianza explicada por bacterias en rendimiento y otros
parámetros mofológicos.

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

Conclusiones y Proyecciones



Introducción: 

Puclaro 4%



Fenotipo ~ glm(Genotipo + Ambiente + Bacterias)

* Resultados muestran p – value obtenido en cada parámetro morfológico frente a los factores evaluados. 

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

Riego: BC_PC1 Riego: BC_PC < 0,05
No. Frutos No. Frutos SLY:BC_PC1 < 0,01 SLY:BC_PC1 

Riego < 0,001 Riego < 0,001
SLY < 0,001 SLY < 0,001 Rendimiento Total Rendimiento Total

Riego < 0,001 Riego < 0,001
Diámetro Raquis Diámetro Raquis SLY < 0,001 SLY < 0,001

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

ENDÓFITOS RIZOSFÉRICOSRIZOSFÉRICOSENDÓFITOS



Resultados: La comunidad bacteriana endofítica vs genotipo

Genotipo Comunidad Bacteriana 
Estrés (BC)

Genotipo Comunidad Bacteriana 
Control (BC)



Capítulo 2. Genotipo

La modernización agrícola aparece de forma consistente como la principal causa de esta erosión del material
genético (Perić et al., 2024). Ya el 2014, se estimaba que la homogeneidad global de las variedades de
cultivos agrícolas aumentó un 16,7% (Khoury et al., 2014).

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

Responden al:

1) flujo génico entre campos.

2) Al intercambio de semillas entre agricultores.

3) A la selección que imponen el manejo y el ambiente.
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