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RESUMEN 

 

 

 

En los países del Cono Sur de Sudamérica se encuentra una gran riqueza de 

genotipos de maíz (Zea mays L.), los cuales constituyen un reservorio de gran 

interés para el desarrollo genético del cultivo a nivel mundial. Una adecuada 

conservación y conocimiento de las colecciones de germoplasma es fundamental 

para evitar pérdidas de diversidad genética y avanzar hacia el desarrollo de una 

agricultura sostenible. Una gran parte de las variaciones en la diversidad genética 

vegetal están determinadas por variaciones en el rango geográfico que ocupan las 

poblaciones. Esta relación entre la diversidad genética y el espacio geográfico es 

la base para el uso de información georreferenciada en la conservación de 

recursos fitogenéticos, utilizando Sistemas de Información Geográfica (SIG). El 

objetivo del presente trabajo es contribuir al estudio de la diversidad genética del 

maíz en la región del Cono Sur. Para ello se mapea la distribución geográfica de 

las accesiones de maíz, y se analiza la diversidad genética del mismo, en función 

de la variable tipo de grano, lo que permite identificar patrones de variabilidad. En 

este estudio se utiliza la información sobre las colecciones disponible en los 

catálogos de recursos genéticos de maíz de la región. Este proyecto contribuye a 

un conocimiento más global de la variabilidad genética del maíz del Cono Sur.  

 

 

Palabras clave: maíz, diversidad genética, conservación ex situ, variedades 

locales, Sistemas de Información Geográfica,  
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ABSTRACT 

 

 

 

The countries of the Southern Cone of South America have a great amount of 

maize (Zea mays L.) genotypes, which constitute an important reserve for the 

genetic development of the crop at a worldwide scale. An adequate conservation 

and knowledge of germplasm collections is a key issue to avoid losses of genetic 

diversity, and to achieve a sustainable agriculture. An important part of the 

variations in plant genetic diversity are determined by the geographic range that 

the populations occupy. This relationship between genetic diversity and 

geographic range is the basis for the use of georeferenced information in the 

conservation of plant genetic resources, using Geographic Information Systems 

(GIS). The objective of this work is to contribute to the knowledge of maize 

genetic diversity in the region of the Southern Cone. In order to achieve this, the 

geographic distribution of maize accessions is mapped, and genetic diversity is 

analyzed, according to the variable grain type, allowing us to identify variability 

patterns. In this study, the information available in the region’s maize germplasm 

catalogs is used. This project contributes to a better knowledge of the genetic 

variability of maize in the Southern Cone.  

 

 

Keywords: maize, genetic diversity, ex situ conservation, local varieties, 

Geographic Information Systems 
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INTRODUCCIÓN 

 

 

 

La conservación y el uso de la diversidad genética vegetal son esenciales para el 

desarrollo de una agricultura sostenible
1
. En primer lugar, porque la variabilidad 

genética presente en las poblaciones y especies determina su adaptación a cambios 

en el ambiente, asegurando su sobrevivencia y evolución futura (Frankel et al., 

1995). Por otro lado, la diversidad genética vegetal es la materia prima para el 

mejoramiento genético (van Hintum, 1994). La clave para la creación de 

variedades de mejor rendimiento, más resistentes a enfermedades y más adaptadas 

está dada por el mejoramiento genético.  

 

Si bien el mejoramiento genético vegetal ha producido cultivares con mayores 

rendimientos y más adaptados, en muchos casos se ha reducido la diversidad 

genética. Muchas variedades criollas
2
 de cultivos han sido sustituidas por 

cultivares mejorados de mayor rendimiento pero muy uniformes, o por otros 

cultivos más productivos y/o más rentables. Con el desarrollo de la agricultura 

posteriormente a la Segunda Guerra Mundial, los mejoradores comenzaron a 

introducir nuevas variedades, y los productores fueron impulsados a utilizar éstas 

y a descartar sus variedades tradicionales altamente diversas. Por lo tanto, la 

                                                 
1
 Agricultura sostenible: concepto acuñado por el CGIAR en la década del 80, que se refiere a la 

necesidad de una nueva agricultura, capaz de armonizar el incremento de la producción de 

alimentos y fibras con el aprovechamiento racional, equilibrado y económico de los recursos 

naturales y la calidad del medioambiente (Jiménez Díaz, 2002).  

 
2
 variedades criollas (o variedades locales): poblaciones vegetales de especies cultivadas con gran 

variabilidad genética; formadas por procesos de selección natural a una cierta región y selección 

artificial por parte de los agricultores.  
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diversidad genética utilizada comenzó a disminuir, lentamente al principio y luego 

a tasas aceleradas (Hawkes, 1990). En el último tiempo viene ocurriendo un 

proceso de pérdida tanto de genes individuales como de combinaciones 

particulares de genes, lo que determina la pérdida de diversidad de algunas 

especies (Guarino, 1995). Esto toma gran relevancia desde la perspectiva de la 

seguridad alimentaria, por el riesgo que supondría para la humanidad, la pérdida 

de estas importantes fuentes de variabilidad genética.  

 

El maíz (Zea mays L.), junto con el trigo y el arroz, constituyen la base 

alimenticia de la población mundial. En América Latina el cultivo ha sido el 

sustento alimenticio por miles de años, siendo su principal destino el consumo 

humano directo (Galinat, 1979). En los países del Cono Sur de Sudamérica 

(Argentina, Bolivia, Chile, Paraguay, Brasil y Uruguay) se encuentra una gran 

riqueza de genotipos de maíz (Brieger et al., 1958; Paterniani y Goodman, 1977). 

La región constituye un importante centro de adaptación secundaria para el 

cultivo, con un rico desarrollo de variedades locales (Berretta com pers., 2010). 

Estos países cuentan con importantes colecciones de germoplasma de maíz, 

provenientes de distintas misiones de colecta, realizadas previo a la difusión 

comercial de los híbridos y los transgénicos. Gran parte de estas colectas han sido 

realizadas en campos de agricultores en la década del 70, como es el caso de 

Uruguay, aunque en algunos países también se han realizado colectas en la década 

del 50. Estas colectas abarcan distintos rangos ecogeográficos de Sudamérica.  
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Existen evidencias de que las condiciones ambientales cumplen un rol 

fundamental en estructurar la diversidad genética de las poblaciones vegetales. En 

maíz, el origen ecogeográfico y la variable tipo de grano han demostrado ser de 

utilidad para dividir las colecciones en grupos homogéneos (Abadie et al., 1998; 

Abadie et al., 1999; Malosetti y Abadie, 2001). Teniendo en cuenta estos 

antecedentes, en este proyecto se busca mapear geográficamente las colecciones 

de germoplasma, y analizar la diversidad genética del maíz en la región al 

momento de su colecta a través de la variable tipo de grano.  
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CAPÍTULO 1 

 

 

1.1 Diversidad genética de maíz en América del Sur  

 

Las culturas precolombinas que habitaban América Central domesticaron el maíz 

hace entre 6.000 y 10.000 años (Matsuoka et al., 2002). Posteriormente, el cultivo 

fue introducido en un amplio rango de ambientes, desde Canadá hasta el sur de 

Argentina (Doebley et al., 1985). Esto posibilitó su adaptación a un amplio rango 

de ambientes contrastantes (Vigouroux, et. al., 2008), originando una importante 

diversidad genética. El maíz es cultivado en la actualidad en prácticamente todos 

los continentes, y en condiciones muy diversas, por lo que existen adaptaciones 

específicas.  

 

Se han realizado esfuerzos por colectar y conservar las variedades de maíz nativas 

de América del Sur desde la década del 50 (Paterniani y Goodman, 1977). El 

primer intento de clasificación subespecífica del maíz fue realizado por Sturtevant 

(1899), el cual dividió la variabilidad del maíz en 6 grupos principales, de acuerdo 

a textura de grano, forma y color. Posteriormente, Anderson y Cutler (1942) 

sugirieron una clasificación que incluyera conocimientos de arqueología y 

genética. Definieron raza como "un grupo de individuos con suficientes 

características en común como para permitir su reconocimiento como grupo" 

(Anderson y Cutler (1942). Más adelante, Brieger et al. (1958) definieron raza 
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como “un grupo de poblaciones que presentan un número suficiente de 

características distintas en común, que se mantienen por panmixis y ocupan áreas 

definidas".  

 

Los estudios de McClintock en nudos cromosómicos de varias razas de  maíz de 

Sudamérica, México y América Central llevaron a concluir que el maíz actual 

puede derivar de varios centros distintos. McClintock estudió cómo los 

cromosomas podían ser utilizados para trazar el origen y las rutas de migración de 

las razas de maíz en las Américas. Entre otros estudios, buscó una relación entre 

la formación de nudos cromosómicos y la altitud, y notó que los nudos eran 

altamente conservados. El estudio de los nudos cromosómicos fue una 

herramienta útil para la clasificación racial y geográfica de las razas de maíz, 

sirviendo también de indicación de la diversidad racial (McClintock et al., 1981). 

 

1.1.1 Clasificación por tipo de grano (tipo de endosperma) 

 

De las aproximadamente 300 razas de maíz que se han descripto para la región, 

alrededor de 40% de las mismas tienen endosperma de tipo harinoso, 30% son de 

endosperma duro, 20% dentado, 10% pipoca y 3% son de endosperma dulce. La 

distribución de tipos de endosperma se debe fundamentalmente a preferencias 

humanas, dándose una prevalencia de maíces de tipo harinoso entre poblaciones 

de descendencia indígena; mientras que la mayoría de las razas utilizadas en 
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programas de mejoramiento son los dentados y duros provenientes de Estados 

Unidos, México y América Central (Paterniani y Goodman, 1977).   

 

A continuación se describen los principales tipos de grano:  

 

Harinoso: el endosperma es harinoso y blando. Este tipo de maíz es 

prácticamente utilizado en su totalidad como alimento humano, no interviniendo 

en el comercio internacional.  

 

Duro: los granos son redondos, duros y suaves al tacto; con una baja composición 

de almidón y alta proteína, lo que le confiere al endosperma una apariencia 

córnea. El color puede ser blanco, amarillo, anaranjado o rojo. Son cultivados 

especialmente en Argentina y Brasil.  

 

Dentado: el endosperma del grano tiene más almidón blando que los tipos duros, 

y el almidón duro está limitado a los lados del grano, por lo que al perder 

humedad el grano, se produce una hendidura en la corona, dando una apariencia 

de diente. Los granos son de color amarillo o blanco. Son característicos de la 

producción de Estados Unidos, México, Europa y Sudáfrica.  

 

Pipoca (o Pisingallo): el endosperma es córneo, muy duro, y contiene solo una 

pequeña fracción de almidón encerrado en un pericarpio denso y resistente. Hay 

dos tipos de grano: uno blanco pequeño, terminado en punta y otro de grano más 
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grande, amarillo, de corona redondeada. Son los maíces más primitivos utilizados 

por los indígenas.   

 

Dulce: posee un gen que previene o retarda la normal conversión del azúcar en 

almidón durante el desarrollo del endosperma, y el grano acumula un polisacárido 

soluble en agua. Los granos en su madurez tienen aspecto arrugado. Es el maíz de 

mesa o azucarado, que se consume fresco en estado de grano lechoso, inmaduro.   

 

Los tipos de grano se relacionan con distintas etapas del proceso de 

domesticación. En etapas tempranas, los granos se asemejan a los de tipo pipoca, 

por lo que se cree que el maíz más temprano fue de tipo pipoca, apareciendo luego 

maíces con granos mayores (Goodman, 1976).  

 

Un grupo muy importante, por presentar adaptaciones ecológicas muy 

significativas, es el de los Catetos. Se presume que son originarios del área 

costera sur, desde Brasil hasta Argentina, siendo luego cultivados por los indios 

de la costa Atlántica de Argentina hasta las Guyanas, y de ahí distribuyéndose 

hacia el interior. Es uno de los grupos más distribuidos en América del Sur. Con 

el nombre Catetos se conoce a todo un grupo de maíces duros amarillos o 

anaranjados, conocidos también por los nombres: Amarillo, Cuarentón y 

Colorado de Argentina y Uruguay (Paterniani y Goodman, 1977).  
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1.1.2 Importancia de la conservación de la diversidad genética del maíz 

 

Las aproximadamente 300 razas que se han identificado y descrito en nuestra 

región comprenden entre un 90 y un 95% de la variación genética total del cultivo 

en el mundo (Dowswell et al., 1996). En las razas indígenas es donde se encuentra 

la mayor variabilidad genética (Valente et al., 1999). 

 

La diversidad genética del maíz representa una fuente importante de variabilidad 

natural. Muchas características de interés agronómico provenientes de estos 

maíces pueden ser incorporadas en programas de mejoramiento. La conservación 

de las razas indígenas es fundamental por la gran diversidad que encierran, y 

además porque en muchos casos han sido reemplazadas por híbridos más 

productivos (Gimenes y Lopes, 2000). Los productores mantienen las variedades 

locales como poblaciones de polinización abierta. El reemplazo de las variedades 

tradicionales por materiales mejorados lleva a que en muchos casos se pierdan 

tradiciones indígenas de cultivo, lo que hace que el cultivo de determinados tipos 

de maíz sea abandonado. Esto significa que gran parte de esas muestras no podrán 

ser colectadas nuevamente (Valente et al., 1999).   

 

Los cambios en la agricultura uruguaya de las últimas décadas acarrearon una 

reducción en el número de productores, en su mayoría pequeños. En el caso del 

maíz, los cultivadores pasaron a ser una décima parte en treinta años (DIEA, 

2010). Dado que los pequeños productores son muy eficientes en la conservación 
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de la diversidad (Vaz Patto et al., 2009) su desaparición puede impactar 

negativamente en la conservación de la diversidad de este cultivo. El incremento 

del área sembrada con variedades modernas como los híbridos y la introducción 

de cultivares transgénicos son también amenazas para el mantenimiento de las 

variedades locales (Galeano et al., 2009; Vidal com pers., 2010).   

 

Los países del Cono Sur de América del Sur cuentan con importantes colecciones 

de germoplasma de maíz. Un aspecto fundamental para una adecuada 

conservación de estos recursos fitogenéticos es conocer el material que está 

representado en las colecciones. Los programas de recursos genéticos tienen la 

doble tarea de conservar la diversidad genética para el futuro y hacer que ésta esté 

disponible para los mejoradores (van Hintum, 1994). El aumento en el 

conocimiento de la variabilidad genética y la posibilidad de contar con 

documentación completa y actualizada fomenta el uso del germoplasma en los 

distintos programas de mejoramiento, aspecto primordial para evitar la erosión 

genética y para propender al desarrollo de una agricultura sostenible.  

 

En América Latina se han desarrollado proyectos dirigidos a promover el uso de 

la diversidad genética existente en el maíz. Entre estos se puede citar el Latin 

American Maize Project (LAMP), cuyo objetivo fue facilitar a los mejoradores el 

acceso al germoplasma evaluado y a la información. Este proyecto fue ejecutado 

en 11 países latinoamericanos y Estados Unidos, cubriendo prácticamente todas 

las regiones maiceras de América. La diversidad genética se evaluó en las 
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condiciones ambientales particulares de cada país, aumentando la probabilidad de 

expandir el área de adaptación de los cultivares derivados (LAMP, 1997). En su 

última etapa (año 1993), comenzó a funcionar el Germplasm Enhancement of 

Maize Project (GEM). En este proyecto participó el Departamento de Agricultura 

de Estados Unidos (USDA), universidades de ese país, empresas semilleristas 

internacionales, la Empresa Brasilera de Pesquisa Agropecuaria (EMBRAPA) y el 

Instituto Nacional de Tecnología Agropecuaria (INTA). Su objetivo era el 

desarrollo de germoplasma a partir del cruzamiento de materiales genéticos no 

utilizados corrientemente, con otros elite, pertenecientes a empresas e 

instituciones. Se pretendía ampliar la base genética del maíz de Estados Unidos a 

través de la introducción de germoplasma de distintas partes del mundo (GEM, 

2003).   

 

 

1.2 Los Sistemas de Información Geográfica en estudios de diversidad 

genética  

 

Las condiciones ambientales de un determinado sitio se encuentran generalmente 

asociadas a patrones de diversidad genética, reflejando procesos de adaptación del 

germoplasma a los factores ambientales. Una gran parte de las variaciones en la 

diversidad genética están determinadas por variaciones en el rango geográfico que 

ocupan las poblaciones (Hamrick y Gotd, 1990). Se han registrado evidencias de 

diferenciación geográfica en varias especies a través del estudio de datos de 
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caracterización
3
 y evaluación

4
 (Spagnoletti Zeuli y Qualset, 1987; Jana y Singh, 

1993; Cordeiro et al., 1995; Damania et al., 1999; Abadie et al., 1998, 1999), así 

como de datos moleculares (Doebley et al., 1985; Gepts, 1998).  

 

La relación existente entre la diversidad genética vegetal y su base física es uno de 

los fundamentos para que Guarino (1995) y Guarino et al. (1999) plantearan un 

modelo de uso de información georeferenciada en la conservación y uso de los 

recursos fitogenéticos, utilizando Sistemas de Información Geográfica (SIG). Los 

SIG son programas de computación diseñados para trabajar con información 

referida a coordenadas geográficas. En un sentido estricto, son programas de 

computación usados para el almacenamiento, recuperación, mapeo y análisis de 

información geográfica, incluyendo también el personal de operación y los datos 

que entran al sistema (NWGIS, 2002). Los SIG permiten organizar, entender y 

formular preguntas acerca de los datos espaciales que han sido colectados. 

Cualquier variable que puede ser localizada espacialmente puede ser incluida en 

un SIG.  

 

 

 

 

                                                 
3
 caracterización: registro de caracteres de alta heredabilidad, fácilmente identificables y de 

expresión poco influenciada por el ambiente de una colección de germoplasma (Frankel y Brown, 

1995).  

 
4
 evaluación: descripción de la variación existente en una colección para atributos con alta 

influencia ambiental, útiles desde el punto de vista agronómico (Abadie y Berreta, 2001). 
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1.2.1 Aplicaciones de SIG en Recursos Genéticos 

 

Los sistemas de información geográfica tienen un gran potencial para ser 

utilizados en la conservación de los recursos genéticos. Para lograr este objetivo, 

la información generada en el proceso de conservación debe ser “georeferenciada” 

(Guarino et al., 1999), es decir: referida a un sitio geográfico particular. Guarino 

et al. (1999) realizan una revisión detallada de la tecnología de sistemas de 

información geográfica, y discuten sus posibles usos para colectar y manejar los 

recursos fitogenéticos. De acuerdo a estos autores, los SIG se pueden utilizar en 

estudios ecogeográficos, permitiendo identificar: áreas donde debería encontrarse 

una determinada especie o taxón que presente adaptación específica; áreas 

altamente diversas en términos de ambientes, taxones o diversidad genética; áreas 

distintas de otras; áreas no representadas al momento de colectar accesiones
5
 para 

las colecciones de germoplasma y áreas amenazadas de sufrir erosión genética.  

 

En segundo lugar, los SIG son útiles en exploraciones de campo, permitiendo 

entre otras tareas completar información de pasaporte faltante como por ejemplo 

latitud y longitud en los sitios de colecta (“retroclasificación”). En la conservación 

ex situ
6
 son de gran utilidad ya que conocer las condiciones ambientales de los 

sitios de colecta es fundamental para el adecuado almacenamiento de semilla y 

para la etapa de regeneración. El uso de SIG puede ser una herramienta de gran 

                                                 
5
 accesión: muestra de una planta, cepa o población mantenida en un banco genético para su 

conservación o uso. 
6
 conservación ex situ: es la conservación de genes o genotipos de vegetales que se realiza fuera 

de su hábitat natural. 
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utilidad para completar información faltante sobre los sitios de colecta (Thome et 

al., 1995). En la conservación in situ se utilizan para el diseño, manejo y 

monitoreo de reservas genéticas. Por último, estos sistemas tienen importancia en 

la evaluación del germoplasma, y pueden fomentar el uso del mismo (Guarino et 

al., 1999), aspecto que es actualmente citado como uno de los principales 

problemas en el manejo de los recursos genéticos (van Hintum, 1995).   

 

1.2.1.1 SIG en la conservación de diversidad genética 

 

Las técnicas de SIG han sido utilizadas en la conservación de los recursos 

genéticos de varias especies de importancia económica. Una aplicación muy 

importante son los estudios que describen patrones de distribución de la 

diversidad genética de especies y genotipos de interés. La finalidad de dichos 

estudios puede ser: a) producir mapas de distribución de diversidad genética de 

especies (Hijmans, 2001; Steiner, 1999); b) explorar la distribución y diversidad 

genética de parientes silvestres de cultivos que pueden servir como fuente de 

genes en mejoramiento (Thome et al., 1995; Jones et al., 1997); y c) ayudar a 

encontrar tolerancia a determinados estreses ambientales (Afonin y Greene, 1999; 

Burle et al., 2003). Los mapas resultantes de estos estudios son muy útiles ya que 

permiten planificar colectas de germoplasma con objetivos bien definidos (Jones 

et al., 1997).  
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1.2.1.2 SIG en la clasificación de diversidad genética 

 

Una aplicación de SIG que presenta perspectivas interesantes es en la clasificación 

de germoplasma conservado ex situ, ya que ayuda a caracterizar las colecciones 

para luego dividirlas en grupos homogéneos entre sí. La clasificación de las 

colecciones es fundamental para lograr una adecuada conservación del 

germoplasma, y a su vez para promover su uso por parte de los programas de 

mejoramiento. Varios estudios han registrado que el origen ecogeográfico puede 

constituir un criterio simple y efectivo para la clasificación y estratificación del 

germoplasma (Greene y Hart, 1996; Steiner, 1999; Guarino et al., 1999; Malosetti 

y Abadie, 2001).  

 

En maíz se han empleado criterios de clasificación basados en origen 

ecogeográfico y tipo de grano (Abadie et al., 1998; Abadie et al., 1999; Malosetti 

y Abadie, 2001). El criterio de origen ecogeográfico fue efectivo para diferenciar 

accesiones en la clasificación de variedades criollas de maíz provenientes de 

Brasil (Abadie et al., 1998); mientras que la mejor clasificación de las accesiones 

se obtuvo utilizando el origen ecogeográfico junto con el tipo de grano. Estos dos 

criterios (origen ecogeográfico y tipo de grano) fueron utilizados a su vez para 

establecer la colección núcleo
7
 de germoplasma de Brasil (Abadie et al., 1999). 

Posteriormente, se realizó el análisis geográfico de la colección de Brasil en 

relación al tipo de grano (Burle et al., 2002). La combinación del origen 

                                                 
7
 colección núcleo: muestra de tamaño reducido de una colección de germoplasma en la cual se 

incluye el espectro de variabilidad genética de un cultivo con un mínimo de repeticiones.   
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ecogeográfico con el tipo de grano también fue utilizado para clasificar accesiones 

de maíz provenientes de Uruguay (Malosetti y Abadie, 2001).  

 

Los distintos tipos (texturas) de grano: pipoca, duros, harinosos, dentados y 

dulces, se relacionan con distintas etapas en el proceso de domesticación del maíz 

(Goodman, 1976) así como con distintos usos del cultivo y preferencias de los 

agricultores (Paterniani y Goodman, 1977). Es probable que haya ocurrido una 

asociación entre la variable discreta tipo de grano y otras variables durante el 

proceso de domesticación del cultivo, lo que podría estar explicando la utilidad de 

este carácter en la clasificación del maíz (Gutiérrez et al., 2003). 

 

 

1.3 Objetivos 

 

1.3.1 Objetivo general  

 

Estudiar la diversidad genética del maíz en la región para facilitar la conservación 

y utilización de las colecciones de germoplasma. 

 

1.3.2 Objetivos específicos 

 

a) Estudiar la distribución geográfica de las colecciones de maíz de Uruguay, 

Bolivia, Chile, Paraguay, Argentina y Brasil 
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b) Evaluar y mapear la diversidad genética del maíz en la región a través de la 

variable tipo de grano. 

 

1.3.3 Justificación de los objetivos propuestos  

 

Un mayor conocimiento de las colecciones de germoplasma, así como una mejora 

en la organización de la información, favorecen la conservación de la diversidad 

genética, haciéndola disponible para futuras generaciones. El proyecto permitirá 

contar con información sistematizada acerca de las colecciones de maíz de los 

distintos países y de la región en su conjunto. Esto permitirá un conocimiento más 

global de la variabilidad disponible, lo que ayudará en el establecimiento de 

objetivos de conservación adecuados. Además funcionará como un buen indicador 

de las necesidades de crecimiento y de dirección de búsqueda de nuevo 

germoplasma tanto para ser utilizado en los programas de mejoramiento como 

para enriquecer las colecciones existentes. Las actividades propuestas en los 

objetivos específicos facilitarán la tarea de curadores de bancos de germoplasma y 

de los mejoradores, los cuales se beneficiarán con esta nueva información.  
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1.4 Hipótesis de trabajo  

 

Las colectas de accesiones de maíz no se distribuyen homogéneamente en el todo 

el Cono Sur de América del Sur. 

 

La diversidad genética del maíz no se distribuye homogéneamente en todo el 

Cono Sur. 

 

En las colecciones de maíz del Cono Sur existe correlación entre el origen 

ecogeográfico de las accesiones y algunas características de grano. 

 

Las características cualitativas de grano permiten clasificar el germoplasma de 

maíz del Cono Sur que se encuentra depositado en las colecciones. 

 

 

1.5 Materiales y Métodos  

 

La mayor parte de las actividades de esta tesis se llevaron a cabo en el marco de 

un proyecto financiado por la Comisión Sectorial de Investigación Científica 

(CSIC) denominado: “Estudios de la diversidad genética del maíz para mejorar su 

conservación y utilización”, coordinado por el Dr. Tabaré Abadie durante los años 

2003 y 2004 en el Departamento de Biología Vegetal de la Facultad de 

Agronomía (Universidad de la República).   
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1.5.1 Información sobre las accesiones 

 

Las bases de datos utilizadas fueron los catálogos de recursos genéticos de maíz 

de Uruguay, Chile y Bolivia (Fernández et al., 1983; Paratori et al., 1990; Avila et 

al., 1998). Los datos de las accesiones de Argentina y Paraguay fueron 

proporcionados por cooperadores de INTA y CRIA (Hourquescos com pers., 2003 

y Noldin com pers., 2003). La información sobre las accesiones de Brasil 

proviene del BAG (Banco Activo de Germoplasma) de Embrapa Milho e Sorgo, y 

fue suministrada por Marilia Lobo Burle (com pers., 2004). Se dispone de estos 

catálogos en formato electrónico.  

 

Los catálogos son el producto de las actividades de caracterización y evaluación 

del germoplasma procedente de los distintos países, realizado en distintos 

momentos en sus regiones de origen. Son publicaciones donde se incluye 

información sobre la identificación y localización geográfica de las accesiones, 

que son los denominados datos de "pasaporte", cuyos descriptores son: el 

Identificador único, el número o nombre de la colección y el nombre del Banco de 

Germoplasma o institución donde la colección está almacenada, la primera y 

segunda división política del país, el lugar de colección con sus datos sobre 

latitud, longitud y altura sobre el nivel del mar. Además de los descriptores de 

pasaporte, también se incluyen descriptores morfológicos y agronómicos, tales 

como descriptores de mazorca y grano, de planta y panoja y correspondientes a 

plagas y enfermedades. Los catálogos también contienen una clasificación racial 
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de las accesiones, entendiéndose por raza: "un conjunto de individuos de maíz con 

suficientes características en común como para permitir su reconocimiento como 

grupo" (Anderson y Cutler, 1942).  

 

El total de accesiones evaluadas por este proyecto es 7.680. La colección de 

Uruguay se compone de 852 accesiones; la de Chile de 898; Bolivia 601; 

Argentina 2.111; Paraguay 467 y Brasil 2.751.  

 

1.5.2 Análisis geográfico 

 

Para el estudio de la distribución geográfica de las accesiones se utilizó el 

programa DIVA-GIS (Hijmans et al., 2001). Este es un programa de SIG 

desarrollado por el Centro Internacional de la Papa. Es específico para el manejo y 

análisis de bases de datos de bancos de germoplasma y herbario, y su objetivo 

principal es elucidar patrones genéticos, ecológicos y geográficos en la 

distribución de especies silvestres y cultivadas, así como mapear las 

localizaciones de las accesiones colectadas. 

 

En primer lugar, se mapeó la distribución geográfica de las accesiones. Luego se 

mapeó la riqueza y diversidad genética presente en las colecciones de maíz para la 

variable discreta textura de grano.  
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Se realizaron análisis de diversidad en base a la ubicación geográfica 

(coordenadas) y atributos adicionales de los datos. Mediante el Programa DIVA-

GIS se crea un grid (gradilla), lo cual consiste en dividir una determinada 

superficie en una serie de celdas de igual superficie. Luego se realizan los cálculos 

dentro de cada una de estas celdas. Se realizan análisis de Riqueza e Índices de 

Diversidad (Índice de Shannon) para la variable textura de grano.  

 

1.5.3 Asignación de coordenadas geográficas 

 

Para algunos países se contó con los datos de coordenadas geográficas (latitud y 

longitud) con un buen nivel de precisión: grados, minutos y segundos (para 

Paraguay y Brasil) y grados y minutos (para Bolivia y Argentina). Por otro lado, 

los catálogos de Chile y Uruguay presentan una baja precisión, contando 

únicamente con la información de grados. Esta variable depende de la fecha en la 

que fue realizada la colecta, ya que en algunos países como Paraguay, las colectas 

más recientes son más precisas; se realizaron expediciones de colecta en el año 

1998, tomándose coordenadas mediante GPS, lo que otorga una precisión de 

segundos (Noldin com pers., 2003). 

 

En el caso de Uruguay, dado que se contaba con información adicional de 

descripción de los sitios de colecta (CIMMYT, 1988), se procedió a realizar una 

asignación a posteriori de la ubicación geográfica de las accesiones. Al ser 

realizada de esta manera la asignación de coordenadas, la resultante es un valor 
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aproximado al sitio de colecta.   Para realizar esta asignación se utilizaron tres 

fuentes de información: 1) listados de localidades con sus coordenadas 

geográficas (gazetteer) disponibles en internet en formato electrónico (GNS, 

2003); 2) mapas de rutas nacionales en formato papel, donde se ubicaron 

intersecciones de rutas, centros poblados, etc; 3) mapa del mundo en formato 

digital Map Source (GARMIN Corp., 1999), donde se midieron los kilómetros 

sobre distintas rutas, así como localidades y centros poblados, entre otros.  

 

En cuanto a los datos de Chile, para asignar las coordenadas geográficas con un 

mayor nivel de precisión que el que presentaba el catálogo, se procedió a ubicar 

coordenadas al nivel de las distintas localidades (o centros poblados). Se le asignó 

a cada localidad (centro poblado en algunos casos) un valor de latitud y longitud, 

lo cual mejoró la precisión con respecto al dato del catálogo. Para esto se 

utilizaron los listados de localidades con sus coordenadas geográficas (gazetteer) 

(GNS, 2003), así como mapas del país.  

 

 

1.6 Resultados y Discusión 

 

1.6.1 Mapa de las colecciones de germoplasma.  

 

En la Figura 1 se observa el mapa de la región con la distribución geográfica de 

las accesiones que componen las colecciones de maíz de Uruguay, Bolivia, Chile, 
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Paraguay, Argentina y Brasil. Los puntos representan las ubicaciones geográficas 

correspondientes a los sitios de colecta de una o varias accesiones (dependiendo 

de cada caso particular).  

 

Figura 1. Ubicación geográfica de los sitios de colecta de las colecciones de maíz 

de los países del Cono Sur de América.  
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La colección de Argentina se compone de accesiones que fueron colectadas desde 

el norte del país hasta la provincia de Chubut, al sur. Se detectan concentraciones 

de accesiones en las provincias de Jujuy, Salta, Catamarca, La Rioja, Misiones y 

Buenos Aires. En la colección boliviana las mayores concentraciones se producen 

en las regiones centro y sur (Cochabamba, Chuquisaca y Tarija). En cuanto a la 

colección de  Brasil, se observa una concentración de accesiones en las regiones 

sureste, sur y noreste (estados de Sao Paulo, Minas Gerais; Río Grande do Sul y 

extremo noreste de Bahía, Alagoas, Pernambuco, Paraiba y Ceará). Chile presenta 

una concentración de accesiones en la zona central, abarcando las regiones de los 

Lagos, Araucanía, Bio Bio, Maule, Libertador General O' Higgins, Metropolitana 

de Santiago, Valparaíso, Coquimbo y Atacama. También se observan algunas 

accesiones en el norte, en la región de Tarapacá. Con respecto a la colección 

paraguaya, en un sector del país no se registran colectas (regiones de Alto 

Paraguay, Boquerón y Presidente Hayes). Hacia el este, el país se puede 

subdividir en cuatro regiones: norte (Concepción y San Pedro); centrosur 

(Caaguazu, Guaira, Paraguari, Caazapa y Misiones); noreste (Amambay y 

Canindeyu) y sureste (Alto Paraná e Itapua). En todos estos departamentos se 

observa una distribución relativamente uniforme de accesiones. En Uruguay, las 

accesiones se concentran en tres regiones fundamentalmente: los departamentos 

de Canelones y San José, al sur; Tacuarembó y Rivera, al noreste y Soriano y 

Colonia en el litoral oeste. 
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1.6.2 Diversidad genética de maíz.  

 

A partir de los mapas de Riqueza e Índice de Shannon para la variable tipo de 

grano (Figuras 2 y 3), se observa la distribución de la diversidad genética del 

maíz.  

 

Figura 2. Riqueza de tipos de grano de las colecciones de los países de la región.  
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Figura 3. Indice de Shannon para la variable tipo de grano para las colecciones de 

los países de la región.  
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Las figuras muestran, por un lado, la dispersión geográfica de las accesiones que 

se encuentran conservadas en bancos de germoplasma. Estas colectas abarcan 

distintos rangos ecogeográficos y climáticos del Cono Sur de América. También 

se observa que existe diversidad genética en el maíz colectado, y que la misma 

presenta patrones de concentración.  

 

En cuanto a la Riqueza y el Índice de Shannon para tipo de grano, el país que 

presenta mayores valores de Riqueza es Bolivia (registrándose un máximo de 8 

tipos de grano diferentes); en este país se registra también el mayor Índice de 

Shannon (1.739). Al comparar con valores encontrados para las colecciones de 

otros países, Li et al. (2002) registran promedios de Índices de Shannon de 1.408 

para países de América, 1.077 para Europa y 1.370 para “otros” que incluye 

países de Asia, África y Oceanía.  

 

Posiblemente no exista una única explicación para los patrones de concentración 

de diversidad de tipos de grano. Tampoco es objetivo de este trabajo buscar una 

explicación causal a lo descripto, sin embargo se puede realizar una primera 

aproximación planteando que es altamente probable que incidan factores de índole 

agroclimático y socio-económico.  

 

Las restricciones agroclimáticas determinan que algunos tipos de maíz se 

encuentren mejor adaptados a ciertas regiones, en muchos casos debido a muchos 

años de coevolución con las condiciones ecogeográficas predominantes. 
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Dentro de los factores socio-económicos existen muchas variables involucradas. 

En primer lugar, el tamaño de las explotaciones, registrándose relación en muchos 

casos entre la diversidad de maíces colectados con la presencia de predios de 

pequeños productores. A su vez el destino dado al grano por sus cultivadores es 

un gran determinante de los tipos encontrados en una región. 

 

No se debe perder de vista el hecho que se está describiendo un escenario que se 

remonta, en la mayoría de los países, a la década del 70, cuando se realizaron 

estas colectas, previamente a la difusión comercial de los híbridos y los 

transgénicos. En algunos países las colectas son anteriores a esta fecha, de la 

década del 50. En la actualidad, en la mayor parte de estas regiones, los maíces 

más sembrados y comercializados son con destino animal, y a lo largo de grandes 

extensiones, verificándose de esta forma una disminución en la diversidad 

genética de los tipos tradicionales antiguamente sembrados. Esto tiene 

implicancias del punto de vista de la importancia de revalorizar aquéllas regiones 

donde todavía existen usos diversos asociados a agriculturas de tipo tradicional, 

con miras a la conservación de este recurso.   

 

Conocer las condiciones ambientales de los sitios donde han sido colectadas las 

muestras de germoplasma tiene una importancia fundamental, ya que 

generalmente estas condiciones se encuentran asociadas a patrones de variabilidad 

genética, y muchas veces reflejan procesos de adaptación a factores ambientales 

(Burle et al., 2003).  Mediante el uso de SIG es posible estimar las condiciones 
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ambientales de distintos sitios de colecta (retro-clasificación) (Steiner y Greene, 

1996). Esta herramienta puede ayudar a conocer mejor la variabilidad genética de 

estas grandes colecciones, aportando información valiosa que permitirá utilizarlas 

más eficientemente en programas de mejoramiento (Burle et al., 2003).    

 

 

CAPITULO 2 

 

2.1 Las colecciones núcleo como una herramienta para conservar la 

diversidad genética   

 

Las colecciones de germoplasma de maíz, así como las de muchos otros cultivos, 

han tenido un importante aumento en tamaño, que no necesariamente ha sido 

acompañado por un adecuado conocimiento y uso de lo conservado (Frankel y 

Brown, 1984). Para mejorar el uso de las grandes colecciones de germoplasma, se 

ha propuesto el concepto de Colección Núcleo (Abadie, 2005). Una colección 

núcleo constituye una muestra de tamaño reducido de la colección, en la cual se 

incluye el espectro de variabilidad genética de un cultivo y sus especies 

emparentadas, con un mínimo de redundancia (Frankel y Brown, 1984).  

 

El objetivo principal de establecer una colección núcleo es obtener una colección 

de tamaño reducido para utilizar de manera más eficiente los recursos destinados a 

la conservación y utilización de las colecciones de germoplasma. De esta forma, 
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se simplifican las tareas de conservación, caracterización y evaluación, 

intercambio y crecimiento de las colecciones, así como la búsqueda de nuevos 

caracteres de interés (Abadie, 2005). 

 

Las colecciones núcleo han sido ampliamente aceptadas como una herramienta 

eficiente para mejorar la conservación y uso de las colecciones, lo que se refleja 

en el gran número de ellas que se han propuesto (Brown, 1995; Hamon et. al., 

1995; Basigalup et. al., 1995; Ortiz et. al., 1998; Cordeiro et. al., 1999; Malosetti 

et al., 2000; Malosetti y Abadie, 2001). A su vez, la FAO (1996) recomienda el 

uso de las colecciones núcleo como una de las actividades prioritarias para 

mejorar el uso de los recursos genéticos.  

 

 

2.2 Colecciones núcleo de maíz en la Región  

 

Desde el año 1997 en adelante, se han designado colecciones núcleo de maíz para 

Uruguay, Brasil, Chile, Bolivia, Argentina y Paraguay. Por un desarrollo en 

profundidad del tema, se refiere al lector al documento “Desarrollo de 

Colecciones Núcleo de Maíz en el Cono Sur de América Latina: Argentina, 

Bolivia, Brasil, Chile, Paraguay y Uruguay”. (PROCISUR, 2005). En el citado 

documento, se recogen los resultados de un estudio sobre las colecciones núcleo 

de maíz en los países del Cono Sur.  
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En el caso particular de Argentina y Paraguay, en el año 2003, en el marco de la 

Red de Recursos Genéticos del Cono Sur (REGENSUR) del PROCISUR, se 

realizó un Taller en el Departamento de Biología Vegetal de la Facultad de 

Agronomía (Universidad de la República), en el cual se avanzó en la designación 

de las colecciones núcleo de estos países. El trabajo fue coordinado por el Dr. 

Tabaré Abadie, participando la Dra. Ana Berretta, investigadores de los dos países 

(INTA Pergamino, Argentina y Programa de Investigación Maíz, Sorgo y Girasol 

- CRIA/MAG, Capitán Miranda, Paraguay); y dos Ayudantes de Investigación del 

Departamento de Biología Vegetal. El Taller se planteó como objetivo designar 

las colecciones núcleo de maíz de Argentina y Paraguay, para mejorar la 

eficiencia en la manipulación del germoplasma conservado. Los resultados 

obtenidos fueron publicados, ver Hourquescos et. al. (2005) y Noldin et. al. 

(2005). En el marco del citado trabajo, se realizaron análisis de diversidad 

genética y de distribución geográfica de las accesiones, mediante sistemas de 

información geográfica. 

 

 

2.3 Objetivos 

 

2.3.1 Analizar la distribución geográfica de las colecciones núcleo propuestas para 

Argentina y Paraguay, comparándola con la de las colecciones base.  
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2.3.2 Estudiar la diversidad genética de las colecciones núcleo propuestas para 

Argentina y Paraguay, comparándola con la de las colecciones base.  

 

 

2.4 Materiales y métodos 

 

2.4.1 Universo de muestreo  

 

En el caso de Argentina, la base de datos utilizada fue el Catálogo de 

Germoplasma de Maíz de Argentina de Solari, correspondiente al año 1997, 

aportado por Hourquescos com pers. (2003).  Se consideraron en este estudio 

2111 accesiones.  

 

Para la designación de la colección núcleo de Paraguay se utilizaron 467 

accesiones, aportadas por Noldin com pers. (2003).  

 

2.4.2 Clasificación  

 

Al clasificar las accesiones se busca ordenar la variabilidad, minimizando la 

variación dentro de grupos y maximizando la variación entre grupos. En maíz las 

clasificaciones más utilizadas son realizadas teniendo en cuenta aspectos 

geográficos y de tipo de grano. Estos criterios fueron utilizados para desarrollar 

las colecciones núcleo de Brasil (Abadie et. al., 1999), Chile (Abadie et. al., 2001) 
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y Uruguay (Malosetti y Abadie, 2001). En el caso de la colección núcleo de 

Argentina, también se utilizaron estos dos criterios. El país fue subdividido en 6 

regiones que presentan características agroclimáticas similares. En cuanto a tipo 

de grano, se clasificaron las diferentes razas de maíz de Argentina en 6 grupos: 

dulce, harinoso, dentado, cristalino, reventón y miscelánea.  

 

Cuadro 1. Clasificación de Argentina según zonas agroclimáticas.  

 

Zona 

 

Provincias 

Pampeana Santa Fe, Córdoba, La Pampa, Buenos Aires 

 

Mesopotamia Entre Ríos, Corrientes, Misiones 

 

Noreste Chaco, Formosa 

 

Noroeste Salta, Catamarca, Jujuy, Tucumán, Sgo. del Estero 

 

Cuyo San Luis, San Juan, Mendoza 

 

Patagonia Río Negro, Chubut, Santa Cruz 

 

 

 

 

En el caso de Paraguay, las accesiones fueron clasificadas siguiendo los criterios 

origen geográfico y tipo de grano. Para definir las zonas ecogeográficas, se 

tuvieron en cuenta características de suelo y clima. Se consideró la Region 

Oriental, por ser en esta donde se encuentra alrededor del 99% de la superficie 

cultivada de maíz (Salhuana y Machado, 1999, citado por Noldin et. al., 2005). En 

este estudio se establecieron 4 zonas: Noreste, Noroeste, Centro sur y Sureste. 
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Para el criterio tipo de grano, se contemplaron cuatro texturas diferentes: 

amiláceo, cristalino, dentado y reventón (Noldin et. al, 2005). 

 

 

Cuadro 2. Clasificación de Paraguay según zonas agroclimáticas.  

 

Zona 

 

Departamentos 

Norte Concepción, San Pedro 

 

Noroeste Amambay, Canindeyú 

 

Centro sur  Caaguazú, Caazapá, Guairá, Misiones,Paraguarí  

 

Sureste  Alto Paraná, Itapúa 

 

 

 

 

 

2.4.3 Tamaño de la muestra  

 

Una muestra de aproximadamente 10% de la colección base puede tener buenos 

niveles de retención de variabilidad (Abadie, 2005). En el caso de la colección 

argentina, se seleccionaron 191 accesiones (9,1% de la colección base) para 

conformar la colección núcleo.  

 

Para la colección núcleo de Paraguay, se seleccionó un tamaño de muestra de 48 

accesiones (10.3% de la colección base).  
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2.4.4 Estrategia de asignación entre clases  

 

El peso relativo de cada uno de los grupos se asignó mediante la estrategia 

logarítmica en ambos casos.  

 

2.4.5 Selección de accesiones dentro de clases  

 

Las accesiones seleccionadas deben ser aquéllas que mejor representen los 

distintos grupos (Abadie, 2005). A través del análisis geográfico, se buscó 

maximizar la dispersión geográfica de las accesiones que forman parte de la 

colección núcleo. A su vez, se incluyeron poblaciones que se consideró debían 

estar representadas por ser de interés por presentar distintos caracteres (por 

ejemplo resistencia a enfermedades, características deseables de calidad, entre 

otras). Al menos una accesión por raza dentro de cada accesión fue seleccionada.  

 

En la selección de accesiones de Paraguay, se tuvieron en cuenta los siguientes 

criterios: a) las accesiones debían ser típicas de cada raza; b) las mismas se debían 

encontrar bien dispersas dentro de cada zona; c) se incluyeron accesiones de todas 

las razas presentes en cada zona; y d) se debían encontrar duplicadas en por lo 

menos uno de los Bancos de Germoplasma del CIMMYT o NCGRP.  
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2.4.6 Verificación  

 

Para verificar la representatividad de la colección núcleo obtenida, se compararon 

los índices de Shannon de la diversidad fenotípica y la distribución geográfica de 

las accesiones de la colección base y la colección núcleo.  

 

 

2.5 Resultados y Discusión  

 

En las Figuras 4 y 5 se observa la distribución de las accesiones de la colección 

base y de la colección núcleo de Argentina. Se verifica que las accesiones abarcan 

un amplio espectro de dispersión geográfica.  
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Figura 4. Mapa de distribución geográfica de las accesiones de la colección base 

de Argentina.  
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Figura 5. Mapa de distribución geográfica de las accesiones de la colección núcleo 

de Argentina.  

 

 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

Al comparar los Índices de Shannon, se observa que estos fueron superiores en la 

colección núcleo para todas las regiones exceptuando la Noreste, lo cual refleja 

que en la colección núcleo se estaría manteniendo la variabilidad de la colección 

base.  
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Cuadro 3. Índice de Shannon según zona para la colección base y la colección 

núcleo de Argentina 

 

Región I. Shannon CB I. Shannon CN 

Pampeana 0.472 0.519 

Mesopotamia 0.468 0.612 

Noroeste 0.442 0.555 

Noreste 0.931 0.727 

Cuyo 0.535 0.555 

Patagonia 0.226 0.428 

 

 

 

En las Figuras 6 y 7 se representa la distribución geográfica de las accesiones que 

forman parte de la colección base y la colección núcleo de Paraguay, 

respectivamente. Se aprecia que las accesiones seleccionadas se encuentran 

ampliamente distribuidas en cada zona. 
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Figura 6. Mapa de distribución geográfica de las accesiones de la colección base 

de Paraguay.  
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Figura 7. Mapa de distribución geográfica de las accesiones de la colección núcleo 

de Paraguay.  

 

 

 

 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 48 

Los índices de Shannon de la colección núcleo fueron superiores a la colección 

base en todas las zonas. 

 

 

Cuadro 4. Índice de Shannon según zona para la colección base y la colección 

núcleo de Paraguay 

 

Región I. Shannon CB I. Shannon CN 

Noroeste 1.68 1.99 

Centro sur 1.82 2.11 

Noreste 1.91 2.15 

Sureste 1.58 2.02 

 

 

 

Las colecciones núcleo designadas representan una amplia porción de la 

diversidad genética del maíz de ambos países. A partir de ellas, es posible realizar 

una búsqueda de caracteres de interés para programas de mejoramiento, con un 

menor costo, así como intercambiar materiales con otras instituciones. A su vez, 

un menor número de accesiones facilita la evaluación y caracterización preliminar 

por características agronómicas, de calidad o sanitarias. También permiten 

identificar duplicaciones en el material conservado, o áreas escasamente 

representadas dentro de la colección (Abadie, 2005).  
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CAPITULO 3 

 

3.1 Conclusiones principales 

 

Las colecciones de germoplasma de maíz de los países del Cono Sur de América 

presentan una amplia dispersión geográfica, abarcando rangos ecogeográficos 

muy diversos. Estas colecciones contienen una importante diversidad genética, lo 

que se demuestra por la riqueza y diversidad de tipos de grano y razas presentes. 

Se postula como altamente probable que incidan factores de índole agroclimático 

y socio-económico en la distribución de la diversidad genética del maíz.  

 

Al integrar el conocimiento sobre las condiciones ambientales de los sitios de 

colecta, con el conocimiento de la variabilidad genética de las colecciones, es 

posible utilizar más racionalmente las colecciones, y se contribuye al 

establecimiento de objetivos de conservación adecuados.  

 

Esta tesis aporta información para conocer más globalmente la variabilidad 

genética disponible en las colecciones de germoplasma, contribuyendo a un mejor 

acceso y utilización de las mismas. El aumento en el conocimiento de la 

variabilidad genética y la posibilidad de contar con documentación completa y 

actualizada fomenta el uso del germoplasma en los distintos programas de 

mejoramiento, pudiéndose utilizar para desarrollar nuevos genotipos (adaptados a 

determinadas condiciones ambientales, resistentes a plagas y enfermedades, con 
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mayor rendimiento o calidad). En particular, el grupo de los Catetos (maíces 

amarillos y anaranjados originarios del sur de Brasil hasta Argentina) tiene 

perspectivas interesantes para ser utilizado en programas de  mejoramiento, ya 

que sus granos de textura dura, con mayores contenidos de proteínas y carotenos 

que otros maíces, presentan calidad superior a otros tipos. Por otra parte, a través 

de una mayor diversificación de cultivares es posible prevenir riesgos de 

vulnerabilidad genética, fomentando el desarrollo de una agricultura sostenible.  

 

Esta tesis también  apoya la tarea de designar las colecciones núcleo de Argentina 

y Paraguay. A través de las mismas se pretende facilitar el uso de las colecciones, 

al tiempo que dinamizar el intercambio de germoplasma, facilitando 

emprendimientos regionales. 

 

Con este trabajo se intenta a su vez difundir el valor estratégico de los recursos 

fitogenéticos, las ventajas de su conservación y uso en las actividades productivas 

y los riesgos de la erosión genética. Es ampliamente conocido que las razas 

indígenas encierran una gran diversidad, y que las mismas están siendo 

reemplazadas por híbridos, perdiéndose también en muchos casos tradiciones 

indígenas de cultivo. Es de gran importancia revalorizar aquéllas regiones donde 

todavía existen usos diversos asociados a agriculturas de tipo tradicional.   
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3.2 Investigación futura 

 

En base a los resultados obtenidos, se plantean algunas posibles propuestas de 

trabajo a futuro: 

 

- Una propuesta sería realizar análisis de correlaciones entre la diversidad 

genética y determinadas variables ambientales (se sugiere con tipos de 

suelo o patrones de precipitación).   

 

- La caracterización genética de las variedades criollas es una herramienta 

que se ha comenzado a utilizar en años recientes, reportándose diversos 

trabajos que utilizan marcadores moleculares como un método útil para 

monitorear la diversidad genética (Barcaccia et al., 2003). El presente 

trabajo podría ser complementado con el uso de marcadores RFLP, o 

basados en PCR, por ejemplo.  

 

- Sería importante financiar nuevos proyectos de bioprospección de 

variedades locales que aún están siendo cultivadas, para relevar la 

diversidad genética existente y aumentar la diversidad disponible. Una 

posibilidad sería realizar comparaciones entre la situación actual y la 

situación al momento de las colectas.  
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