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APTITUD BIOLÓGICA DE HÍBRIDOS 
CULTIVO-SILVESTRE DE GIRASOL 
(Helianthus annuus L.) 
SELECCIONADOS EN AMBIENTES 
CONTRASTANTES
Fanna I.1,2, Hernandez F.1,2, Mercer K.3, Presotto A.1,2. 1Centro 
de Recursos Renovables de la Zona Semiárida (CERZOS), 
CONICET, Argentina; 2Dpto. de Agronomía, Universidad 
Nacional del Sur, Argentina; 3Department of Horticulture 
and Crop Science, The Ohio State University, USA. ifanna@
cerzos-conicet.gob.ar

La hibridación cultivo-silvestre puede dar lugar a 
nuevos biotipos maleza. El éxito de estos híbridos 
dependerá de sus combinaciones alélicas y del 
ambiente donde se seleccionen. El objetivo de 
este trabajo fue evaluar la aptitud biológica de 
híbridos recíprocos cultivo-silvestre de girasol 
en ambientes contrastantes. Se realizó un ensayo 
a campo simulando tres ambientes: uno ruderal 
(RUD, competencia permanente con especies 
espontáneas), y dos agrestales (AGR1, competencia 
temprana con trigo, y AGR2, competencia tardía con 
maíz). Se evaluaron ocho biotipos: tres poblaciones 
silvestres (BAR, RCU y BRW), el voluntario de un 
cultivar de girasol (F2) y cuatro híbridos recíprocos 
(cultivo-silvestre, silvestre-cultivo), entre BAR y 
RCU y el cultivar. La aptitud se estimó para cada 
biotipo y ambiente, como el número de capítulos 
por parcela. Se encontró interacción significativa 
biotipo*ambiente. En general, los biotipos 
silvestres tuvieron mayor aptitud que los híbridos 
y el voluntario no sobrevivió en ningún ambiente. 
En AGR1, los silvestres mostraron mayor aptitud, 
seguidos de los híbridos silvestre-cultivo y cultivo-
silvestre (274-736, 266-419 y 209-220 capítulos por 
parcela, respectivamente). En AGR2, los silvestres 
tuvieron nuevamente mayor aptitud, seguidos de las 
cruzas con RCU y luego las cruzas con BAR (456-723, 
244-277 y 140-162, respectivamente). RUD fue el 
ambiente más limitante: tres de los cuatro híbridos no 
generaron capítulos y el restante tuvo menor aptitud 
que los silvestres (71 vs. 163-247, respectivamente). 
El establecimiento de híbridos cultivo-silvestre es 
más probable en ambientes agrestales aunque puede 
variar con el parental silvestre.
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DETRÁS DEL ORIGEN DEL ARROZ MALEZA 
EN ARGENTINA
Hernández F.1,2, Vercellino R.B.1,2,Iberlucea Saglietto A.2, Kruger 
D.3,  Fontana M.L.3, Crepy M.4, Auge G.5, Presotto A.1,2. 1CERZOS-
CONICET, Universidad Nacional del Sur, Bahía Blanca, 
Buenos Aires, Argentina; 2Depto. de Agronomía, Universidad 
Nacional del Sur, Bahía Blanca, Buenos Aires, Argentina; 3EEA 
INTA Corrientes, INTA, Corrientes, Argentina;4EEA Concepción 
del Uruguay, INTA, Entre Ríos, Argentina; 5Facultad de 
Ciencias Exactas y Naturales, CONICET-iB3, Universidad de 
Buenos Aires, Buenos Aires, Argentina. fhernandez@cerzos-
conicet.gob.ar

El arroz maleza es una de las malezas más comunes 
en los cultivos de arroz (Oryza sativa L.) en todo 
el mundo. Su origen es diverso, aunque la de-
domesticación es el más común. El objetivo de este 
trabajo fue caracterizar fenotípicamente biotipos de 
arroz maleza en Argentina. Durante las campañas 
2017/2018 y 2019/2020 se colectaron biotipos maleza 
en lotes de arroz cultivado, en las provincias Entre 
Ríos, Corrientes, Santa Fe, Formosa y Chaco. De estas 
colectas, 93 biotipos maleza y 11 cultivares fueron 
sembrados en invernadero para su caracterización. Se 
registraron siete variables: días a floración, tamaño y 
forma del grano, presencia/ausencia de aristas, color 
de pericarpio y de cubiertas (glumelas) y desgrane. Se 
utilizó un análisis de correspondencia múltiple para 
agrupar las accesiones en base a las siete variables. Se 
observó una gran variación fenotípica. Los cultivares 
fueron uniformes para pericarpio blanco, cubiertas 
pajizas, sin aristas y sin desgrane. Las malezas 
mostraron una gran diversidad en color de cubiertas 
y presencia de aristas y menor diversidad en color 
de pericarpio (90% rosado o rojo) y desgrane (todas 
presentaron). En el análisis multivariado, las malezas 
se separaron de los cultivares y dentro de estas se 
observaron tres grupos según el color de las cubiertas 
(negro, marrón o pajizo). La gran diversidad observada 
sugiere que más de un tipo de arroz dio origen a las 
malezas en Argentina. Con esta colección se evaluarán 
el origen y la evolución de esta maleza, orientados a 
diseñar mejores prácticas para su manejo.
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