EL FUTURO DE MAIZ

MAICES NATIVOS DE ARGENTINA: UNA MIRADA MOLECULAR A SU
DIVERSIDAD GENETICA

X1
50 ANOS CONGRESO
w PENSANDO NACIONAL

Dudzien, Tatiana L.1?; Freilij, Damian?3; Defacio, Raquel®; Paniego, Norma3; Dominguez,
Pia Guadalupe?; Lia, Verénica V.12

YInstituto de Ecologia, Genética y Evolucién de Buenos Aires (IEGEBA, UBA-CONICET), Buenos Aires,
Argentina

2Facultad de Ciencias Exactas y Naturales, Universidad de Buenos Aires (UBA), Buenos Aires, Argentina
3Instituto de Agrobiotecnologia y Biologia Molecular (IABIMO, INTA-CONICET), Buenos Aires, Argentina
“Estacion Experimental Agropecuaria Pergamino, INTA, Pergamino, Buenos Aires, Argentina

* verolia@ege.fcen.uba.ar

GENETIC DIVERSITY OF ARGENTINE MAIZE LANDRACES: CONTRIBUTIONS FROM
MOLECULAR MARKERS

Abstract

Maize is a strategic crop for global food security. In Argentina, more than 60 native
landraces persist as unique genetic reservoirs adapted to diverse environments. This
review synthesizes the contributions of molecular markers, from isozymes and SSRs to
high-density SNPs, in characterizing this diversity. Molecular evidence has shown that
Argentine maize diversity is non-randomly structured, primarily influenced by altitude,
geographic region, and kernel type. Northern Argentina is considered a microcenter of
maize diversity, where diverse native landraces have evolved under contrasting
environmental conditions. Furthermore, markers have revealed that specific groups,
such as floury maize from the Northeast and highland maize from the Northwest, face
imminent genetic erosion due to low effective population sizes and climate change. The
integration of genomic tools, such as pool sequencing and landscape genomics, offers
new perspectives for the strategic conservation and sustainable use of these resources,
ensuring the preservation of landraces with high nutritional and adaptive value.
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Introduccién

El maiz (Zea mays ssp. mays, Doebley & lltis, 1980) constituye uno de los cultivos
mas importantes a nivel mundial debido a su amplia utilizacién en la alimentacidn
humana, animal e industrial. Su origen a partir del teosinte (Zea mays ssp. parviglumis)
se remonta a hace 9000 afios en la cuenca del rio Balsas, México (Matsuoka et al., 2002).
Llegé al norte de Sudamérica hace 8000 afos, donde procesos de domesticacion,
dispersion e intercambio genético dieron origen a los principales linajes ancestrales del
continente: maices Andinos, de Tierras Bajas Tropicales de América del Sur vy
Panamericanos (Kistler et al., 2018; Yang et al., 2023; Dominguez et al., 2024a). Gran
parte de esta diversidad se conserva in situ por agricultores tradicionales y ex situ en
bancos de semillas (Villa et al., 2005), las cuales constituyen reservorios de variabilidad
adaptativa y recursos valiosos para el mejoramiento (Guzzon et al., 2021).
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La Republica Argentina, una de las regiones mas australes de distribucion y cultivo
de maices nativos de Sudamérica, alberga una notable diversidad de variedades locales
distribuidas en ambientes que abarcan desde yungas y valles andinos hasta regiones
subtropicales y templadas. La gran diversidad morfolégica de los maices nativos de la
Republica Argentina fue originalmente descripta por Torregrosa et al. (1980), siguiendo
los conceptos de centros de diversidad propuestos por Vavilov, y continuada por Camara
Hernandez et al. (2012). Estos estudios permitieron reconocer mas de 60 razas de maices
nativos en el territorio argentino.

No obstante, la clasificacion tradicional, basada en morfologia, enfrenta desafios
en la gestidn del germoplasma, ya que trabajos recientes como el de Rivas et al. (2022)
y Defacio et al. (2025) sefialan que la similitud genética no siempre coincide con la
morfoldgica, y muestran una correlacion casi nula entre ambos tipos de datos, lo que
resalta la necesidad de una caracterizacion integral.

El objetivo de esta revision es sintetizar los principales aportes de los marcadores
moleculares al conocimiento de la diversidad genética de los maices nativos argentinos,
destacando los patrones de estructuracion identificados y las perspectivas que ofrecen
las nuevas aproximaciones gendmicas para su conservacion y aprovechamiento.

Aportes de los marcadores moleculares al estudio de los maices nativos argentinos

La creciente revalorizacidn de las razas nativas como reservorios de diversidad
genética para el mejoramiento ha impulsado numerosas iniciativas destinadas a
caracterizar las colecciones conservadas en los bancos de germoplasma mediante
enfoques complementarios de caracterizacion fenotipica y molecular (Glaszmann et al.,
2010). La incorporacion progresiva de marcadores moleculares, desde isoenzimas y
microsatélites (SSR) hasta polimorfismos de nucleétido simple (SNPs), ha permitido
reconstruir la historia evolutiva del cultivo y cuantificar su diversidad genética a escala
global. Sin embargo, la representacion de maices nativos de Argentina en estudios de
alcance continental ha sido generalmente muy limitada (Matsuoka et al., 2002; Vigoroux
et al., 2008; Mir et al., 2013; Romero-Navarro et al., 2017; Kistler et al., 2018).

Una de las primeras investigaciones especifica de maices nativos argentinos,
realizada con isoenzimas sobre un conjunto de entradas conservadas en el Banco Activo
de Germoplasma de INTA Pergamino (BAP) provenientes de todo el pais, revelé altos
niveles de diversidad genética en comparacién con maices de México y Guatemala
(Pfluger y Schlatter, 1996). En la misma linea, las estimas de variabilidad microsatélite en
maices del centro y norte del pais resultaron también elevadas en comparacién con
aquellos de las areas centrales de la distribucién del cultivo (Delucchi 2009; Lia et al.
2009; Bracco et al. 2012; Rivas et al. 2016, 2022). Estos hallazgos pusieron de manifiesto
la potencialidad del germoplasma local como fuente de alelos originales, permitiendo
no solo cuantificar su variabilidad molecular, sino también estudiar sus patrones de
distribucion.

Diferenciacidn genética entre los maices del NOA y NEA

A pesar de la amplia distribucion de las razas nativas en todo el territorio argentino,
la mayor parte de los estudios genéticos realizados hasta la fecha se han concentrado en
maices del norte del pais (Figura 1A), debido a la gran variedad de formas raciales
descriptas para la region. En efecto, tanto el Noroeste de Argentina (NOA) como el
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Noreste (NEA) han sido recientemente reconocidos como microcentros de diversidad del
cultivo (Vilaro et al. 2020).

Desde el punto de vista genético, uno de los patrones mas consistentemente
observados es la diferenciacion entre los maices del NOA y NEA. Los primeros estudios
isoenzimaticos mostraron diferenciacién entre las razas andinas del NOA y aquellas
adaptadas a ambientes tropicales y de menor altitud (Sdnchez et al., 2007).
Posteriormente, los marcadores SSR permitieron caracterizar esta diferenciacion con
mayor resolucion, recuperando agrupamientos concordantes con la procedencia
geografica de los materiales y tipo de grano (Lia et al., 2009; Bracco et al., 2009; Bracco
et al,, 2012, 2013). Los niveles de diversidad SSR fueron elevados en ambas regiones,
aunque generalmente superiores en las poblaciones del NOA, que presentaron mayores
valores de riqueza alélica y heterocigosidad observada y esperada que las registradas
para el NEA (Figura 1B). Por otro lado, la presencia de numerosos alelos privados entre
ambas regiones sugiere historias evolutivas parcialmente independientes y limitados
niveles de intercambio genético.

Esta diferenciacion regional también se hizo evidente al analizar los materiales
argentinos en el contexto sudamericano. Bracco et al. (2016), demostraron que los
maices del NOA y del NEA presentan afinidades con distintos linajes genéticos
continentales, lo que refuerza la idea de que los maices argentinos no constituyen un
Unico acervo genético, sino la convergencia de diferentes historias de dispersiéon y
diversificacién. En particular, los maices harinosos del NEA exhibieron una constitucion
genética marcadamente diferenciada de otros maices de tierras bajas tropicales.
Estudios posteriores basados en plastomas completos reforzaron esta singularidad al
detectar un haplotipo dominante en las razas harinosas del NEA, mientras que dicho
haplotipo no fue mayoritario en otras razas de tierras bajas tropicales y estuvo ausente
en las razas andinas (Lopez et al., 2021).

Anilisis gendmicos mas recientes encontraron un patrén similar de diferenciacion
entre NEA y NOA e identificaron loci bajo seleccidn asociados a estos ambientes, lo que
destaca el papel de la adaptacion local en la diferenciacién de estos grupos (Dominguez
et al., 2024b). En contraposicién a lo observado para los SSR, los niveles de diversidad
nucleotidica fueron mas bajos en el NOA que en el NEA, con una gran extension del
desequilibrio de ligamiento y estimas reducidas de tamafno poblacional efectivo para
ambos grupos. A pesar de que el NOA y NEA se identifican como centros de diversidad,
es imperativo sefialar que gran parte del germoplasma distribuido en otras regiones aun
no ha sido analizado a nivel molecular.

En conjunto, estos resultados demuestran que los maices del NOA y del NEA
representan los principales grupos genéticos reconocidos en Argentina y destacan el
valor de las colecciones de maiz nativo como fuente de alelos originales, asi como la
importancia de considerar las particularidades de cada grupo en las estrategias de
conservacion. Sin embargo, este patrén se basa principalmente en materiales del Norte
argentino (Figura 1A), por lo que es necesario extender los estudios moleculares a otras
regiones del pais.
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Figura 1. Distribucidn geografica de poblaciones de maiz nativo de Argentina y variacién
espacial de su diversidad genética. (A) Distribucion geografica de las 2469 poblaciones
conservadas en el Banco Activo de Germoplasma de Maiz (BAP). Los puntos grises representan
la coleccién base y los naranjas las 138 poblaciones caracterizadas con marcadores
microsatélites (SSR) (Delucchi 2009; Lia et al. 2009; Bracco et al. 2012, 2016; Rivas et al. 2016,
2022; Defacio et al. 2025). (B) Interpolacidon espacial por IDW (inverse distance weighting;
potencia = 2.5) de la heterocigosidad esperada (He) a partir de las poblaciones caracterizadas.

Altitud y tipo de grano como factores estructurantes de la diversidad genética

Dentro de la diferenciacion regional descripta anteriormente, la diversidad
genética presenta patrones de estructuracion a menor escala. En el NOA, la altitud
emerge como uno de los principales factores asociados a su organizacidon, mientras que
el tipo de grano explica una parte importante de la variacion tanto en el NOA como en
el NEA (Bracco et al., 2016; Rivas et al., 2022).

Los primeros indicios del efecto de la altitud provinieron de estudios citogenéticos
sobre cromosomas B, que detectaron una correlacidn positiva entre su frecuencia y la
elevacion (Poggio et al., 1998). Posteriormente, Lia et al. (2007) demostraron que este
patron no podia explicarse Unicamente por procesos demograficos, lo cual apoyo la
hipétesis selectiva para el mantenimiento del gradiente en la frecuencia de cromosomas
B.

Estudios con marcadores SSR mostraron también la incidencia de la altitud en la
distribucién de la variabilidad. Rivas et al. (2022) identificaron una transicion marcada
en la constitucién genética de los maices del NOA alrededor de los 2000 m.s.n.m., asi
como también una correlacidn positiva entre distancia genética y geografica, y distancia
genética y altitudinal. Asimismo, se evidencié una tendencia a la disminucién de la
diversidad genética con el aumento de la altitud, posiblemente como consecuencia de
ambientes mds restrictivos y tamafios poblacionales efectivos reducidos.
Posteriormente, andlisis genémicos basados en SNPs confirmaron este patrén al
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demostrar que los individuos de altura y de las tierras bajas del NOA pertenecen a
distintos acervos genéticos (Dominguez et al., 2024b). En conjunto, estos resultados
sugieren que la combinacidn de aislamiento espacial y adaptacién ambiental contribuyé
a moldear la estructura genética observada.

De manera complementaria al efecto de la altitud, los estudios antes mencionados
han identificado grupos genéticos asociados a ciertos tipos de grano tanto en el NOA
como en el NEA, lo cual indica que el tipo de grano es un factor importante en la
distribucién de la diversidad nativa. Bracco et al. (2012, 2013) identificaron una clara
diferenciacion entre maices reventadores y harinosos o corneo-harinosos en el NEA. Esta
diferenciacidn resultdé congruente con analisis morfoldgicos y fenoldgicos que también
destacaron la importancia de las caracteristicas del grano en la delimitacidn de grupos
raciales (Melchiorre et al., 2006; Realini et al., 2023). Del mismo modo, en el NOA los
grupos de maiz mostraron una diferenciacién morfoldgica global asociada al tipo de
grano producido por las plantas (Rivas et al., 2022).

Esta diferenciacién es particularmente marcada en los maices reventadores o
pisingallos, que constituyen uno de los grupos genéticos mejor definidos dentro de los
maices nativos argentinos. Andlisis con SSR de Lia et al. (2009) en poblaciones del NOA
observaron que los pisingallos constituian un grupo genético independiente del resto de
los materiales analizados, resultado consistente con estudios previos realizados en
poblaciones sudamericanas y norteamericanas (Liu et al., 2003). Posteriormente, los
trabajos realizados sobre materiales reventadores del NEA revelaron la presencia de
numerosos alelos privados y una baja proporcidn de variantes compartidas con otros
grupos raciales (Bracco et al., 2009). Esta singularidad también fue recuperada a escala
continental (Bracco et al., 2016) y confirmada mas recientemente mediante analisis
genémicos basados en SNPs. Estos andlisis distinguieron grupos especificos de
reventadores del NOA y del NEA, lo cual confirma que esta diferenciacidn constituye uno
de los patrones mas robustos observados en maices nativos del Norte argentino
(Dominguez et al., 2024b).

La consistencia de los patrones a través de distintos tipos de marcadores sugiere
que la diferenciacion de los maices por tipo de grano precede al mejoramiento moderno.
Estudios basados en isoenzimas y SSR realizados en maices reventadores distinguieron
dos linajes, uno grupo propio del NEA y otro vinculado a las regiones andinas (Santacruz-
Varela et al., 2004). En este contexto, trabajos posteriores sugirieron que los maices
reventadores y harinosos formaban parte del linaje ancestral de las tierras bajas que
ingresé tempranamente en Sudamérica, mientras que maices con otro tipo de grano,
tales como los cristalinos, habrian surgido posteriormente como parte de la segunda ola
de introduccién del maiz en el continente y pertenecerian al acervo genético
panamericano (Malaquias-Costa et al., 2022).

Estos resultados indican que el tipo de grano no constituye Unicamente un rasgo
morfoldgico de interés agrondmico, sino que refleja historias evolutivas y seleccién en
base a usos tradicionales.
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Nuevas aproximaciones para la caracterizacion de germoplasma nativo

De lo expuesto se desprende que el relevamiento de la variabilidad genética y
gendmica de los maices nativos de Argentina es aln incompleto, especialmente para las
regiones centro y sur del pais. Apenas unas 300 de las 2469 entradas conservadas en el
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BAP cuentan con informacidon molecular disponible para su utilizacion, lo que representa
entre un 5%y 12% del total, dependiendo del tipo de marcador considerado (Figura 1A).
Esta situacion limita la comprensién de la diversidad genética del maiz nativo argentino
y de la posible diferenciacién genética de otros grupos raciales o tipos de grano aln poco
estudiados. Si bien el desarrollo de las tecnologias de secuenciacién ha ampliado
considerablemente la capacidad para estudiar la diversidad genética, los costos
asociados con la caracterizacion de grandes colecciones de germoplasma restringen la
posibilidad de realizar andlisis poblacionales extensivos.

En este contexto, la combinacién de técnicas de reduccién de complejidad
gendmica y secuenciacién en pooles (Pool-seq) surge como una alternativa prometedora
para maximizar la cantidad de informacién genética obtenida y reducir los costos
experimentales (Schlotterer et al.,, 2015). En nuestro pais, Freilij et al. (2025)
desarrollaron y optimizaron para maiz una metodologia de pooled ddRAD-seq, la cual
permite estimar frecuencias alélicas para cada entrada a partir de una Unica biblioteca
construida con ADN de multiples individuos. Actualmente, esta aproximacién esta
siendo utilizada con éxito para la caracterizacidon de materiales del BAP de regiones del
pais menos exploradas (Freilij et al., 2026).

Conclusiones y perspectivas futuras

La integracidon de estudios morfoldgicos, citogenéticos y gendmicos demuestra
que la diversidad genética de los maices nativos argentinos presenta una estructura
compleja, resultado de la interaccién entre procesos histdricos de dispersion, adaptacion
local y manejo humano. La evidencia disponible indica que la diferenciacion entre los
maices del NOA y del NEA constituye el principal patron de organizacién de la diversidad
genética argentina; sin embargo, sigue siendo necesario profundizar el estudio de otras
regiones del pais y de grupos raciales o tipos de grano que albergan una gran variabilidad
genética aun no explorada. Dentro de este marco regional, la altitud y el tipo de grano
actian como ejes adicionales de estructuracion, reflejando procesos de adaptacion local
y trayectorias evolutivas diferenciadas. Paraddjicamente, esta elevada diversidad
genética coexiste con sefales de vulnerabilidad detectadas por los estudios genémicos
mas recientes. La gran variabilidad en caracteristicas bioquimicas y morfolégicas
(Dudzien et al., 2026) de las razas nativas refuerza la necesidad de su preservacion.

Como perspectiva futura, resulta fundamental avanzar hacia un enfoque de
gendmica del paisaje que permita desentraiar la relacién entre la heterogeneidad
ambiental y la estructuracién genética de los maices nativos, para evaluar la
vulnerabilidad del germoplasma ante el cambio climatico. En este sentido, la
optimizacion de técnicas como el Pool-seq y el analisis de matrices gendmicas masivas
permitiria caracterizar una proporcién mucho mayor de las razas descriptas para el pais
y evaluar la idoneidad de habitat en escenarios complejos. Estas aproximaciones no solo
profundizarian el conocimiento evolutivo del cultivo, sino que proporcionarian las bases
cientificas necesarias para priorizar esfuerzos de conservacion estratégicos en regiones
amenazadas del territorio argentino.
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