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INTRODUCCIÓN 
El arroz es una especie de clima templado-subtropical a subtropical susceptible a 

frío durante las etapas iniciales del desarrollo (FAO, 2003). Las bajas temperaturas pueden 
afectar el crecimiento y desarrollo del cultivo desde la germinación hasta el llenado de los 
granos, reduciendo marcadamente el rendimiento (NAKAGAHRA et al., 1997).  En 
particular, la germinación, el establecimiento de plántulas, el inicio del estadio reproductivo y 
el llenado de granos son los momentos de mayor riesgo de daño por frío (YE et al., 2009). 

Si bien existen en el mundo materiales tolerantes, actualmente no se dispone de 
materiales de este tipo adaptados a la región arrocera argentina, con los que se podría 
adelantar la fecha de siembra, hacer coincidir la floración con el momento de máxima 
radiación solar y aumentar el rendimiento. 

Según el régimen térmico de Corrientes no habría riesgo de daño por bajas 
temperaturas en la etapa reproductiva, pero éstas podrían ser una limitante en la etapa de 
germinación y establecimiento del cultivo. 

En este sentido, ya se ha realizado el mapeo de la tolerancia a bajas temperaturas 
al estadio de plántula en poblaciones segregantes y el mapeo fino de un QTL asociado al 
carácter (ANDAYA Y MACKILL, 2003). A su vez se han propuesto varios genes candidatos, 
entre ellos OsGSTZ1, OsGSTZ2 (ANDAYA Y TAI, 2006) y OsCDPK13 (ABBASI et al., 
2004). 

Si bien se dispone de información sobre el control genético de la tolerancia a bajas 
temperaturas en estadios tempranos del desarrollo en arroz (LOU et al., 2007; WANG et al., 
2009; KIM, et al., 2011), no se conoce el comportamiento del material del programa de 
mejoramiento genético de la EEA INTA Corrientes para dicho carácter.  

Por consiguiente, los objetivos del presente trabajo fueron (1) caracterizar el 
comportamiento de 116 materiales genéticos de arroz de la EEA INTA Corrientes, de origen 
diverso, en condiciones controladas de bajas temperaturas en las etapas de germinación y 
establecimiento de plántula (2) determinar la variación alélica de los genes candidatos 
OsGSTZ1, OsGSTZ2 y OsCDPK13 en algunos de dichos materiales genéticos y (3) evaluar 
la asociación entre el comportamiento frente a bajas temperaturas y el genotipo de la planta 
para dichos genes.  
 

MATERIALES Y MÉTODOS 
Se utilizaron como tratamientos 116 materiales de la EEA INTA Corrientes, incluidos 

seis cultivares de comportamiento conocido (cuatro tolerantes y dos susceptibles) frente a 
bajas temperaturas al estado de plántula. El diseño empleado fue un BDCA con tres 
repeticiones.  

Germinación: el factor de bloqueo fue la ubicación dentro de la cámara y la unidad 
experimental una tira de papel con 35 semillas de cada material.  Las semillas se pusieron a 
germinar en cámara fría a 12 ºC de acuerdo con el protocolo de evaluación y selección por 
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tolerancia a frío en germinación propuesto por el Fondo Latinoamericano de Arroz de Riego 
(FLAR, CORREDOR et al., 2007).  

Plántulas: el factor de bloqueo fue la fecha de siembra, y la unidad experimental, 
cinco plántulas de cada material ubicadas en celdas consecutivas de una bandeja de 
almácigo, que se evaluaron siguiendo la metodología descrita por Andaya y Tai (2006). Al 
estado de tres hojas ingresaron a cámara fría a 9ºC y fotoperíodo de 12 h. Se determinó su 
reacción a los 8, 10, 12 y 14 días usando una escala visual de severidad de síntomas de 1 
(tolerante) a 9 (susceptible) (IRRI 1996).  

Variación alélica: se emplearon los diez materiales genéticos de respuesta más 
contrastante a frío en el estadio de plántula (cinco tolerantes y cinco susceptibles).  Para los 
tres genes candidatos, se amplificó la región codificante en varios fragmentos por gen 
mediante el empleo de iniciadores específicos. Se realizó la secuenciación y posteriormente 
el análisis y alineamiento de las secuencias obtenidas para la detección de polimorfismos. 

Análisis estadísticos: Los datos obtenidos a partir de las observaciones realizadas 
en el estadio de plántula fueron analizados con el procedimiento MIXED de SAS (SAS, 
1999), con la opción de análisis de mediciones repetidas en el tiempo.  Luego se realizó un 
análisis multivariado de conglomerados utilizando el programa InfoStat (Di Rienzo et al., 
2010) y el coeficiente de similitud de Jaccard.  Se establecieron arbitrariamente cuatro 
grupos de líneas según su comportamiento frente a bajas temperaturas. 

Para el análisis de los resultados obtenidos en el ensayo de germinación se utilizó el 
procedimiento GLM del SAS.  Posteriormente se realizó un análisis multivariado utilizando 
como variable el porcentaje de semillas germinadas con coleoptilos de longitud igual o 
mayor a 4 mm y, como criterio de clasificación, a las líneas, formando cuatro grupos al igual 
que para la evaluación en el estadio de plántula, pero empleando en este caso el coeficiente 
de distancia euclídea. 

 
RESULTADOS Y DISCUSIÓN 

Los testigos empleados tuvieron una respuesta acorde a lo esperado en la 
evaluación fenotípica. Además, tanto en la germinación como en el estadio de plántula se 
detectaron materiales de comportamiento similar a los testigos, intermedio entre testigos 
tolerantes y susceptibles y más extremo (Figuras 1 y 2), pero no se halló correlación entre 
ambos estadios (r=0,0118). Luego, para los dos estadios en estudio, se realizó un análisis 
multivariado de conglomerados para el que se definieron previamente cuatro grupos según 
su tolerancia a frío (Figura 3 y 4) 

Con respecto al análisis de la variación alélica, se hallaron diferencias entre los 
genotipos analizados en cuanto al éxito de la amplificación y el tamaño de los amplicones 
obtenidos a partir de fragmentos de los tres genes en estudio.  Para cada uno de los 
fragmentos se alinearon las secuencias obtenidas con las correspondientes secuencias de 
referencia (ADN genómico y ADNc para las dos subespecies de arroz cultivado, japonica e 
indica, extraídas de bases de datos públicas). Se analizó la densidad de polimorfismos de 
nucleótido simple (“SNPs”) e inserciones/deleciones (“indels”) (Tabla 1).  

Se identificaron polimorfismos (tanto SNPs como indels) en los tres genes 
analizados.  La densidad de SNPs encontrados en cada uno de ellos varió ligeramente. Se 
detectaron 2,6, 3,2 y 3 SNPs por kb y 0,75, 0 y 1 indel por kb para los genes OsGSTZ1, 
OsGSTZ2 y OsCDPK13 respectivamente  Se encontró un total de 34 polimorfismos en los 
tres genes (28 SNPs y seis indels) y se determinó su ubicación en intrones y exones (Tabla 
2 y 3). Del total de polimorfismos detectados, nueve (26,5%) separaron a los diez materiales 
según su respuesta en la evaluación fenotípica (ocho SNPs y un indel).  De estos, dos de 
los SNPs se localizaron en exones, uno se detectó en la región no traducida 3’, y los 
restantes SNPs y el indel se hallaron en intrones. Para los SNPs hallados en exones se 
determinó la ubicación de la base polimórfica en el codón y se realizó la traducción de la 
región codificante a proteína para determinar el tipo de cambio producido. Únicamente uno 
de los SNPs (A>G), ubicado en el gen OsGSTZ2, resultó en un cambio de aminoácido 
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(Ile>Val).  La presencia de este SNP en los materiales analizados indicaría una asociación 
del alelo G con la sensibilidad a bajas temperaturas. No obstante, debería verificarse si 
dicha asociación se mantiene en un mayor número de genotipos.  
 

CONCLUSIÓN 
• Se cuenta con amplia variabilidad para la tolerancia a bajas temperaturas en estadios 
tempranos del desarrollo entre las líneas avanzadas del programa de mejoramiento 
genético de arroz de la EEA INTA Corrientes, si bien resta establecer la asociación entre 
dicha variabilidad, detectada bajo condiciones controladas, y el comportamiento de las 
líneas en el campo.  
• La tolerancia a bajas temperaturas estará controlada genéticamente, al menos en parte, de 
manera independiente en cada uno de los estadios evaluados (germinación y plántula). 
• Existe variación alélica para dos de los tres genes candidatos evaluados en este estudio, 
al menos en las líneas utilizadas. 
• Dicha variación alélica está asociada con el fenotipo de las líneas evaluadas. 
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Figura 1. Número de líneas por categoría de la 
escala de severidad de IRRI (1996).  
	
   Testigos tolerantes, 	
   Testigos susceptibles 

 
Figura 2. Número de líneas por categoría de 
porcentaje de germinación a 12ºC.    
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Tabla 1. Número de SNPs e indels detectados en los fragmentos de los genes OsGSTZ1, 
OsGSTZ2 y OsCDPK13 en algunos de los materiales genéticos en estudio.  Entre 
paréntesis se indica la densidad de SNPs e indels en cada región secuenciada. 
 

 
 
Tabla 2. SNPs detectados en los tres genes en estudio para los genotipos analizados, 
separados en tolerantes y susceptibles a frío en plántula. Los números en la parte superior 
de la tabla identifican los diferentes SNPs encontrados. Para cada uno de ellos, diferencias 
en color indican bases distintas. 
 

 
 
Tabla 3. Indels detectados en los genes en estudio para los genotipos analizados. Los 
números en la parte superior identifican los diferentes indels encontrados. Diferencias en 
color indican presencia o ausencia del indel. No se detectaron indels en el gen OsGSTZ2. 
 

 

Figura 3. Dendrograma del agrupamiento de 
los genotipos en el análisis de conglomerados 
por tolerancia a bajas temperaturas en el 
estadio de plántula. 

Figura  4. Dendrograma del agrupamiento 
de los genotipos en el análisis de 
conglomerados por tolerancia a bajas 
temperaturas en germinación.  


