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gluteninas de bajo peso molecular (LMW), tipo de gliadinas (Gli) y presencia de 
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ABREVIATURAS 

 

%GH: porcentaje de gluten. 

%Pro: concentración porcentual de proteína. 

%SCE: porcentaje de la suma de cuadrados explicada. 

a: ordenada al origen. 

b: pendiente de la recta. 

c: valor de x a partir del cual y alcanza su máximo. 

A: año. 

A1: año 1. 

A2: año 2. 

ACP: análisis de componentes principales. 

AREX: cultivar Arex. 

B501: cultivar Baguette 501. 

BAG9: cultivar Baguette 9. 

BATT: biomasa aérea total en madurez para los tratamientos testigo. 

CH14: ensayo en la chacra experimental en 2014 (FA-UNCPBA). 

CH15: ensayo en la chacra experimental en 2015 (FA-UNCPBA). 

CNN: tipo de gliadinas semejantes al cultivar Cheyenne. 

CP: componente principal. 

CSS: tipo de gliadinas semejantes al cultivar Chinese Spring. 

D: desespiguillado. 

Df: defoliación parcial, remoción de hoja bandera. 

FA-UNCPBA: Facultad de Agronomía, Universidad Nacional del Centro de la Provincia 

de Buenos Aires. 

FD: fuente/destino. 

FV: fuente de variación del ANVA. 

G: genotipo. 

GC: grupo de calidad. 

GLI/GLU: relación entre los contenidos de gliadinas y gluteninas. 

Glu-A1x/HMW: relación entre el contenido de la subunidad de gluteninas codificada por 

el locus Glu-A1x respecto al total de gluteninas de alto peso molecular. 

Glu-B1x/HMW: relación entre el contenido de la subunidad de gluteninas codificada por 

el locus Glu-B1x respecto al total de gluteninas de alto peso molecular. 

Glu-B1y/HMW: relación entre el contenido de la subunidad de gluteninas codificada por 

el locus Glu-B1y respecto al total de gluteninas de alto peso molecular.  

Glu-D1x/HMW: relación entre el contenido de la subunidad de gluteninas codificada por 

el locus Glu-D1x respecto al total de gluteninas de alto peso molecular. 

Glu-D1y/HMW: relación entre el contenido de la subunidad de gluteninas codificada por 

el locus Glu-D1y respecto al total de gluteninas de alto peso molecular. 

HMW/LMW: relación entre los contenidos de subunidades de gluteninas de alto peso 

molecular y bajo peso molecular. 

HMW: subunidades de gluteninas de alto peso molecular. 

ICT: índice de cosecha para los tratamientos T. 

L: extensibilidad alveográfica. 

LEON: cultivar Klein León. 

LMW: subunidades de gluteninas de bajo peso molecular. 

LP14: ensayo en lote de producción en 2014 (establecimiento “La Cautiva”). 

LP15: ensayo en lote de producción en 2015 (Aeroclub de Azul). 
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METE: cultivar Buck Meteoro . 

N0: dosis testigo de nitrógeno (corresponde a los ensayos LP14 y LP15). 

N1: fertilizado con 200 kg de nitrógeno por ha (corresponde a los ensayos LP14 y LP15). 

NGT: número de granos por m2 para los tratamientos testigo. 

NS0: control sin fertilizar (corresponde a los ensayos CH14 y CH15). 

NS1: fertilizado con nitrógeno y azufre (corresponde a los ensayos CH14 y CH15). 

P/L: relación tenacidad/extensibilidad. 

P: tenacidad alveográfica. 

PG: peso unitario del grano. 

PGT: peso unitario del grano para los tratamientos testigo. 

PH: peso hectolítrico. 

Pp: precipitaciones. 

PRO/grano: contenido de proteína por grano. 

R: raleo. 

RAYO: cultivar Klein Rayo. 

RENDT: rendimiento en grano para los tratamientos testigo. 

RG: radiación global. 

So: sombreo. 

S0: dosis testigo de azufre (corresponde a los ensayos LP14 y LP15).  

S1: fertilizado con 15 kg de azufre por ha (corresponde a los ensayos LP14 y LP15). 

SC: puntuación de calidad Glu-1. 

SDSS/%Pro: SDSS específico (por unidad porcentual de proteína). 

SDSS: índice de sedimentación en dodecil sulfato de sodio. 

T: testigo (sin alteración de la relación fuente/destino). 

Tmax: temperatura máxima. 

Tmed: temperatura media. 

Tmin: temperatura mínima 

W: fuerza alveográfica. 

α-β-γ-gli: α-β-γ-gliadinas.  

ω-gli/α-β-γ-gli: relación entre los contenidos de ω-gliadinas y la suma de α-, β- y γ-

gliadinas. 

ω-gli: ω-gliadinas. 
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RESUMEN 

El trigo es un cultivo de vital importancia para la seguridad alimentaria, siendo 

relevante su calidad. El efecto de variaciones en la relación fuente/destino (FD) sobre la 

calidad, y su interacción con el genotipo y nivel de fertilización, han recibido escasa 

atención. El objetivo de esta tesis fue comparar y analizar la incidencia de cambios en la 

relación FD en posfloración sobre el peso, la composición y la calidad del grano en 

genotipos de trigo pan contrastantes en calidad panadera (distinto grupo de calidad -GC-

), así como evaluar su interacción con la fertilización nitrógeno-azufrada. Se realizaron 

ensayos a campo en la Chacra Experimental de la Facultad de Agronomía de Azul 

(UNCPBA) y en dos lotes de producción del partido de Azul. Se utilizaron ocho genotipos 

de trigo pan de distinto GC, a los que se aplicaron tratamientos manipulativos de relación 

FD en posfloración (sombreo, defoliación, raleo, desespiguillado) y diferentes niveles de 

fertilización con N y S. Las respuestas del peso unitario del grano (PG) oscilaron entre -

42 y 31% frente a variaciones en la relación FD entre -81 y +56%, dependiendo del año 

y del genotipo. Los cambios relativos al testigo del PG y la relación FD (cuantificada 

mediante el crecimiento por grano en posfloración) se asociaron en forma lineal positiva, 

mostrando diferencias en la estabilidad (pendiente) entre genotipos. A su vez, la 

acumulación de proteína en grano aumentó linealmente ante incrementos en la relación 

FD, sólo cuando se fertilizó con N y S. El balance FD en posfloración afectó en mayor 

medida a la concentración de proteína (%Pro), el porcentaje de gluten (%GH) y el peso 

hectolítrico (PH), respecto al índice de sedimentación (SDSS), el cual estima la fuerza 

del gluten. Las variaciones en la composición del gluten contribuyeron a explicar la 

calidad del grano, detectando subunidades proteicas con mayor relevancia para el 

mejoramiento genético (Glu-A1x, Glu-Dy). Las respuestas del PG y la calidad a la 

variación en la relación FD no dependieron estrictamente del GC, sino del genotipo en 

particular, destacándose Buck Meteoro (GC1) por su calidad buena y estable. La 

fertilización nitrógeno-azufrada no incidió en las respuestas del PG, aunque incrementó 

la magnitud de las respuestas del %Pro, el %GH, el PH y la composición proteica a las 

variaciones en la relación FD, mientras que tendió a estabilizar el SDSS. Sin embargo, la 

interacción entre los niveles de nutrientes y la relación FD fue más notoria en el ambiente 

con manejo mejorado (manejo fitosanitario en la Chacra Experimental) respecto a los 

ambientes con menor tecnología (lotes de producción). Esta información resulta relevante 

ante una variedad de escenarios productivos, entre los que se puede mencionar al 

mejoramiento genético por alto rendimiento que puede incrementar el nivel de limitación 

o co-limitación por fuente y a la influencia de adversidades bióticas y abióticas que 

restringen la capacidad de la fuente en posfloración. 

 

Palabras clave: trigo, fuente/destino, peso unitario del grano, calidad, gluteninas, 

gliadinas, fertilización, nitrógeno, azufre, rendimiento. 
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ABSTRACT 

 Wheat is a crop of vital importance for food security, and its quality being 

relevant. The effect of variations in the source/sink (SS) relationship on quality, and its 

interaction with the genotype and fertilization level, have received little attention. The 

aim of this thesis was to analyze the incidence of SS relationship changes in post-

flowering on the weight, composition, and quality of the grain in bread wheat genotypes 

with contrasting baking quality (different quality group -QG-), as well as to evaluate its 

interaction with nitrogen-sulfur fertilization. Field trials were carried out in the 

Experimental Farm of the Faculty of Agronomy of Azul (UNCPBA) and in two production 

farms in Azul, Buenos Aires. Eight wheat genotypes of different QG were used, to which 

manipulative SS relationship treatments in post-flowering (shading, defoliation, thinning, 

trimming) and different levels of fertilization with N and S were applied. The responses 

of the grain weight (GW) ranged from -42 to 31% compared to variations in the SS 

relationship from -81 to +56%, depending on the year and genotype. Relative changes to 

control of GW and SS relationship (quantified by growth per grain in post-flowering) 

were associated in a positive linear way, showing differences in stability (slope) among 

genotypes. In turn, the accumulation of protein in grain increased linearly with increases 

in SS relationship, only when fertilized with N and S. The SS balance in post-flowering 

affected to a greater extent the protein concentration (Pro%), the gluten percentage 

(GH%) and the test weight (TW), with respect to the sedimentation test (SDSS), which 

estimates the gluten strength. The variations in gluten composition contributed to 

explaining the grain quality, detecting protein subunits with greater relevance for genetic 

improvement (Glu-A1x, Glu-Dy). The responses of GW and quality to the variation in the 

SS relationship did not strictly depend on the QG, but on the genotype in particular, 

standing out Buck Meteoro (QG1) for its good and stable quality. Nitrogen-sulfur 

fertilization did not affect the responses of GW, although it increased the magnitude of 

the responses of Pro%, GH%, TW, and protein composition to variations in the SS 

relationship, while it tended to stabilize the SDSS. However, the interaction between 

nutrient levels and the SS relationship was more noticeable in the environment with 

improved management (phytosanitary management in the Experimental Farm) compared 

to environments with less technology (production farms). This information is relevant to 

a variety of production scenarios, among which we can mention the genetic improvement 

for high yield that can increase the level of limitation or co-limitation by source and the 

influence of biotic and abiotic adversities that restrict the source capacity in post-

flowering. 

 

Keywords: wheat, sink/source, grain weight, quality, glutenins, gliadins, fertilization, 

nitrogen, sulfur, yield.
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CAPÍTULO 1. INTRODUCCIÓN GENERAL 

 

1.1 Antecedentes  

  

1.1.1 Importancia y taxonomía del trigo 

 

  Los cereales de invierno, entre los que se encuentra el trigo pan (Triticum aestivum 

L.), son cultivos de vital importancia en los agroecosistemas de la Región Pampeana 

(Caviglia y Andrade, 2010; Abbate et al., 2017; Serri et al., 2018; Andrade, 2020). La 

información oficial disponible en Argentina para la campaña 2020/21 indica que la 

producción total de trigo ascendió a 17 644 277 t con un rendimiento promedio de 2 760 

kg ha-1. El diseño de prácticas de manejo del cultivo se orienta a alcanzar diferentes 

objetivos de producción, incluyendo la obtención de granos con una determinada calidad, 

compatible con niveles de rendimiento que aseguren la rentabilidad de la actividad 

(Miralles et al., 2010; Rondanini et al., 2012; Seghezzo, 2015). La calidad del grano 

puede definir su precio y/o su facilidad de comercialización, dependiendo del contexto 

económico imperante, y define su aptitud final para diferentes usos industriales. 

Actualmente, el trigo pan es uno de los principales cereales cultivados a nivel 

mundial, constituyendo una fuente de alimento de consumo directo responsable de aportar 

una cantidad significativa de las calorías y las proteínas en la dieta humana (Shewry y 

Hey, 2015; Acevedo et al., 2018). Es una especie alohexaploide (2n=6x=42) originada 

por la hibridación espontánea de la especie diploide Aegilops tauschii (2n=2x=14, 

genoma DD) con el trigo tetraploide Triticum turgidum (2n=4x=28, genomas AABB) 

(Zohary et al., 2012). Debido a la naturaleza poliploide del trigo, hay un gran potencial   
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para la variación genética y la producción de variedades (Feldman, 1976; Dubcovsky y 

Dvorak, 2007; Vanzetti et al., 2013). En la actualidad, el Registro Nacional de Cultivares 

de Argentina presenta 414 cultivares de trigo pan. 

 

1.1.2 Usos y calidad del grano de trigo  

 

 La calidad del trigo se define por el uso final al cual serán destinados los granos, 

y se valora en las distintas etapas de la comercialización e industrialización. Por lo tanto, 

se identifican atributos de calidad comercial y atributos de calidad industrial. Los 

atributos de calidad comercial están reglamentados en las Normas de comercialización de 

granos de cada país, siendo en Argentina la Norma XX para trigo pan (Res. 1262/2004 

SENASA, Argentina). Por lo tanto, las liquidaciones de granos basadas en dichas Normas 

definen parcialmente su precio de venta. 

Los granos de trigo son cariopses formados por tres partes principales: el 

pericarpio, el embrión y el endosperma. La molienda del grano de trigo permite obtener 

harina, harina integral, sémola, así como una gran variedad de productos alimenticios 

derivados de estos, como pan, galletas, pastas, cereales de desayuno, aperitivos, entre 

otros. El proceso de molienda consiste en el raspado o pulido gradual que se repite varias 

veces separando los distintos componentes del grano, con objeto de obtener un tamaño 

de partícula apto para las distintas aplicaciones industriales y culinarias (Cardos et al., 

2017). La harina blanca, constituida por partículas de un diámetro entre 100 y 300 

micrones que se obtienen al inicio de este proceso, es utilizada para la panificación (León 

y Rosell, 2007). 
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 La forma idónea de establecer la calidad industrial de una harina o sémola para 

elaborar un determinado producto de panificación o pasta es elaborar el producto (Peña 

et al., 2002). Sin embargo, en muchas ocasiones esto no es posible, ya que es necesario 

tener esta información de manera rápida (para corregir un proceso, por ejemplo) o se 

cuenta con insuficiente cantidad de muestra. Esto es frecuente en los planes de 

mejoramiento genético, donde en las primeras generaciones de selección se dispone de 

pocas espigas de un determinado cultivar y es necesario conocer la calidad para la 

selección de líneas. También ocurre cuando se comercializan granos para exportación, 

donde son exigidos ciertos atributos de calidad panadera. Debido a esto, resulta 

indispensable utilizar pruebas predictivas rápidas que requieran poca muestra y que se 

correlacionen significativamente con la aptitud de las harinas para elaborar diferentes 

productos (León y Rosell, 2007). Algunos de los ensayos predictivos más difundidos para 

predecir la aptitud industrial, que se utilizarán en esta tesis, son el porcentaje de gluten y 

el índice de sedimentación en dodecil sulfato de sodio (SDSS; método 56-63.01, AACC). 

Este último correlaciona significativamente con la fuerza del gluten determinada 

mediante un micromixografo (Dick y Quick, 1983). 

 Por otro lado, existen otras pruebas y estudios como es el caso de la reología, que 

es el estudio de cómo se deforma y fluye un material cuando es sometido a una fuerza. 

Uno de los equipos más comunes para determinar las propiedades reológicas de las masas 

de harinas y sémolas de trigo es el Alveógrafo de Chopin (método 54-30.02, AACC). El 

alveógrafo permite ensayar las variables de calidad reológica de la masa relacionados con 

los procesos de panificación, pastificación, bollería, galletería y de cualquier otro proceso 

industrial o artesanal que implique el uso de masas de trigos. La tenacidad (P), la 

extensibilidad (L) y la fuerza (W) de las masas, determinadas mediante los alveogramas, 
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están directamente relacionadas con el comportamiento de los productos derivados, 

durante la fermentación y el horneado. 

 Otras determinaciones complementarias son utilizadas frecuentemente para 

valorar o estimar la calidad industrial de los granos, por ejemplo: humedad, cenizas, peso 

hectolítrico (PH), porcentaje de gluten (%GH), gluten index, concentración porcentual de 

proteínas (%Pro), almidón, fibra, acidez, azúcares, índice de maltosa, color, 

granulometría de harina y de sémola, vitreosidad. 

 

1.1.3 Composición del gluten 

 

La aptitud panadera del trigo pan, que define su calidad industrial, es un atributo 

multidimensional determinado por características genotípicas, estructurales del grano y 

de las reservas que almacena en el endosperma, especialmente almidón y proteínas (Peña 

et al., 2002). Las proteínas del grano de trigo pueden clasificarse en solubles en soluciones 

acuosas: albúminas y globulinas, e insolubles: gliadinas y gluteninas. Estas últimas, 

denominadas prolaminas, representan aproximadamente el 80-85% del total y son las que 

forman el gluten durante el amasado y confieren las características visco-elásticas a la 

masa durante la panificación. Las prolaminas sólo están presentes en el trigo, la avena, la 

cebada y el centeno, grupo de granos denominado TACC. Los diferentes tipos de 

proteínas se sintetizan con diferente tasa y en diferentes momentos del llenado de grano 

y algunos de estos patrones han sido modelados con relativo éxito para trigo pan  (Martre 

et al., 2003; Martre et al., 2015; Asseng et al., 2019).   

Las gluteninas forman puentes disulfuro intra e intermoleculares y pueden 

clasificarse en subunidades de alto peso molecular (HMW) y de bajo peso molecular 
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(LMW). Por su parte, las gliadinas forman únicamente puentes disulfuro intramoleculares 

y se dividen en cuatro tipos estructurales: α-, β-, γ- y ω-gliadinas (Shewry, 2009; Gil-

Humanes et al., 2012). A lo largo de los años se han logrado avances en el estudio de la 

determinación genética de la composición de prolaminas. 

Dentro de las gluteninas, las subunidades de HMW son componentes menores en 

términos de cantidad, pero cumplen un rol determinante de la calidad, ya que forman 

grandes polímeros (Tatham et al., 1985). Estas proteínas son codificadas por los loci Glu-

A1, Glu-B1 y Glu-D1 localizados en los brazos largos de los cromosomas 1A, 1B y 1D, 

respectivamente. Cada locus incluye dos genes ligados que codifican dos tipos diferentes 

de subunidades de HMW, las de tipo y- y x- (Shewry et al., 1992). Los genes de tipo y- 

codifican subunidades de menor peso molecular que los de tipo x-. A su vez, los genes de 

tipo y- del genoma A usualmente no se expresan en trigos hexaploides (Payne et al., 1981; 

Payne, 1987; Shewry et al., 1992). Se han reportado numerosas variantes alélicas para los 

loci Glu-1 en distintos germoplasmas alrededor del mundo (Payne y Lawrence, 1983; Liu 

et al., 2003; McIntosh et al., 2003; Sun et al., 2006) como así también en germoplasmas 

argentinos (Pflüger et al., 2001; Lerner et al., 2009; Moiraghi et al., 2013). Según la 

nomenclatura de Payne y Lawrence (1983) actualizada por McIntosh et al. (2003), dichas 

variantes alélicas, reflejadas por las subunidades que codifican, se identifican con 

números crecientes asignados a las subunidades proteicas en base a su movilidad 

electroforética, siendo las más frecuentes para el locus Glu-A1: 1, 2*, Nulo; para Glu-B1: 

6+8, 7+8, 7+8*, 7+9, 17+18 y para Glu-D1: 5+10, 2+12, 3+12, 4+12. 

Las subunidades de LMW constituyen aproximadamente el 40% de la fracción de 

prolaminas del trigo y, junto con las subunidades de HMW, forman la estructura de los 

polímeros de gluteninas (Gras et al., 2001). La mayor parte de las subunidades de LMW 
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son codificadas por los loci del complejo Glu-3 (Glu-A3, Glu-B3 y Glu-D3) en los brazos 

cortos de los cromosomas 1A, 1B y 1D (Jackson et al., 1983; Gupta y Shepherd, 1990). 

Se han reportado numerosas formas alélicas de LMW (Ma et al., 2009) pero la 

identificación de las mismas es más dificultosa que para el caso de las subunidades de 

HMW, existiendo discrepancia entre distintos autores (Ikeda et al., 2008; Liu et al., 

2010). 

Las gliadinas son por lo general cadenas simples de polipéptidos (proteínas 

monoméricas). Gran parte de las gliadinas son codificadas por seis principales loci 

localizados en los cromosomas homólogos de los grupos 1 (Gli-1) y 6 (Gli-2). Por 

semejanzas en los patrones de γ- y ω- gliadinas se distinguen dos patrones muy diferentes 

de gliadinas: las semejantes al cultivar Chinese Spring (CSS) y las semejantes al cultivar 

Cheyenne (CNN) (Masci et al., 1991).  

 

1.1.4 Determinantes de la calidad del trigo 

 

La calidad del grano de trigo es un carácter complejo y poligénico, que varía en 

función del genotipo, el ambiente y la interacción entre ambos (Vázquez et al., 2012). El 

genotipo juega un rol clave en la determinación de la calidad potencial del grano, ya que 

define el perfil o patrón proteico que se almacena en el endosperma. Utilizando el test 

SDSS como parámetro de calidad, Payne et al. (1980) observaron una fuerte asociación 

entre la presencia de alelos que codifican para subunidades de HMW y el valor 

tecnológico de trigo pan. Posteriormente y en base al mismo test, Payne et al. (1987) 

crearon el sistema de puntuación de calidad Glu-1 (Glu-1 quality score), que asigna un 

valor a las variantes alélicas de cada locus que codifica para subunidades de HMW, 
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resultando en un puntaje de calidad potencial (3 a 10) para una determinada variedad. A 

su vez, otras investigaciones han mostrado que las variaciones alélicas en subunidades de 

HMW, LMW y gliadinas están conjuntamente asociadas con diferencias en las 

características tecnológicas de la harina de trigo (Branlard y Dardevet, 1985a, b; Autran 

et al., 1987; Payne, 1987; Gupta et al., 1989; Khelifi y Branlard, 1992; Nieto-Taladriz 

et al., 1994; Branlard et al., 2001). Otras variantes como la introgresión con centeno, que 

sustituye el brazo corto del cromosoma 1B del trigo por el brazo corto del cromosoma 1R 

del centeno (translocación 1B/1R), y la sobreexpresión de la subunidad de HMW Bx7 

(7+8*) afectan la calidad en forma negativa y positiva, respectivamente (Marchylo et al., 

1992; Amiour et al., 2002). 

La tenacidad de las masas está asociada principalmente con los polímeros de 

gluteninas, mientras que la extensibilidad es atribuida mayoritariamente a las gliadinas. 

En relación a esto, Metakovsky et al. (1997) observaron que la composición alélica de 

gliadinas explicó entre el 23 y el 48% de la variación en la fuerza de la masa (W 

alveográfico) en ensayos comparativos de cultivares italianos de trigo pan cultivados en 

diferentes sitios de Italia durante 21 años. A su vez, condiciones ambientales contrastantes 

de disponibilidad hídrica y nutricional generaron cambios mayoritariamente en la 

fracción de gliadinas (Saint Pierre et al., 2008a). Así, las proporciones de las diferentes 

fracciones proteicas, como la relación gliadinas/gluteninas, están fuertemente 

influenciadas por el genotipo y el ambiente, y determinan el balance entre tenacidad y 

extensibilidad, estableciendo la calidad de la harina de trigo y sus diferentes usos finales 

(Zhao et al., 1999). 

 Los cultivares de trigo pan inscriptos en Argentina se clasifican en tres grupos de 

calidad (GC) en base a variables de calidad comercial e industrial, es decir a partir de 
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información fenotípica. El cálculo del índice de calidad se realiza con datos de PH, 

extracción de harina, cenizas en harina, %Pro, %GH, W alveográfico, estabilidad 

farinográfica y volumen de pan, ponderados por un coeficiente, donde el W es la variable 

con mayor incidencia (Abbate, método 2019). Esta categorización la realiza el Comité de 

Cereales de Invierno (CCI) asesor de la Comisión Nacional de Semillas (CONASE) del 

Instituto Nacional de Semillas (INASE). El grupo 1 (GC1) corresponde a trigos 

correctores aptos para panificación industrial, el grupo 2 (GC2) a trigos aptos para 

panificación tradicional con más de 8 horas de fermentación, y el grupo 3 (GC3) a trigos 

aptos para panificación directa con menos de 8 horas de fermentación (Abbate et al., 

2020). Sin embargo, esta clasificación puede sufrir importantes modificaciones causadas 

por el ambiente y el manejo agronómico de los cultivos, por lo que pueden encontrarse 

situaciones en que la calidad de un genotipo resulte diferente a lo esperado. En relación a 

esto, Abbate et al. (2010) reportaron que la clasificación en GC en cultivares de trigo pan 

de Argentina fue afectada por la localidad y el efecto de la localidad cambió entre años. 

Por otro lado, los GC no consideran las variantes alélicas que codifican para subunidades 

de gliadinas y gluteninas presentes en el genotipo. 

 En base a lo antes expuesto, la identificación de subunidades de gliadinas y 

gluteninas cuya acumulación en el grano sea más sensible a factores ambientales y de 

manejo contribuye a un mejor entendimiento de los procesos involucrados en la 

determinación de la calidad de los granos de trigo y su consecuente aptitud industrial. 
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1.1.5 Cambios en la relación fuente/destino y calidad de los granos 

 

 El rendimiento y la calidad se forman secuencialmente durante el ciclo del cultivo, 

a partir de la captura eficiente de los recursos (luz, agua, nutrientes) necesarios para la 

producción de fotoasimilados, que permiten formar biomasa y particionar parte de ella 

hacia los granos. En las condiciones de producción extensivas de nuestro país, son 

frecuentes las restricciones bióticas y/o abióticas que limitan la actividad de la fuente 

fotosintética y consecuentemente la disponibilidad de asimilados, determinando el 

crecimiento del cultivo y su partición entre los diferentes órganos. Así, son importantes 

las variaciones observadas en el rendimiento y la calidad, asociados al genotipo, el 

ambiente y la interacción entre ambos, las cuales han sido analizadas a escala nacional 

(Gómez, 2011; Miravalles, 2017) y regional (Vázquez et al., 2012). 

 En general, las variaciones del rendimiento de los cultivos de grano correlacionan 

más fuertemente con el número de granos por unidad de superficie que con el peso 

unitario de los mismos (PG). La mejor comprensión de la respuesta en rendimiento a las 

alteraciones en la disponibilidad de asimilados durante diferentes fases fenológicas ha 

sido un avance importante en la ecofisiología de los cultivos (Andrade y Sadras, 2000; 

Satorre et al., 2003). Así, los períodos críticos, cuando el rendimiento está fuertemente 

limitado por la actividad de la fuente, han sido razonablemente bien establecidos para la 

mayoría de los cultivos de grano. Particularmente para trigo, el número de granos por 

unidad de superficie se relaciona con la tasa de crecimiento del cultivo desde los 20 días 

previos hasta los 10 días posteriores a la antesis, lo cual determina el período crítico para 

la generación del rendimiento cuando el cultivo está limitado por fuente (Fischer, 1985) 

(Figura 1). 
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Figura 1. Ciclo de un cultivo de trigo, donde se indica la generación de los componentes 

numéricos del rendimiento, el período crítico y las etapas limitadas por fuente y/o destinos. SI: 

siembra, EM: emergencia, IF: iniciación floral, DL: doble lomo, ET espiguilla terminal, ES: 

espigazón, AN: antesis, MF: madurez fisiológica, CO: cosecha. Adaptado de Slafer y Rawson 

(1994). 

 

El PG es el último componente en ser definido, determinando el rendimiento final 

alcanzado (Figura 1). Aunque tiene menor importancia en la definición del rendimiento, 

el peso y tamaño de los granos se relacionan con aspectos claves de la calidad industrial 

y de simiente, condicionando su utilización final (Calderini et al., 2010; Lázaro et al., 

2012). La evidencia acumulada durante varias décadas ha mostrado que tradicionalmente 

el PG de trigo durante el llenado efectivo no estaba limitado por fuente (Slafer y Savin, 

1994; Borrás et al., 2004; Ahmadi et al., 2009; Zhang et al., 2010), mientras que algunos 

trabajos con genotipos de alto potencial de rendimiento muestran cierto grado de co-

limitación por fuente y destinos (Abbate y Demotes-Mainard, 2000; Abbate et al., 2005; 

Acreche y Slafer, 2009; Sandaña et al., 2009; ; González et al., 2014; Asseng et al., 2017; 

Alonso et al., 2018; Zhang et al., 2019). Sin embargo, se ha demostrado que las 

Período crítico: 
Limitación por fuente

Llenado de granos: 
Limitación por destinos o 

colimitación por fuente y destinos
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limitaciones por fuente, aunque sean escasas, desmejoran aspectos de la calidad de los 

granos como, por ejemplo, el PH (Abbate et al., 2001a). 

 A diferencia del conocimiento acumulado para la determinación del rendimiento, 

la influencia de los cambios en la relación fuente/destino (FD) sobre la calidad de los 

granos de trigo se ha investigado con relativamente menor intensidad. Durante el 

crecimiento del grano, la acumulación de reservas carbonadas depende de la fotosíntesis 

actual y la removilización de reservas desde otros órganos, siendo preponderante la 

contribución del tallo (Slafer et al., 2003; Álvaro et al., 2008; Calderini et al., 2010). 

Además, la acumulación de reservas nitrogenadas depende principalmente de la 

removilización de nitrógeno (N) desde las hojas, ya que la absorción de N por las raíces 

suele ser baja luego de antesis en cultivos a campo, dependiendo de la demanda por parte 

de los granos (Van Sanford y MacKown, 1987; Triboi y Triboi-Blondel, 2002; Gaju et 

al., 2014). Si bien la síntesis de reservas carbonadas y nitrogenadas en el grano ocurren a 

través de vías metabólicas distintas, la cantidad de N foliar y la senescencia son claves 

para favorecer una vía u otra (Triboi y Triboi-Blondel, 2002). 

 Centrándose principalmente en referencia al PG y el %Pro, Jenner et al. (1991) 

desarrollaron un modelo teórico para comprender cómo los cambios en la cantidad de 

asimilados disponibles por grano pueden afectar su composición. El modelo se basa en la 

idea de que cada uno de los componentes del grano (almidón, proteínas, etc.) puede ser 

más o menos afectado ante cambios en la disponibilidad de precursores disponibles para 

el crecimiento del grano provenientes de la planta madre. La Figura 2 muestra cómo el 

nivel de asimilados modifica la tasa de acumulación de distintos componentes del grano, 

sugiriendo que cada componente está explorando un nivel distinto de asimilados en 

condiciones normales de campo para el cultivo de trigo. 
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Figura 2. Nivel de precursores disponibles por semilla para la síntesis de sus diferentes 

componentes. En el eje de las abscisas, se indican los límites normales de precursores para 

almidón (azul) y proteína (rojo). Adaptado de Jenner et al. (1991). 

 

 En cultivos de trigo, existe una respuesta asintótica del rendimiento al agregado 

de N a la siembra o al macollaje, por lo que la eficiencia de uso del fertilizante tiende a 

disminuir ante incrementos en la dosis, es decir que se generan menos kg de grano por 

cada unidad de nutriente aplicado. Esta disminución en la eficiencia de uso debido al 

mayor riesgo de pérdidas puede atenuarse mediante aplicaciones fraccionadas de N hasta 

estados avanzados de desarrollo, mejorando la sincronía entre la oferta del nutriente y la 

demanda por parte del cultivo (Abbate y Andrade, 2015; Divito et al., 2017). 

Bajo condiciones de deficiencia severa, el agregado de dosis bajas de N produce 

un incremento casi lineal del rendimiento. En este rango de dosis, el %Pro no se afecta o 

disminuye levemente debido a un efecto de dilución (que no suele superar el 1%) ya que 

el nutriente es utilizado con elevada eficiencia para la fijación de destinos reproductivos. 

A medida que la dosis se incrementa en el rango de respuesta del rendimiento, se pueden 

observar incrementos en el %Pro, dependiendo de la eficiencia de recuperación del 



13 

 

 

 

nutriente por el cultivo, es decir la proporción del N aplicado que es absorbido por el 

cultivo (Stone y Savin, 1994; Savin y Sorlino, 2003). De esta manera, para un rendimiento 

de entre 4 y 6 t ha-1 y 11% de proteína (valor de referencia para la comercialización), el 

cultivo requiere absorber entre 25 y 26 kg N t-1 de grano (Abbate y Andrade, 2015; Divito 

et al., 2017). Este requerimiento se incrementa con el nivel de rendimiento y más aún con 

el nivel de proteína (Abbate y Andrade, 2015). Finalmente, con altas dosis de N, el 

rendimiento alcanza un plateau, mientras que el %Pro continúa aumentando hasta 

estabilizarse (Angus y Fischer, 1991; Fischer et al., 1993). Por lo tanto, entre los factores 

de manejo del cultivo, la fertilización nitrogenada tiene un notable impacto sobre el 

rendimiento y la calidad del trigo, siendo uno de los principales factores determinantes 

de la productividad y la sustentabilidad del sistema (Dreccer et al., 2003; Lerner et al., 

2013; Abbate y Andrade, 2015; Abadia et al., 2017; Zheng et al., 2018; de Oliveira Silva 

et al., 2020). 

Cuando se manifiestan deficiencias de azufre (S) se reduce el rendimiento y se 

condiciona la calidad panadera de los granos, especialmente en ambientes con suelos 

arenosos, prolongada historia agrícola y/o baja materia orgánica (Salvagiotti y Miralles, 

2008; Zörb et al., 2009; Steinbach y Alvarez, 2014; Li et al., 2019). La deficiencia de S 

modifica la composición de prolaminas mediante una reducción en la proporción de las 

fracciones ricas en S (LMW, α-, β- y γ-gliadinas) y un aumento de las fracciones pobres 

en S (HMW, ω-gliadinas), generando un desequilibrio en la reología de las masas al 

incrementar excesivamente la tenacidad (Zhao et al., 1999; Wieser et al., 2004; Flaete et 

al., 2005). Cabe destacar que la respuesta a la fertilización azufrada, tanto en términos de 

productividad como de calidad, se expresa con mayor frecuencia cuando la disponibilidad 

de N es elevada (Godfrey et al., 2010).  
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 Cultivares comerciales de trigo pan creciendo en la región pampeana bajo 

condiciones contrastantes de fertilización nitrógeno-azufrada mostraron distintos tipos de 

respuesta en términos de rendimiento, eficiencia de recuperación de S, composición del 

gluten y calidad del grano (Arata, 2017; Arata et al., 2017; Arata et al., 2021). Esto 

evidencia que las funciones de respuesta del rendimiento y el %Pro a la dosis de N, 

previamente descritas, pueden diferir entre genotipos de trigo. A su vez, los cultivares de 

dicho estudio presentaron distintos perfiles alélicos de HMW, LMW y gliadinas. En la 

Figura 3 se puede apreciar que la puntuación de calidad Glu-1 (Payne, 1987), que califica 

el potencial de calidad según alelos de subunidades de HMW, no coincidió estrictamente 

con el GC del cultivar asignado en base a atributos fenotípicos de calidad, lo cual es 

esperable debido a que esta última clasificación se basa en sólo ocho variables (Abbate, 

método 2019). Esto también muestra la influencia de otras fracciones proteicas del gluten 

y/o su interacción con el ambiente. A su vez, la expresión del potencial genético atribuido 

al perfil alélico de gliadinas y gluteninas ha mostrado estar regulada, en parte, por 

atributos de eficiencia de uso de N que condicionan la acumulación de las distintas 

fracciones proteicas en el grano (Guarda et al., 2004; Ierna et al., 2016; Lerner et al., 

2016; Zörb et al., 2018; Huang et al., 2020). 
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Figura 3. Relación entre la puntuación de calidad Glu-1 (SC) y el grupo de calidad (GC) para 24 

genotipos argentinos de ciclo largo (CL: símbolos llenos) y corto (CC: símbolos vacíos) de trigo 

pan. Se indica junto a cada punto el número de variedades para cada combinación de SC y GC 

(sd: sin dato de SC). Tomada de Arata (2017). 

 

 A diferencia del conocimiento sobre la generación del rendimiento, la influencia 

de variaciones en la relación FD sobre la calidad de los granos de trigo ha sido menos 

investigada y menos aún en estudios comparativos utilizando genotipos modernos con 

diferente aptitud industrial. Por lo tanto, resulta relevante estudiar el impacto en la calidad 

de los granos de cambios en la disponibilidad de fotoasimilados durante el llenado de 

granos en genotipos argentinos de trigo pan de diferente GC. El entendimiento de la 

incidencia de cambios en la relación FD en posfloración y su interacción con la 

disponibilidad de nutrientes (particularmente N y S) sobre la composición y la calidad del 

grano en genotipos de trigo con calidad potencial contrastante sería igualmente 

importante. Esto amplía el enfoque en la comprensión de la determinación de la calidad 

del grano, lo cuál sería de utilidad para diseñar estrategias de mejoramiento y de manejo 

del cultivo que permitan optimizar la relación entre el volumen y la calidad de la 

producción en ambientes específicos en un marco sustentable. 
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1.2 Objetivos 

 

1.2.1 Objetivo general 

 

• Comparar y analizar la incidencia de cambios en la relación FD en posfloración sobre 

el peso, la composición y la calidad del grano en genotipos de trigo pan contrastantes 

en calidad panadera (distinto GC), así como evaluar su interacción con la fertilización 

nitrógeno-azufrada. 

 

1.2.2 Objetivos específicos 

 

1) Comparar las respuestas del PG, del contenido de proteína por grano y del %Pro ante 

variaciones en la disponibilidad de asimilados en posfloración en genotipos de trigo 

pan de calidad panadera contrastante (diferente GC). 

2) Identificar el perfil alélico para prolaminas de genotipos de trigo de diferente GC y 

analizar sus respuestas en composición proteica y calidad del grano (SDSS, %GH, 

PH) ante cambios en la relación FD en posfloración. 

3) Analizar la interacción entre los cambios en la relación FD en posfloración y la 

fertilización nitrógeno-azufrada sobre el PG, la composición de prolaminas y la 

calidad del grano (%Pro, SDSS, %GH, PH) en trigo pan. 
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1.3 Hipótesis 

 

 Las hipótesis asociadas a los objetivos específicos que se pondrán a prueba en esta 

tesis son: 

1) Las variaciones (cuantificadas por las pendientes de funciones lineales) del PG, del 

contenido de proteína por grano y del %Pro asociadas a la disponibilidad de 

asimilados en posfloración son de diferente magnitud entre genotipos de trigo pan de 

mayor calidad panadera (GC1) y genotipos de menor calidad (GC2 y GC3). 

2) Ante cambios en la relación FD en posfloración, los genotipos de trigo pan 

clasificados en el grupo de mayor calidad panadera (GC1) presentan mayor 

estabilidad (bajo valor de pendiente de la función lineal) en composición proteica y 

calidad del grano (SDSS, %GH, PH) que los genotipos de menor calidad (GC2 y 

GC3). 

3) La fertilización nitrógeno-azufrada en prefloración incrementa la magnitud de las 

respuestas (cuantificadas por la pendiente de la función lineal y la tasa de variación) 

del PG, mientras que reduce la magnitud para las variables de composición de 

prolaminas y calidad (%Pro, SDSS, %GH, PH), ante cambios en la relación FD 

durante el llenado, respecto a condiciones de baja disponibilidad de N y S. 

 

1.4 Estructura de la tesis 

 

 En el Capítulo 2 de esta tesis, que aborda el objetivo específico 1, se estudian los 

efectos de tratamientos manipulativos que modifican la relación FD en posfloración 

(sombreo, raleo y desespiguillado) sobre el PG, el contenido de proteína por grano y el 

%Pro en genotipos de trigo pan de diferente GC. A continuación, en el Capítulo 3, que 
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aborda el objetivo específico 2, se analizan los efectos de los tratamientos de FD sobre 

los indicadores de calidad del grano (SDSS, %GH, PH) y las proporciones de fracciones 

proteicas que definen la composición de prolaminas, estudiando las relaciones entre 

dichas variables en el mismo grupo de genotipos. Posteriormente, en el Capítulo 4, que 

aborda el objetivo específico 3, se analiza la interacción entre los cambios en la relación 

FD en posfloración y la fertilización nitrógeno-azufrada sobre el peso y la calidad del 

grano de trigo pan en distintos ambientes de producción. Por último, en el Capítulo 5 se 

realiza una discusión general sobre la evolución de la productividad y la calidad del trigo 

en Argentina y las posibles implicancias de los hallazgos de esta tesis en el mejoramiento 

genético y el manejo del cultivo.  
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CAPÍTULO 2. Influencia de la relación fuente/destino sobre el peso unitario del 

grano y la proteína en trigos de distinto grupo de calidad 

 

2.1 Introducción 

 

 El efecto de variaciones en la relación FD sobre el peso final del grano ha sido 

ampliamente estudiado en distintas especies y, particularmente, en trigo (Abbate et al., 

1997; Abbate y Demotes-Mainard, 2000; Abbate et al., 2005; Acreche y Slafer, 2009; 

Ahmadi et al., 2009; Sandaña et al., 2009; Lázaro et al., 2010; Zhang et al., 2010; 

Cantarero et al., 2016; Asseng et al., 2017; Zhang et al., 2019). La fuente de asimilados 

para el crecimiento de los granos en el cultivo de trigo proviene de la fotosíntesis de las 

hojas y la espiga y de la removilización de reservas desde los tallos (Slafer et al., 2003).  

Slafer y Savin (1994) estudiaron el crecimiento del grano de trigo pan en distintas 

posiciones de la espiga al modificar la disponibilidad de asimilados durante el llenado de 

granos, observando estabilidad en los parámetros de crecimiento y del tamaño final 

alcanzado, independientemente de la posición del grano. Por su parte, Borrás et al. (2004) 

y Gambín y Borrás (2010) realizaron análisis cuantitativos en base a la revisión de 

numerosos experimentos en trigo, maíz y soja, donde la relación FD durante el llenado 

de granos fue manipulada mediante sombreos, reducción de la densidad de plantas, 

remoción de granos, defoliación y/o aplicación de desecantes después de antesis. Estos 

autores observaron que, en trigo pan, aunque puede sufrir algún grado de limitación por 

fuente en algunas condiciones de estrés, el peso seco por grano se mantiene relativamente 

constante pese a los cambios impuestos en la fuente, revelando un alto grado de 

homeostasis. En este sentido, Cantarero et al. (2016) calcularon el grado de limitación por 

destinos, como la relación entre el PG de los tratamientos testigo y con la espiga recortada 
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(Abbate et al., 2001b); mientras que el grado de limitación por fuente, como el 

complemento al 100%. 

 Calderini et al. (2006) compararon la respuesta en el PG de diferentes cereales de 

invierno ante aumentos en la relación FD (espiga reducida a la mitad del número de 

granos) durante el llenado de granos. Estos autores encontraron incrementos relativos (al 

control sin manipular) en el PG en triticale (17%), mientras que en la mayoría de los 

genotipos de trigo pan y fideo el incremento fue menor al 10%. Del mismo modo, 

González et al. (2014) evaluaron cultivares argentinos de trigo pan, notando que la 

mayoría de los genotipos modernos de alto potencial de rendimiento mostraron limitación 

por destinos y escasa limitación por fuente (menos del 10% de aumento del PG al duplicar 

la relación FD) durante el llenado del grano, aunque algunos pocos presentaron co-

limitación FD (aumentos de hasta el 25% en el PG). Por su parte, Serrago y Miralles 

(2014) encontraron que las enfermedades foliares (roya de la hoja) pueden causar 

limitaciones por fuente durante el llenado de granos al afectar la duración del área foliar 

sana posfloración. En este estudio se encontró que aumentos de la relación FD 

incrementaron entre 12 y 42% el PG únicamente en el cultivo enfermo. 

En un estudio previo realizado en distintos ambientes del partido de Azul (centro 

de la Provincia de Buenos Aires), que incluyó 24 genotipos modernos de trigo pan 

contrastantes en longitud del ciclo y calidad del grano, se observaron respuestas 

diferenciales del peso de mil granos a la fertilización nitrogenada. La mayoría de los 

genotipos fueron estables entre niveles de N, mientras que sólo algunos respondieron 

significativamente a la fertilización, generalmente en forma negativa (Arata et al., 2017). 

Esto podría estar relacionado con diferencias entre genotipos en la respuesta a la variación 

de la relación FD durante el llenado de granos, debido a los efectos de la fertilización 
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sobre el número de granos, su peso potencial y/o la jerarquía de los mismos. Estos 

genotipos también difirieron en la magnitud de las respuestas de la concentración 

porcentual de proteína en grano (%Pro) a la fertilización (Arata et al., 2021).  

Es conocida la relación inversa entre el rendimiento de trigo y el %Pro (Fraschina, 

2017). La compensación entre los procesos de fotosíntesis actual y la removilización de 

N al grano durante el período de llenado (Triboi y Triboi-Blondel, 2002), condiciona el 

compromiso entre rendimiento y calidad. De esta manera, la expresión del peso potencial 

requiere del sostenimiento del área foliar verde en posfloración, mientras que la 

senescencia del canopeo favorecería la removilización de N hacia el grano incrementando 

el contenido de proteína (Avni et al., 2014). Finalmente, el %Pro es el resultante del 

balance entre los procesos que determinan el PG (peso seco total) y el contenido de 

proteína por grano (PRO/grano). Esto permite suponer que genotipos modernos de trigo 

con diferente aptitud industrial podrían diferir en sus respuestas ante variaciones en la 

disponibilidad de asimilados para el crecimiento del grano.  

Respecto a los efectos de tratamientos manipulativos de relación FD, Zhang et al. 

(2012) observaron que los tratamientos de sombreo y defoliación luego de antesis 

disminuyeron el PG y sólo el primero aumentó el %Pro, en tanto que el desespiguillado 

incrementó ambos parámetros. A su vez, Martre et al. (2003) observaron un aumento en 

la concentración de N en grano al incrementar la relación FD mediante la remoción de la 

mitad superior de las espigas en trigos invernales bajo condiciones de secano. 

Recientemente, Alonso et al. (2018) analizaron la relación FD en líneas 

endogámicas recombinantes y en cultivares comerciales de Argentina en un ambiente de 

alto potencial de rendimiento. Estos autores encontraron que el rendimiento del cultivo 

estuvo altamente asociado con la capacidad de los destinos (producto del número de 
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granos por unidad de área y el peso potencial por grano), observando un umbral de 

rendimiento en grano cercano a los 800 g m-2 por sobre el cual se manifestaron 

limitaciones por fuente, particularmente en las líneas endogámicas recombinantes. Esto 

indicaría que gran parte de la limitación por destinos observada en los cultivares de trigo 

modernos puede ser el resultado del mejoramiento genético. Por su parte, Reynolds et al. 

(2017) realizaron cruzamientos estratégicos para complementar caracteres asociados con 

la capacidad de la fuente (biomasa y/o eficiencia de uso de la radiación) con otros 

relacionados con la capacidad de los destinos (índice de cosecha, PG y granos por espiga). 

Esta caracterización de rasgos fisiológicos, según los autores, permitiría aumentar la 

probabilidad de acumular alelos favorables y optimizar la ganancia genética en el 

rendimiento de trigo.  

En base a estos antecedentes, resulta relevante estudiar las respuestas del PG, del 

PRO/grano y del %Pro a los cambios en la relación FD en posfloración en genotipos de 

trigo de aptitud industrial contrastante, en un contexto donde los cambios generados por 

el mejoramiento genético pudieron incrementar el grado de limitación por fuente.  Un 

mejor entendimiento de la generación de la calidad de los granos aportaría información 

para un enfoque integral del mejoramiento y el manejo del trigo pan. 

 

2.2 Objetivo específico 

 

1) Comparar las respuestas del PG, del PRO/grano y del %Pro ante variaciones en la 

disponibilidad de asimilados en posfloración en genotipos de trigo pan de calidad 

panadera contrastante (diferente GC). 
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2.3 Hipótesis 

 

1) Las variaciones (cuantificadas por las pendientes de funciones lineales) del PG, del 

PRO/grano y del %Pro asociadas a la disponibilidad de asimilados en posfloración son 

de diferente magnitud entre genotipos de trigo pan de mayor calidad panadera (GC1) y 

genotipos de menor calidad (GC2 y GC3). 

 

2.4 Materiales y Métodos 

 

 Se realizaron dos ensayos a campo utilizando seis genotipos de trigo pan de ciclo 

intermedio-corto y calidad contrastante en la Chacra Experimental de la Facultad de 

Agronomía de la UNCPBA (latitud: -36,83 y longitud: -59,89), ubicada en el partido de 

Azul, provincia de Buenos Aires, durante las campañas 2014 (A1) y 2015 (A2); en ambos 

experimentos se aplicaron cuatro tratamientos de FD en posfloración. El nuevo mapa de 

Subregiones trigueras argentinas y de otros cereales invernales (Abbate et al., 2021), 

recientemente adoptado por el CCI, la CONASE y el INASE, ubica al partido de Azul en 

la Subregión Pampa deprimida (N° 4, PDE); mientras que, en el mapa previo elaborado 

por el Tribunal de Fiscalización de Semillas en 1952, se ubicaba en la Subregión IV. En 

esta tesis, se hizo referencia a esta última clasificación para identificar las estadísticas de 

producción y calidad disponibles hasta el momento. 

 

2.4.1 Descripción de los experimentos 

 

 Los experimentos fueron conducidos en secano bajo el sistema de siembra directa. 

Se realizaron análisis de suelos del sitio experimental sobre muestras compuestas 
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obtenidas en pre-siembra; los cuales mostraron un pH de moderadamente ácido a neutro, 

baja a moderada disponibilidad de fósforo (P), bajo contenido de materia orgánica (MO), 

baja disponibilidad de N y moderada disponibilidad de S, dependiendo del año (Cuadro 

1). La calificación para cada determinación fue realizada por el Laboratorio de Análisis 

de Suelos de la FA-UNCPBA, certificado por el Ministerio de Agricultura, Ganadería y 

Pesca bajo el Programa PROINSA. 

 

Cuadro 1. Resultados de los análisis de suelos sobre muestras obtenidas en pre-siembra en la 

Chacra Experimental de la FA-UNCPBA para el año 1 (A1) y el año 2 (A2). 

Prof. 
(cm) 

pH P (ppm) MO (%) 
N de nitratos  

(kg N ha-1) 
S de sulfatos (ppm) 

(1:2.5, en agua) (Bray & Kurtz I) (Walkley & Black) (Reflectometría) (Turbidimetría) 

A1 A2 A1 A2 A1 A2 A1 A2 A1 A2 

0-20 5,93 6,9 7,43 13,84 3,51 3,51 14,46 18,62 17,9 17 

20-60 -- -- -- -- -- -- 8,01 16,26 15,4 8,35 

 

 Para asegurar suficiencia de los principales nutrientes se fertilizó con superfosfato 

triple a la siembra (38 kg P ha-1) y al voleo con urea (180 kg N ha-1) en dosis dividida 

40% en emergencia y 60% en macollaje y con sulfato de calcio (15 kg S ha-1) en 

macollaje. Las fechas de siembra fueron 7 de agosto en 2014 y 5 agosto en 2015 y la 

densidad de siembra objetivo fue de 350 plantas m-2 en ambos años, el valor se encuentra 

dentro de los rangos recomendados por los semilleros para ciclos intermedio-cortos en la 

zona (Subregión triguera IV). A su vez, las fechas de siembra seleccionadas (rango tardío) 

permiten minimizar la variabilidad en la duración del ciclo a antesis entre genotipos 

debido a la respuesta al fotoperíodo (Miralles et al., 2007). Durante todo el ciclo del 

cultivo se controlaron químicamente malezas (MCPA, dicamba, fluroxypyr; según 

marbete), plagas (clorpirifos, imidacloprid; según marbete) y enfermedades. El control 

sanitario incluyó el curado de semillas (tebuconazole+tiram; según marbete) y dos 
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aplicaciones preventivas de fungicida (fluxapyroxad+pyraclostrobin+epoxiconazole, 

según marbete). 

 Los registros meteorológicos (temperatura, precipitaciones, radiación) utilizados, 

fueron obtenidos de los Boletines Agrometeorológicos del Centro Regional de 

Agrometeorología, Estación Centro, FA-UNCPBA 

(http://www1.faa.unicen.edu.ar/centro/centroreg.php). 

 

2.4.2 Genotipos  

 

 Se utilizaron seis genotipos (G) de trigo pan (Triticum aestivum L.) de ciclo 

intermedio-corto pertenecientes a diferentes GC (Abbate et al., 2020; INASE, 2021), 

cuyas características se detallan en el Cuadro 2. Algunos de estos genotipos (AREX, 

LEON, METE, RAYO) fueron seleccionados porque habían sido estudiados en trabajos 

previos (Arata y Lerner, 2012; Lerner et al., 2016) en los que mostraron características 

diferenciales en su perfil alélico para prolaminas y/o en su respuesta a la fertilización 

nitrogenada. El genotipo B501 al momento de realizar los experimentos pertenecía al 

GC2, y posteriormente fue reclasificado como GC3 (Cuadro 2). 

 

Cuadro 2. Genotipos de trigo pan utilizados en la Chacra Experimental de la FA-UNCPBA, 

código adoptado en la tesis para cada uno y clasificación por grupo de calidad (GC) según el 

Comité de Cereales de Invierno asesor de la Comisión Nacional de Semillas del Instituto Nacional 

de Semillas (Abbate et al., 2020). 

Genotipo Código Grupo de calidad 

Buck Meteoro METE 1 
Klein Rayo RAYO 1 
Baguette 9 BAG9 2 

Baguette 501 B501 3 
Arex AREX 3 

Klein León LEON 3 

 

http://www1.faa.unicen.edu.ar/centro/centroreg.php
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2.4.3 Tratamientos de fuente/destino 

 

 Los tratamientos de FD (Fischer y Laing, 1976; Fischer y HilleRisLambers, 1978; 

Abbate et al., 1997) aplicados en el vástago principal y los macollos fueron:  

• Testigo (T) 

• Sombreo (So). Se colocaron sobre el canopeo redes negras con estructuras de 

hierro por encima de las espigas, que filtraron el 75% de la radiación incidente. 

• Raleo (R). Se redujo la densidad en un 50% a través de la eliminación de surcos 

de manera alternada en toda la subparcela. 

• Desespiguillado (D). Se eliminó el 50% de las espiguillas superiores de la espiga 

mediante un corte con tijeras.  

El momento de aplicación de los tratamientos de FD fue a los 7 días después de antesis 

(DC65) (Zadoks et al., 1974) ya que en ese estado queda definido el número de granos 

(Abbate et al., 1997) y el peso potencial de los mismos (capacidad de los destinos). El 

tratamiento D se implementó en forma similar a Fischer y HilleRisLambers (1978). Así, 

la eliminación de todas las espiguillas de la mitad superior de las espigas de todos los 

vástagos de la subparcela permitieron lograr un tratamiento homogéneo que abarcó el 

conjunto del canopeo (Acreche y Slafer, 2009), al igual que en los tratamientos restantes.  

 

2.4.4 Determinaciones 

 

 Se recolectaron muestras de biomasa aérea total a los 7 días después de antesis 

(DC69), previo a la aplicación de los tratamientos FD. Los muestreos se realizaron en 

base a Pietragalla et al. (2012) muestreando una superficie de 0,40 m2 en algunos (2 o 3) 

de los 5 surcos centrales de la parcela. Una vez pesado en fresco el material, se tomaron 
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alícuotas de 20 vástagos al azar (vástago principal y macollos) que luego de pesarlas en 

fresco fueron llevadas a estufa para determinar la materia seca. 

 En madurez (DC99) se cosecharon manualmente muestras de espigas sobre una 

superficie de 0,40 m2 de cada subparcela que fueron trilladas mecánicamente. A su vez, 

se tomaron muestras de 20 vástagos consecutivos (vástago principal y macollos) de 

algunos (2 o 3) de los 5 surcos centrales de la subparcela para obtener el número de granos 

por vástago. Sobre las muestras de granos se determinó el PG, realizando conteos de 

alícuotas de 400 granos. Las muestras de biomasa aérea y de grano se secaron en estufa 

a 50 °C durante 48-72 hs para obtener el peso seco. 

 En base a las muestras de 20 vástagos obtenidas en madurez (DC99) para cada 

subparcela (T, So, R, D) y la realizada antes de la aplicación de los tratamientos de FD 

(DC69), se cuantificó la relación FD en posfloración relacionando el crecimiento del 

cultivo en posfloración y el número de granos, mediante la adaptación de la fórmula 

utilizada para maíz por Gambín et al. (2006) y Hisse et al. (2019) de la siguiente forma: 

Relación FD (
mg

grano
) =

peso seco total en DC99 − peso seco total en DC69

número de granos 
 

Cabe aclarar que, para el tratamiento D, se corrigió el cálculo descontando la remoción 

del 50% de la espiga en el peso seco total en DC69. 

 En las subparcelas T (sin alteración de la relación FD), se determinó el 

rendimiento en grano (RENDT), el índice de cosecha (ICT) y posteriormente se calculó la 

biomasa aérea total (BATT=RENDT/ICT). Además, se calculó el número de granos por 

m2 (NGT=RENDT/PGT). 

 Se determinó el %Pro en muestras de grano entero de cada subparcela mediante 

espectroscopía de transmisión de infrarrojo cercano (Analizador NIT, AgriCheck®, 

Bruins Instruments). Luego se calculó el contenido de proteína por grano (PRO/grano) 
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como el producto entre el PG y el porcentaje de proteína expresado en base seca. A lo 

largo de la tesis, se utiliza como referencia el valor de 11% de proteína sobre base 13,5% 

de humedad según el estándar de comercialización (Norma XX, Res. 1262/2004 

SENASA, Argentina). 

 

2.4.5 Diseño experimental y análisis estadístico  

 

Se implementó un diseño en parcelas divididas con parcelas distribuidas en 

bloques completos aleatorizados y tres repeticiones. En las parcelas principales (9-12 m 

x 1,4 m o 7 surcos distanciados a 20 cm) se aleatorizaron los seis genotipos (ver sección 

2.4.3) y en las subparcelas los cuatro tratamientos de FD (ver sección 2.4.4). Los datos 

de las principales variables se describieron mediante el rango, la media y el CV general. 

Los efectos del año, el genotipo, el tratamiento de FD y sus interacciones sobre la relación 

FD, el NG/vástago, el PG, el %Pro y el PRO/grano y los efectos del año, el genotipo y su 

interacción sobre el RENDT y sus componentes se analizaron mediante ANVA y prueba 

de Duncan (α=0,05). Para cada variable se calculó el porcentaje de la suma de cuadrados 

explicada (%SCE) de cada fuente de variación del ANVA (FV), dividiendo la suma de 

cuadrados de la FV sobre la suma de cuadrados del modelo (Robert y Denis, 1996). Las 

asociaciones entre variables de rendimiento se analizaron mediante Análisis de Regresión 

simple (α=0,05) sobre los datos individuales de cada parcela. Los supuestos estadísticos 

fueron verificados sobre los valores residuales y predichos, según correspondió a los 

modelos aplicados. Para lo anteriormente descrito, se utilizó el paquete estadístico 

Infostat v.2020p (Di Rienzo et al., 2020). 

 La asociación entre el PG y la relación FD se analizó mediante sus cambios 

porcentuales relativos al testigo, en forma similar a Borrás et al. (2004). Así, las relaciones 
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entre el PG y la relación FD relativos, el PRO/grano y la relación FD y el %Pro y la 

relación FD se estudiaron mediante modelos de regresión lineal simple sobre las medias 

de los tratamientos [y=a+b*x], donde y es la variable dependiente (PG, PRO/grano, 

%Pro), x la variable independiente (relación FD), a la ordenada al origen y b la pendiente. 

En primer lugar, se comparó un modelo ajustado para el conjunto de datos de todos los 

genotipos en ambos años con los modelos individuales ajustados para cada genotipo en 

particular y para cada año, mediante la Prueba F de suma de cuadrados extra (α=0,05). 

Cuando se encontraron diferencias significativas, se realizaron los análisis de regresión 

lineal simple para cada genotipo y/o año en forma individual (α=0,05). Posteriormente, 

las estimaciones de los parámetros de la función lineal (b y a) entre aquellas regresiones 

que resultaron significativas fueron comparados mediante Pruebas F (α=0,05). Se utilizó 

el software GraphPad Prism® v7. De esta manera, la significancia y las diferencias entre 

pendientes (b) se utilizaron para comparar las variaciones del PG, del PRO/grano y del 

%Pro frente a cambios en la relación FD en los distintos genotipos. 

 

2.5 Resultados 

 

2.5.1 Condiciones ambientales y fenología 

 

 Las temperaturas medias diarias en el año 1 fueron superiores al promedio 

histórico durante todo el ciclo del cultivo, debido mayormente a un incremento en las 

temperaturas mínimas. A su vez, las temperaturas medias en el año 2 fueron similares al 

año 1, excepto durante los meses de septiembre y octubre donde se observó una 

disminución por debajo del promedio histórico debido a cambios en las temperaturas 

mínimas y máximas (Figura 4). 
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Figura 4. Temperaturas mínimas (Tmin), medias (Tmed) y máximas (Tmax) entre los meses de 

junio y diciembre para el Año 1 (A1), el Año 2 (A2) y promedios históricos (Hist) para el período 

1994-2016 (Estación Azul Centro - FA). Las líneas con flechas en el eje de las abscisas indican 

la duración de las fases siembra-antesis y antesis-madurez para cada año (A1: gris, A2: negro). 

Datos tomados del Centro Regional de Agrometeorología, FA-UNCPBA. 

 

 Las precipitaciones acumuladas durante el ciclo del cultivo en el año 1 fueron 

levemente superiores al promedio histórico (390 vs. 378 mm), debido a un incremento en 

las precipitaciones de agosto, septiembre y noviembre. Por su parte, las precipitaciones 

acumuladas en el año 2 fueron levemente inferiores al promedio histórico (344 vs. 378 

mm), aunque las precipitaciones de agosto superaron en un 156% al histórico (Figura 5). 

 La radiación global fue similar al promedio histórico durante las primeras etapas 

del ciclo del cultivo (agosto y septiembre) en ambos años. En octubre, se observó una 

reducción en la radiación, principalmente en el año 2; mientras que durante noviembre y 

diciembre los valores medios mensuales superaron al histórico en ambos años (Figura 5).  

La fecha de antesis (DC65) de los distintos genotipos fue relativamente similar, 

siendo el 06/11/2014 ± 2 días el primer año y el segundo año el 13/11/2015 ± 2 días, lo 
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cual redundó en duraciones de la fase siembra-antesis de 92 y 101 días en promedio para 

el año 1 y el año 2, respectivamente. 

 

 

Figura 5. Precipitaciones mensuales (Pp) y radiación global (RG) entre los meses de junio y 

diciembre para el Año 1 (A1), el Año 2 (A2) y promedios históricos para el período 1994-2016 

(Estación Azul Centro - FA). Las líneas con flechas en el eje de las abscisas indican la duración 

de las fases siembra-antesis y antesis-madurez para cada año (A1: gris, A2: negro). Datos tomados 

del Centro Regional de Agrometeorología, FA-UNCPBA. 

 

2.5.2 Rendimiento en grano y sus componentes 

 

 El RENDT en el año 1 fue un 7% superior respecto al año 2 (673 vs. 629 g m-2). 

A su vez, el efecto genotípico dependió del año (Cuadro 3). En el año 1 METE (GC1), 

B501 (GC3) y LEON (GC3) superaron a la media del experimento; mientras que en el 

año 2 lo hicieron RAYO (GC1), B501, AREX (GC3) y LEON (Figura 6). 
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Cuadro 3: Resumen del ANVA incluyendo nivel de significancia (valor-p) y porcentaje de la 

suma de cuadrados explicada (%SCE) de las fuentes de variación (FV) consideradas para el 

rendimiento en grano (RENDT), el número de granos por m2 (NGT), la biomasa aérea total (BATT) 

y el índice de cosecha (ICT) de los tratamientos testigo (sin alteración de la relación 

fuente/destino). El residual del modelo se obtiene por diferencia del %SCE. 

F.V. 
RENDT NGT BATT ICT 

valor-p %SCE valor-p %SCE valor-p %SCE valor-p %SCE 

A 0,0493 8,2 0,9696 0,0 0,0347 16,6 0,1102 2,5 

G 0,0021 51,8 0,9329 3,7 0,0654 40,2 <0,0001 75 

A*G 0,0437 26,3 0,002 80,6 0,0936 35,7 0,0456 12,3 
A: año, G: genotipo. 

 

 

Figura 6. Rendimiento en grano de los tratamientos testigo (sin alteración de la relación 

fuente/destino, RENDT) para cada genotipo de trigo pan en el año 1 y el año 2. Las barras indican 

el error estándar. Letras distintas indican diferencias significativas entre medias. 

 

La interacción A*G fue la única FV significativa para el NGT (Cuadro 3). Este 

componente numérico explicó el 44% de la variación en el RENDT asociada a los efectos 

del año y del genotipo (Figura 7 a), mientras que el PGT explicó el 31% de dicha variación 

(Figura 7 b). A su vez, la relación entre el PGT y el NGT no fue significativa (R2=0,06; 

p=0,1459). 
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 Si bien el año resultó la única FV significativa para la BATT (Cuadro 3), esta 

variable explicó el 70% de la variación en el RENDT (Figura 7 c). Por su parte, la 

interacción A*G fue significativa para el ICT (Cuadro 3), aunque el RENDT no se asoció 

significativamente con dicha variable (Figura 7 d). 

  

 

Figura 7. Relaciones entre rendimiento en grano (RENDT) y: a) número de granos m-2 (NGT), b) 

peso de mil granos (PMGT), c) biomasa aérea total (BATT), d) índice de cosecha (ICT); para los 

tratamientos testigo (sin alteración de la relación fuente/destino) de todos los genotipos en el año 

1 y el año 2. Cada punto corresponde a una repetición. 

 

2.5.3 Efectividad de los tratamientos de fuente/destino y respuestas del peso unitario del 

grano y de la proteína 

 

 El tratamiento de FD resultó la principal FV para la relación FD, mientras que la 

interacción A*G resultó significativa, pero con un reducido %SCE (Cuadro 4 a). De esta 

manera, el tratamiento So redujo un 57% la relación FD en promedio respecto al T, 
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mientras que el R y el D produjeron incrementos significativos del 13% y 20%, 

respectivamente (Cuadro 4 b). Con respecto al NG/vástago, el tratamiento de FD resultó 

la única FV significativa (Cuadro 4 a). Así, el tratamiento D redujo un 32% el NG/vástago 

en promedio respecto al T, mientras que el So provocó una merma del 18% (Cuadro 4 b). 

  

Cuadro 4. a) Resumen del ANVA incluyendo nivel de significancia (valor-p) y porcentaje de la 

suma de cuadrados explicada (%SCE) de las fuentes de variación (FV) consideradas para la 

relación fuente/destino (FD) y el número de granos por vástago (NG/vástago). El residual del 

modelo se obtiene por diferencia del %SCE. b) Relación FD y NG/vástago para los tratamientos 

testigo (T), sombreo (So), raleo (R) y desespiguillado (D) (promedio de todos los genotipos en 2 

años). Valores resaltados indican diferencias significativas respecto al T.  

a) 
F.V. 

Relación FD (mg grano-1) NG/vástago 
 valor-p %SCE valor-p %SCE 

 A 0,6226 0,1 0,6214 0,1 
 G  0,1913 11,0 0,056 8,3 
 FD <0,0001 59,9 <0,0001 64,5 
 A*G 0,0003 6,0 0,1524 3,6 
 A*FD 0,1083 1,4 0,3094 1,6 
 G*FD 0,3374 3,9 0,0999 10,2 
 A*G*FD 0,8807 2,0 0,7069 5,0 

b) T 32,37 b 35,7 a 
 So 13,82 c 29,26 b 
 R 36,48  a 34,73 a 
 D 38,96  a 24,21  c 

A: año, G: genotipo, FD: tratamiento de fuente/destino. 

 

 El PG para todos los tratamientos de FD en ambos años fluctuó entre 18,8 y 47 

mg, con una media de 35,4 mg y un CV general de 20,9%. El tratamiento de FD resultó 

la principal FV para el PG, aunque se detectaron interacciones dobles significativas 

(Cuadro 5). De esta manera, la respuesta promedio del PG al tratamiento So difirió entre 

años (A1: -36%; A2: -31%). A su vez, el PG respondió positivamente a incrementos de 

FD por desespiguillado (D) y raleo (R) en ambos años, aunque la magnitud del efecto de 

cada tratamiento dependió del año (Figura 8). Con respecto a la interacción G*FD, el 

tratamiento So (que disminuyó un 75% la radiación incidente durante el llenado) redujo 
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significativamente el PG en los seis genotipos de trigo pan evaluados, difiriendo la 

magnitud de las respuestas entre 28 y 40%. Por otro lado, los tratamientos R y D 

incrementaron significativamente el PG en la mayoría de los genotipos, con respuestas 

que variaron entre 9 y 23% (Cuadro 6), excepto en el cultivar METE (GC1). A su vez, no 

se observaron agrupamientos por GC en la magnitud de las respuestas. Si bien la 

interacción A*G*FD no fue significativa, en el Anexo al documento de tesis (Cuadro 

A.1) pueden consultarse las medias para cada combinación de tratamientos. 

 

Cuadro 5. Resumen del ANVA incluyendo nivel de significancia (valor-p) y porcentaje de la 

suma de cuadrados explicada (%SCE) de las fuentes de variación (FV) para el peso unitario del 

grano (PG), la concentración de proteína (%Pro) y el contenido de proteína por grano 

(PRO/grano). El residual del modelo se obtiene por diferencia del %SCE. 

F.V. 
PG PRO/grano %Pro 

valor-p %SCE valor-p %SCE p-valor %SC 

A 0,6553 0,0 0,0455 0,2 0,0039 0,9 

G  <0,0001 9,4 <0,0001 33,8 <0,0001 38,8 

FD <0,0001 83,2 <0,0001 53,7 <0,0001 50,0 

A*G <0,0001 2,2 <0,0001 2,3 0,1901 0,8 

A*FD <0,0001 1,7 <0,0001 3,0 0,033 0,9 

G*FD <0,0001 2,0 <0,0001 3,8 0,0012 4,2 

A*G*FD 0,0738 0,8 0,0179 1,9 0,0085 3,4 
A: año, G: genotipo, FD: tratamiento de fuente/destino. 

 

Cuadro 6: Peso unitario del grano (PG) para los tratamientos testigo (T), sombreo (So), raleo (R) 

y desespiguillado (D) de cada genotipo (promedio de 2 años). Grupo de calidad (GC). (%) cambio 

porcentual relativo al T. Valores resaltados indican diferencias significativas respecto al T. 

Genotipo GC 
PG (mg) 

T So % R % D % 

METE 1 37,7 25,0 -34 39,2 +4 39,4 +4 

RAYO 1 36,1 26,1 -28 40,5 +12 40,4 +12 

BAG9 2 29,9 20,9 -30 34,9 +17 36,8 +23 

B501 3 38,1 26,0 -32 41,4 +9 42,3 +11 

AREX 3 37,2 24,1 -35 41,4 +11 42,2 +13 

LEON 3 39,1 23,5 -40 42,8 +9 44,0 +13 
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Figura 8. Peso unitario del grano (PG) para los tratamientos testigo (T), sombreo (So), raleo (R) 

y desespiguillado (D) promedio de todos los genotipos de trigo pan en cada año. Las barras 

indican el error estándar. Letras distintas indican diferencias significativas entre medias. 

 

 

 El PRO/grano varió entre 3,2 y 7,7 mg, con una media de 5,4 mg y un CV general 

de 20,5%. El tratamiento de FD y el genotipo resultaron las principales FV para el 

PRO/grano, aunque la interacción A*G*FD resultó significativa (Cuadro 5). Así, el 

tratamiento D incrementó significativamente el PRO/grano en todas las combinaciones 

de año y genotipo, mientras que el R aumentó dicha variable en todos los genotipos sólo 

en el año 2. Por su parte, el tratamiento So redujo significativamente el PRO/grano en el 

58% de los casos, mientras que los restantes mostraron estabilidad respecto al T (Cuadro 

7).   
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Cuadro 7. Contenido de proteína por grano (PRO/grano) y concentración de proteína (%Pro) para 

los tratamientos testigo (T), sombreo (So), raleo (R) y desespiguillado (D) de cada genotipo en el 

año 1 y el año 2. Grupo de calidad (GC). Valores resaltados indican diferencias significativas 

respecto al T. 

Genotipo GC Año 
PRO/grano (mg) %Pro (%) 

T So R D T So R D 

METE 1 
1 5,6 4,3 6,2 6,5 13,6 17,0 14,3 14,8 

2 6,3 5,0 7,1 7,1 13,7 15,6 14,8 15,1 

RAYO 1 
1 5,9 4,8 6,3 7,5 13,3 15,4 13,5 15,7 

2 5,2 5,0 6,5 6,7 13,3 17,4 13,9 14,7 

BAG9 2 
1 3,7 3,6 3,8 4,9 10,4 14,5 10,1 11,2 

2 3,8 3,5 5,0 4,8 11,5 15,2 11,5 11,5 

B501 3 
1 5,3 4,4 5,6 6,4 11,5 14,6 11,9 13,2 

2 5,0 4,5 5,9 6,2 11,9 15,0 12,1 12,5 

AREX 3 
1 4,8 3,7 5,4 6,9 11,1 13,9 12,0 13,8 

2 5,0 4,4 6,0 6,1 11,6 15,3 12,0 12,9 

LEON 3 
1 5,6 4,1 5,2 6,8 11,5 14,3 10,7 12,8 

2 4,7 3,7 6,0 6,6 11,3 14,3 12,0 13,4 

 

 El %Pro para todos los tratamientos de FD de los genotipos evaluados en ambos 

años fluctuó entre 9,8 y 18,4%, con una media de 13,3% y un CV general de 13,6%. El 

tratamiento de FD y el genotipo resultaron las principales FV para el %Pro, aunque la 

interacción A*G*FD resultó significativa (Cuadro 5). El tratamiento So incrementó 

significativamente el %Pro en todas las combinaciones de año y genotipo. A su vez, el 

tratamiento R no modificó el %Pro en ningún caso, mientras que el D aumentó dicho 

parámetro en el 67% de los casos (Cuadro 7). Por otro lado, el promedio de %Pro fue 

mayor para el año 2 respecto al año 1 (13,44 vs. 13,12).  

  

2.5.4 Diferencias genotípicas en las respuestas del peso unitario del grano a los cambios 

en la relación fuente/destino 

 

 Los términos de la función lineal para la relación entre el PG y la relación FD 

relativos no difirieron significativamente entre años (pb=0,8539; pa=0,8564). Sin 
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embargo, la relación entre dichas variables presentó un mejor ajuste con modelos de 

regresión lineal para cada genotipo por separado respecto al modelo de respuesta general 

de todos los genotipos (p=0,0025), siendo las regresiones significativas en todos los 

casos. Así, el valor de b para la relación entre el PG y la relación FD relativos mostró 

diferencias significativas entre genotipos (pb=0,0010) (Figura 9). Vale destacar que, el 

cultivar METE (GC1) mostró el menor valor de b, mientras que BAG9 (GC2) mostró el 

mayor valor, más cercano a la relación 1:1. Los cultivares restantes, pertenecientes al 

GC1 y al GC3, mostraron comportamientos intermedios. 



39 

 

  

 

 
 

Figura 9. Relaciones entre los cambios relativos al testigo del peso unitario del grano (PG) y de 

la relación fuente/destino (FD) para cada genotipo en el año 1 y el año 2. a: ordenada al origen, 

b: pendiente. Las líneas discontinuas representan las pendientes teóricas de 1 (limitación total por 

fuente) y 0 (limitación total por destinos) (Borrás et al., 2004). So: sombreo, R: raleo, D: 

desespiguillado. Cada punto es el promedio de 3 repeticiones. 
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2.5.5 Diferencias genotípicas en las respuestas del contenido de proteína por grano a los 

cambios en la relación fuente/destino 

 

 Los términos de la función lineal para la relación entre el PRO/grano y la relación 

FD no mostraron diferencias significativas entre años (pb=0,7357; pa=0,7689). No 

obstante, la relación entre dichas variables presentó un mejor ajuste para cada genotipo 

por separado respecto al modelo de respuesta general (p<0,0001), siendo las regresiones 

significativas para todos los genotipos, excepto para BAG9 (GC2). A su vez, los valores 

de b para la relación entre el PRO/grano y la relación FD no difirieron significativamente 

entre los genotipos restantes (pb=0,9676), mientras que los valores de a mostraron 

diferencias significativas (pa<0,0001) (Figura 10). Así, el cultivar METE (GC1) presentó 

el máximo valor de a, seguido de RAYO (GC1) y de B501 (GC3). 
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Figura 10. Relaciones entre el contenido de proteína por grano (PRO/grano) y la relación 

fuente/destino (FD) para cada genotipo en el año 1 y el año 2. a: ordenada al origen, b: pendiente. 

La línea discontinua diagonal representa la relación para un PRO/grano correspondiente a un peso 

unitario del grano con limitación total por fuente que mantiene una concentración de proteína 

constante de 11 % sobre base 13,5% de humedad (relación 7,9:1) y la horizontal indica el 

PRO/grano promedio de los tratamientos testigo. T: testigo, So: sombreo, R: raleo, D: 

desespiguillado. Cada punto es el promedio de 3 repeticiones. 
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2.5.6 Diferencias genotípicas en las respuestas de la concentración de proteína a los 

cambios en la relación fuente/destino 

 

Los términos de la función lineal para la relación entre el %Pro y la relación FD 

no mostraron diferencias significativas entre años (pb=0,6348; pa=0,3883). Sin embargo, 

la relación entre dichas variables presentó un mejor ajuste para cada genotipo por 

separado respecto al modelo de respuesta general (p=0,0003), siendo las regresiones 

significativas sólo para los genotipos BAG9 (GC2) y B501 (GC3) (Figura 11). A su vez, 

los valores de b (pb=0,1023) y de a (pa=0,0759) para la relación entre el %Pro y la relación 

FD no difirieron significativamente entre estos genotipos.  
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Figura 11. Relaciones entre la concentración de proteína  (%Pro) y la relación fuente/destino (FD) 

para cada genotipo en el año 1 y el año 2. a: ordenada al origen, b: pendiente. La línea discontinua 

indica un valor constante de %Pro de 11%. T: testigo, So: sombreo, R: raleo, D: desespiguillado. 

Cada punto es el promedio de 3 repeticiones. 
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2.6 Discusión 

  

 La fenología de los genotipos fue relativamente similar, con fechas de antesis 

concentradas en un lapso de alrededor de 4 días, lo cual favorece el análisis comparativo 

de las respuestas estudiadas. Por otro lado, se encontró una mayor duración de la etapa 

siembra-antesis en el año 2 respecto al año 1 (101 vs. 92 días), producto de un retraso de 

7 días en la fecha promedio de antesis. Esto pudo deberse al descenso en las temperaturas 

durante el mes de octubre en el año 2 (Figura 4), lo cual reduce la tasa de desarrollo y 

consecuentemente incrementa la duración de la etapa (Slafer et al., 2003). 

 En condiciones experimentales, el promedio de RENDT en el año 1 fue un 83% 

superior al promedio para el partido de Azul en la misma campaña (673 vs. 368 g m-2), 

mientras que en el año 2 fue un 54% superior (629 vs. 409 g m-2). Esto evidencia, en parte, 

el efecto de la intensificación en el planteo productivo de secano realizado en la Chacra 

Experimental, relacionado principalmente con el manejo sanitario y la fertilización. Sin 

embargo, los promedios de productividad del partido incluyen lotes con limitaciones que 

no pueden mejorarse con prácticas de manejo convencionales (e.g. suelos someros, 

alcalinidad, erosión, etc.), como así también inadecuado manejo agronómico en cuanto a 

fechas de siembra, control de malezas, calidad de semilla y densidad, nutrición mineral, 

control de enfermedades, etc. En cambio, al comparar los rendimientos alcanzados en esta 

tesis (promedio de 6 genotipos) con los promedios de los genotipos de ciclo corto-

intermedio y corto (33 genotipos en 2014/15 y 35 en 2015/16) de los ensayos con 

fungicida pertenecientes a la Red de Ensayos Comparativos de Variedades de Trigo 

(RET) ubicados en Balcarce (subregión IV), las brechas porcentuales de rendimiento 

fueron menores (2014/15: 673 vs. 470 g m-2, +43%; 2015/16: 629 vs. 518 g m-2, +21%). 
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Por otro lado, los menores RENDT alcanzados en el año 2 pudieron deberse, en parte, al 

volumen y distribución de las precipitaciones, ya que en agosto (implantación) se 

concentró el 41% del total acumulado durante el ciclo (Figura 5). En esta etapa la 

demanda hídrica y nutricional es reducida debido a la baja tasa de crecimiento del cultivo. 

Esta excesiva concentración de lluvias al inicio del ciclo puede provocar la pérdida de 

nutrientes por lixiviación, coincidiendo con lo reportado por Lerner et al. (2013) para la 

zona. Esto se suma a la menor radiación global registrada en octubre del año 2 (Figura 5), 

que disminuyó el cociente fototermal durante el período crítico de determinación del 

número de granos por m2 y consecuentemente redujo el rendimiento en grano (Slafer 

et al., 2003; Lázaro y Abbate, 2012). Variaciones en la nubosidad, polución y lluvias 

generan cambios en la cantidad de radiación solar que incide sobre los cultivos. 

Tendencias de largo plazo del fenómeno “atenuación solar” (solar dimming) se han 

cuantificado para Sudamérica, en el rango de 0,59 W m-2 año-1 durante el periodo 1960-

1990 (Stanhill y Cohen, 2001). 

 El rango de RENDT observado para los trigos evaluados fluctuó entre 423 y 821 

g m-2 entre años y genotipos. Por lo tanto, sólo en algunos pocos casos se superó el umbral 

de 800 g m-2, reportado por Alonso et al. (2018) a partir del cual es más factible observar 

en genotipos modernos algún grado de limitación por fuente. Por otro lado, los genotipos 

que superaron a la media de RENDT en cada año no se asociaron al GC (Figura 6). Esta 

ausencia de agrupamientos por GC cuando se evalúa el rendimiento en grano concuerda 

con lo reportado por Arata et al. (2017) en 24 genotipos modernos de trigo pan y por 

Abbate (2015) para un grupo mayor de genotipos argentinos; pudiéndose así combinar 

buen rendimiento y buena calidad al momento de elegir un genotipo para su siembra. 
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 Si bien el número de granos por unidad de superficie es el componente que mejor 

explica la variación en el rendimiento debida a efectos ambientales y de manejo (Fischer, 

2011), esta relación puede no cumplirse en algunos casos donde la variación se debe a 

efectos genotípicos (Abbate et al., 1998). En los experimentos de esta tesis, se observó 

que tanto el NGT como el PGT explicaron proporciones significativas de la variación del 

RENDT asociada a los efectos del año y del genotipo (Figura 7), sin detectar efectos de 

compensación entre ambos componentes numéricos. Esto difiere de lo observado por 

Terrile et al. (2017) en tres genotipos argentinos de trigo pan seleccionados por su 

fertilidad de la espiga contrastante (González et al., 2011), en los cuáles el rendimiento 

se asoció sólo con el número de granos por m2, ya que se detectaron compensaciones 

(trade off) entre PG y fertilidad de la espiga en los genotipos evaluados. Cabe destacar 

que ninguno de los genotipos evaluados por Terrile et al. (2017) pertenecía al grupo de 

trigos correctores (GC1), siendo Baguette Premium 11 (GC2) y Baguette 19 (GC3) los 

de alta fertilidad y BioINTA 2002 (GC2) el de baja fertilidad. Por otro lado, la 

acumulación de biomasa durante el ciclo explicó gran parte de la variación en el RENDT 

de los genotipos evaluados en esta tesis, pero no su partición a granos, lo cual es esperable 

dada la elevada interacción año x genotipo (Figura 7). 

 Los tratamientos de FD fueron efectivos ya que todos alteraron significativamente 

la relación FD (Cuadro 4). Sin embargo, el tratamiento D redujo significativamente el 

NG/vástago, aunque no en la magnitud esperada (32% vs. 50%); mientras que, como se 

preveía, el R no afectó dicha variable. Además, el tratamiento So redujo levemente, 

aunque en forma significativa, el NG/vástago. Esto puede ser explicado por la 

metodología adoptada debido a que, al momento de aplicación de los tratamientos (7 días 

después de DC65), algunos vástagos de menor jerarquía pudieron no haber definido su 
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número final de granos. Se debe considerar también que, los granos con menor jerarquía 

dentro de la espiga pudieron haber abortado debido al estrés generado por el tratamiento 

So y/o compensado el NG/vástago en el D. Por lo tanto, el análisis de las variables 

mediante su asociación con la relación FD mejora la precisión del estudio. 

 Respecto al efecto de los tratamientos de FD en posfloración sobre el PG, se 

observó que, tanto el año como el genotipo modificaron significativamente las respuestas 

(interacciones dobles), en forma similar a lo observado por González et al. (2014) en 

trigos argentinos modernos de alto rendimiento con diferente eficiencia de fructificación 

de la espiga. La Figura 9 (relación entre los cambios relativos al tratamiento T del PG y 

de la relación FD) demuestra que ninguno de los genotipos sufrió una completa limitación 

por fuente durante el llenado de granos (Borrás et al., 2004). Sin embargo, los diferentes 

valores de las pendientes para dicha relación funcional mostraron diferentes grados de 

co-limitación por fuente y destinos. En los extremos se pueden identificar al cultivar 

METE del GC1 (b=0,2933) con mayor grado de limitación por destinos y al cultivar 

BAG9 del GC2 (b=0,8028) con mayor grado de limitación por fuente, mientras que los 

cultivares restantes mostraron comportamientos intermedios. De esta manera, algunos 

genotipos fueron más susceptibles al estrés por baja radiación (BAG9, AREX, LEON), 

mostrando respuestas similares a la del cultivo de maíz (Borrás et al., 2004; Gambín y 

Borrás, 2010). 

 Los rangos de respuestas observados en el PG fueron similares a los registrados 

por Serrago et al. (2013) al aplicar un sombreo que filtró el 75% de la radiación durante 

el llenado efectivo de los granos (-15 a -45%) y un recorte de espigas que redujo un 45% 

el NG (+10 a +20%) en un trigo adaptado al NE de España, cuyos tratamientos control 

rindieron entre 542 y 958 g m-2. Coincidentemente, González et al. (2014) reportaron 
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variaciones del PG que oscilaron entre 0 y +25% ante incrementos en la relación FD por 

desespiguillado para genotipos argentinos de ciclo corto en ensayos con riego 

complementario, aunque en este caso la interacción año x genotipo x FD (espiga 

recortada) fue significativa. Los rendimientos alcanzados por los tratamientos control en 

este último trabajo variaron en un rango de 300 a 700 g m-2 (González et al., 2011). A su 

vez, en ensayos realizados en la Subregión IV, se han reportado casos de limitación por 

fuente en trigos de alto potencial que alcanzaron niveles de rendimiento superiores a los 

de esta tesis (Abbate et al., 2005; Alonso et al., 2018). En ensayos conducidos en 

Balcarce, se observaron incrementos del grado de limitación por fuente (i.e. 100 - DSL, 

DSL: degree of sink limitation) del 5% al 12%, en promedio, bajo condiciones de secano 

respecto a cultivos regados (Cantarero et al., 2016).  Por su parte, Collin et al. (2018) 

encontraron un aumento relativo máximo del 33% en el PG al remover la mitad superior 

de las espigas a los 13 días después de antesis, en seis genotipos derivados de una 

población de doble-haploides contrastantes en rendimiento potencial y tolerancia a 

mancha por Septoria tritici. Por otro lado, en estudios previos más lejanos en el tiempo, 

se han reportado menores y/o nulas respuestas del PG ante cambios en la relación FD en 

posfloración (Slafer y Savin, 1994; Borrás et al., 2004; Calderini et al., 2006). Estos 

antecedentes evidencian que, se observaría una tendencia hacia incrementos en el grado 

de limitación por fuente durante el llenado de granos (co-limitación por fuente y destinos) 

según la época de liberación al mercado de los genotipos, lo que podría estar causado por 

un incremento en el potencial de rendimiento de los cultivares más modernos. 

 Este posible incremento en el grado de co-limitación por fuente y destinos durante 

el llenado en genotipos modernos fue señalado en ensayos donde se modificó la relación 

FD (defoliación total y desespiguillado del 50% a los 10 días posantesis) en tres grupos 
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de cultivares argentinos: antiguos (liberados al mercado previo a 1940), intermedios 

(1941-1998) y modernos (posteriores a 1999). Las respuestas del PG fueron cercanas al 

20% tanto en los tratamientos de incremento como de disminución de la relación FD en 

los genotipos modernos, con variaciones menores en los cultivares intermedios (menor al 

15%) y mucho menores aún en los antiguos (menor al 10%) (Lo Valvo, 2017; Abeledo 

et al., 2018). 

 La reducción en la disponibilidad de asimilados incrementó significativamente el 

%Pro en todos los genotipos en ambos años (Cuadro 7). A su vez, los rendimientos de los 

genotipos de mayor calidad panadera (GC1) fueron relativamente similares al resto de los 

evaluados en esta tesis, bajo condiciones de suficiencia de nutrientes (Figura 6), por lo 

que la diferencia de costo energético para la síntesis de proteína adicional en el primer 

grupo de genotipos resultaría poco relevante en términos de productividad. En trigo, está 

bien documentado que la traslocación de reservas desde el tallo y la fotosíntesis de la 

espiga (que permanece verde durante la mayor parte del tiempo posfloración y senesce 

tardíamente) son fuentes alternativas de carbono que amortiguan (e incluso anulan) la 

limitación por fuente. En este sentido, caracteres genéticos y ambientales, como la 

senescencia de la hoja bandera (Nehe et al., 2018), y prácticas de manejo, como la 

fertilización con nutrientes deficientes que mejoran la actividad fotosintética y la 

traslocación en posfloración, permiten aminorar los efectos del sombreo sobre el 

rendimiento de trigo (Wang et al., 2020). Dado que la relación entre síntesis de reservas 

carbonadas y nitrogenadas en el grano, estarían reguladas por la senescencia foliar (Wei 

et al., 2018), Triboi et al. (2006) proponen como desafío para el mejoramiento futuro del 

trigo un aumento en la acumulación de N sin disminuir la acumulación de carbono (C), 

basando su factibilidad en que los procesos que contribuyen a la deposición de almidón 
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y proteína en el grano son realizados por vías metabólicas relativamente independientes 

y, a priori, podrían mejorarse en forma separada. 

 Sumado a lo anterior, los niveles de %Pro alcanzados en los tratamientos testigo 

evidencian la elevada disponibilidad de nutrientes debida al manejo de la fertilización, 

para las condiciones de estos experimentos. Por su parte, el incremento de la relación FD 

debida a una reducción de la competencia entre plantas (R) no modificó 

significativamente el %Pro en ningún genotipo, mientras que la reducción del número de 

destinos (D) incrementó el %Pro sólo en algunos casos (Cuadro 10), lo cual sugiere que 

estos tratamientos aumentaron la fuente de N por grano. En este sentido, Martre et al. 

(2003) y Triboi et al. (2006) confirman que la síntesis de almidón en los granos es más 

limitante que la síntesis proteica, debido a que la reducción del número de destinos, ya 

sea por un déficit hídrico temprano o por recorte de las espigas, muestra una mejor 

compensación del almacenamiento de N que del C. Por lo tanto, existiría una variabilidad 

genética potencialmente mayor en las fuentes de N que de C (Bancal, 2009; Nehe et al., 

2018; Liu et al., 2020) y su coordinación permitiría mejorar el rendimiento y la calidad 

conjuntamente (Huang et al., 2020). Esto debería complementarse con una mayor 

eficiencia de recuperación del fertilizante nitrogenado para asegurar una agricultura 

sostenible de bajo impacto ambiental (Guarda et al., 2004). 

 El PRO/grano aumentó linealmente ante incrementos en la relación FD, 

coincidiendo con el modelo general planteado por Jenner et al. (1991). A diferencia de 

los observado para PG, los genotipos mostraron similares variaciones del PRO/grano, 

dado que las pendientes de las relaciones entre estas variables no difirieron 

significativamente (Figura 10). Dado que la estabilidad fue similar pero sí difirió 

significativamente la ordenada al origen, el cultivar METE (GC1) mostró una mayor 
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capacidad de acumular proteína en el grano para una determinada relación FD. Resulta 

interesante que el comportamiento del PRO/grano para el cultivar B501 (GC3) fue similar 

al de RAYO (GC1), y superior al de los demás cultivares del GC2 y GC3. 

 Finalmente, el %Pro decreció en forma lineal al aumentar la relación FD sólo en 

los cultivares BAG9 (GC2) y B501 (GC3) (Figura 11). Para los genotipos restantes, de 

calidad panadera contrastante (GC1 y GC3), la relación FD tuvo una menor influencia en 

la determinación del %Pro. Considerando las dinámicas diferenciales de acumulación de 

C y N en el grano (Halvorson et al., 1976; Stone y Savin, 1994; Uhart, 1998; Triboi y 

Triboi-Blondel, 2002), para las condiciones de este estudio donde se estudió el %Pro 

cómo el resultante del PG y el PRO/grano, las distintas respuestas de esta variable de 

calidad comercial se relacionaron con diferencias genotípicas en la estabilidad del PG 

frente a variaciones en la relación FD durante el llenado de granos. 

   

2.7 Conclusiones 

 

Hipótesis puesta a prueba: 1) Las variaciones (cuantificadas por las pendientes de 

funciones lineales) del PG, del PRO/grano y del %Pro asociadas a la disponibilidad de 

asimilados en posfloración son de diferente magnitud entre genotipos de trigo pan de 

mayor calidad panadera (i.e. GC1) y genotipos de menor calidad (i.e. GC2 y GC3). 

 En base a los resultados encontrados se refutó la hipótesis 1, concluyendo que las 

variaciones (cuantificadas por las pendientes de las funciones lineales) del PG ante 

cambios en la relación FD difirieron entre genotipos, incluso dentro del mismo GC; 

mientras que la estabilidad del PRO/grano no difirió significativamente. Uno de los 

genotipos de trigo pan de buena calidad (METE del GC1) mostró mayor estabilidad del 
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PG frente a variaciones en el balance FD en posfloración y una mayor capacidad para 

acumular proteína en el grano (mayor valor de ordenada al origen para PRO/grano). Se 

observó una disminución lineal del %Pro al aumentar la relación FD sólo en dos 

genotipos, uno del GC2 (BAG9) y otro del GC3 (B501). Finalmente, para las condiciones 

de este estudio, las distintas respuestas del %Pro se debieron a diferencias genotípicas en 

la estabilidad del PG frente a variaciones en la relación FD durante el llenado de granos, 

mientras que la estabilidad del PRO/grano fue similar.  
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CAPÍTULO 3. Efectos de la relación fuente/destino durante el llenado del grano 

sobre su calidad y la composición de prolaminas 

 

3.1 Introducción  

 

 La influencia de las variaciones en la relación FD en posfloración sobre la calidad 

de los granos de trigo ha sido poco estudiada en comparación con el PG, menos aún en 

aspectos tales como la composición y la calidad del gluten. Entre los antecedentes, Abbate 

et al. (2001a) reportaron efectos de la relación FD sobre el peso de mil granos y el peso 

hectolítrico en ensayos de trigo conducidos en Balcarce y Azul. En un trabajo sobre tres 

variedades de trigo pan, que rindieron entre 484 y 578 g m-2 en Italia, Borghi et al. (1986) 

observaron que reducciones en el número de destinos a la mitad de las espiguillas 

incrementaron alrededor del 40% el %Pro, mientras que las propiedades tecnológicas de 

la harina evaluadas mediante los test de Zeleny y Pelshenke no mostraron modificaciones 

notables. Los reportes respecto a la influencia de la relación FD sobre el %Pro en 

particular, fueron abordados en el Capítulo 2. 

 Por otro lado, las bases genéticas de la calidad del gluten de trigo han sido 

ampliamente estudiadas en el país (Pflüger et al., 2001; Rogers et al., 2001; Lerner et al., 

2009; Moiraghi et al., 2013) y en el mundo (Payne et al., 1980, 1984, 1987; Carrillo et al., 

1990; Branlard et al., 2001; Martre et al., 2003; Shewry et al., 2003a; b; Ma et al., 2009; 

 Khan, 2019), principalmente a través de los polimorfismos para las prolaminas presentes 

en el grano (gliadinas y gluteninas). Sin embargo, su interacción con factores del ambiente 

ha recibido menos atención y resulta más compleja de estudiar. En relación a esto, se han 

realizado estudios de la interacción genotipo x ambiente sobre la calidad de trigo a nivel 

internacional (Saint Pierre et al., 2008a, b; Hristov et al., 2010; Vázquez 
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et al., 2012; Babay et al., 2015; Labuschagne et al., 2016), mientras que en Argentina, se 

ha analizado dicha interacción considerando también el GC de los cultivares (Fraschina 

et al., 2007; Abbate et al., 2010; Gómez, 2011; Molfese, 2016). A su vez, se han 

observado variaciones en la respuesta de la calidad industrial de genotipos de trigo al 

modificar el nivel de fertilización nitrogenada y azufrada (Pechanek et al., 1997; Zhu 

et al., 1999; Luo et al., 2000; Guarda et al., 2004; Lerner et al., 2006, 2013; Arata y 

Lerner, 2012; Alzueta, 2014), y en su sensibilidad o tolerancia al estrés térmico (Wrigley 

et al., 1994; Gaido y Dubois, 2008; Naeem et al., 2012). Parte de dichas interacciones se 

asociaron a distintas variantes alélicas que codifican para subunidades de gluteninas 

HMW, encontrándose para trigo pan, que los genotipos que poseen la variante alélica 

5+10 (gluten fuerte) comienzan a acumular grandes polímeros en los granos varios días 

antes que las que poseen la variante 2+12 (gluten débil) y mantienen dichos valores 

elevados hasta la madurez. Esto puede ser explicado por una polimerización más rápida, 

resultado de una mayor concentración de residuos de cisteína en las subunidades tipo x- 

(Naeem et al., 2012).  

 Recientemente, trabajos con cultivares comerciales de alto potencial de 

rendimiento creciendo en condiciones contrastantes de fertilización nitrógeno-azufrada 

en la región pampeana mostraron distintos tipos de respuesta en términos de rendimiento, 

composición y calidad del grano (Arata, 2017; Arata et al., 2021). Dichos cultivares 

presentaron distintos perfiles alélicos para HMW, LMW y gliadinas; y los cambios en las 

proporciones de subunidades proteicas explicaron parcialmente los cambios en la calidad 

panadera. Sin embargo, los procesos que explican la estabilidad de la calidad de algunos 

genotipos aún no se conocen con claridad. 
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 Considerando que en trigo pan el progreso genético del rendimiento ha alterado 

la relación FD, resulta relevante estudiar el efecto de los cambios en la disponibilidad de 

asimilados durante el llenado sobre la calidad del grano, relacionando las respuestas con 

la composición proteica de cada genotipo. Esto sumaría otro enfoque en el entendimiento 

de la determinación de la calidad del grano, lo cuál sería de utilidad para diseñar 

estrategias de mejoramiento y de manejo del cultivo que permitan optimizar la relación 

entre el volumen y la calidad de la producción. 

 

3.2 Objetivo específico 

 

2) Identificar el perfil alélico para prolaminas de genotipos de trigo de diferente GC y 

analizar sus respuestas en composición proteica y calidad del grano (SDSS, %GH, PH) 

ante cambios en la relación FD en posfloración. 

 

3.3 Hipótesis 

 

2) Ante cambios en la relación FD en posfloración, los genotipos de trigo pan clasificados 

en el grupo de mayor calidad panadera (GC1) presentan mayor estabilidad (bajo valor de 

pendiente de la función lineal) en composición proteica y calidad del grano (SDSS, %GH, 

PH) que los genotipos de menor calidad (GC2 y GC3). 
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3.4 Materiales y Métodos 

 

 Para llevar a cabo las determinaciones de composición proteica y calidad se 

utilizaron muestras de granos provenientes de los ensayos descritos en el Capítulo 2 (ver 

sección 2.4), realizados en la Chacra Experimental de la FA-UNCPBA. 

 

3.4.1 Evaluación de la calidad del grano 

 

 En las muestras de grano entero obtenidas de las subparcelas (con tratamientos de 

diferentes relaciones FD), se determinó el porcentaje de gluten (%GH) mediante 

espectroscopía de transmisión de infrarrojo cercano (NIT) (AgriCheck®, Bruins 

Instruments, Puchheim Alemania). Luego se realizó un cuarteo de la muestra, 

aproximadamente 50 g fueron molidos (molinillo de cuchillas horizontales) y tamizados 

(1 mm) para realizar el índice de sedimentación en dodecil sulfato de sodio (SDSS) (Dick 

y Quick, 1983; Método 56-63.01, AACC 2020). Esta prueba utiliza 1 g de muestra 

molida, la cual se realizó por duplicado. Posteriormente, se calculó el índice de 

sedimentación específico por unidad porcentual de proteína (SDSS/%Pro). 

 En el tratamiento testigo (sin alteraciones de la relación FD), se cosecharon 

manualmente muestras de espigas que se trillaron mecánicamente. Los granos obtenidos 

fueron acondicionados y posteriormente molidos, utilizando un molino de rodillos a 

escala laboratorio que entrega una fracción de harina y una de salvado. En las muestras 

de harina blanca, se realizaron alveogramas para determinar variables reológicas de 

calidad industrial: fuerza (W), tenacidad (P), extensibilidad (L) y relación P/L; utilizando 

un Alveógrafo de Chopin® (Método 54-30.02), AACC 2020). Cabe aclarar que los 

alveogramas no fueron realizados para los tratamientos So, R y D, debido a que el tamaño 
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de muestra de granos necesario para obtener la cantidad mínima de harina blanca 

requerida por el ensayo (255 g) resultó difícil de alcanzar cuando se aplican dichos 

tratamientos manipulativos de FD.  

 Además de lo descrito anteriormente, en las muestras obtenidas de las 

subparcelas, se determinó el peso hectolítrico (PH), dejando caer los granos enteros hasta 

completar el volumen de una probeta de 125 cm3 desde un embudo con corte y 

procediendo posteriormente a su pesaje. Luego, este dato fue corregido mediante una 

regresión lineal entre los datos obtenidos con la probeta y con el analizador NIT 

AgriCheck en las muestras de grano destinadas a los alveogramas (R2=0,91; p<0,0001). 

 

3.4.2 Identificación del perfil proteico y cuantificación de subunidades 

 

 En las muestras obtenidas de las subparcelas, previamente molidas, se realizó 

electroforesis en geles de poliacrilamida (SDS-PAGE, unidimensionales, T=13,5%), con 

extracción secuencial de gliadinas y gluteninas según la metodología de Gupta y 

MacRitchie (1991). Luego se calificó la calidad de los distintos cultivares según la 

puntuación de calidad Glu-1 (Payne, 1987), que considera el perfil o patrón de 

subunidades de HMW y la corrección por translocación 1B/1R. A su vez, se compararon 

patrones electroforéticos de prolaminas de masa molecular menor a 66 000 Da (LMW y 

gliadinas). La identificación de subunidades de HMW se realizó mediante las 

nomenclaturas utilizadas por Lerner et al. (2009). De esta manera, se determinó el perfil 

proteico que define la composición cualitativa del gluten de cada genotipo.  

 Las distintas fracciones de proteínas, que definen la composición cuantitativa del 

gluten, se cuantificaron por densitometría utilizando la intensidad de píxeles como un 
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indicador de abundancia. Con este fin, los proteinogramas fueron escaneados y analizados 

con el programa informático TotalLab v1.10. Se aplicó sustracción de fondo y la cantidad 

de proteína de cada subunidad o fracción se expresó en términos relativos a un total o 

como relación entre fracciones, neutralizando así la variabilidad asociada a diferencias de 

tinción entre geles. Las variables resultantes fueron: relación entre los contenidos de 

gliadinas y gluteninas (GLI/GLU), relación entre los contenidos de subunidades de 

gluteninas de alto peso molecular y bajo peso molecular (HMW/LMW), relaciones entre 

los contenidos de diferentes subunidades de gluteninas codificadas por los loci Glu-1 

respecto al total de gluteninas de alto peso molecular (Glu-A1x/HMW, Glu-B1x/HMW, 

Glu-B1y/HMW, Glu-D1x/HMW, Glu-D1y/HMW) y relación entre los contenidos de ω-

gliadinas y la suma de α-, β- y γ-gliadinas (ω-gli/α-β-γ-gli).  

 

3.4.3 Diseño experimental y análisis estadístico 

 

 Se utilizó el diseño experimental previamente descrito en la sección 2.4.1. Los 

datos de las principales variables se describieron mediante el rango, la media y el CV 

general. Los efectos del año, el genotipo, el tratamiento de FD y sus interacciones sobre 

las variables de calidad del grano y composición de prolaminas y los efectos del año, el 

genotipo y su interacción sobre las variables alveográficas se analizaron mediante ANVA 

y prueba de Duncan (α=0,05). Para cada variable se calculó el porcentaje de variabilidad 

explicada (%SCE) de cada fuente de variación del ANVA (FV), dividiendo la suma de 

cuadrados de la FV sobre la suma de cuadrados del modelo (Robert y Denis, 1996). 

 Con el objetivo de estudiar las asociaciones entre las variables de calidad del grano 

y la relación FD y detectar patrones de agrupamiento entre genotipos, los efectos 
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conjuntos del año y del genotipo se estudiaron mediante Análisis de Componentes 

Principales (ACP) (criterio para conformación de CP: autovector > 2/3 del máximo) y 

Análisis de Conglomerados (dendrogramas) utilizando el método promedio (Average 

linkage) y la distancia euclídea sobre los datos estandarizados.  

 El agrupamiento de los genotipos según su perfil alélico para prolaminas se realizó 

por Análisis de Conglomerados (dendrogramas) utilizando el método del promedio 

(Average linkage) y la distancia de Jaccard. 

 El agrupamiento según el tratamiento de FD para los distintos genotipos se realizó 

por Análisis de Conglomerados (dendrogramas) utilizando el método promedio (Average 

linkage) y la distancia euclídea sobre los datos estandarizados de calidad del grano y de 

composición cuantitativa total de prolaminas. 

Para los análisis previos, se utilizó el paquete estadístico Infostat v.2020p (Di 

Rienzo et al., 2020). 

Las relaciones entre las variables de calidad y la relación FD se estudiaron 

mediante modelos de regresión lineal simple sobre las medias de los tratamientos 

[y=a+b*x], donde y es la variable dependiente (SDSS, %GH, SDSS/%Pro, PH), x la 

variable independiente (relación FD), a la ordenada al origen y b la pendiente. En primer 

lugar, se comparó un modelo ajustado para el conjunto de datos de todos los genotipos en 

ambos años con los modelos individuales ajustados para cada genotipo en particular y 

para cada año, mediante la Prueba F de suma de cuadrados extra (α=0,05). Cuando se 

encontraron diferencias significativas, se realizaron los análisis de regresión lineal simple 

para cada genotipo y/o año en forma individual (α=0,05). Posteriormente, los términos de 

la función lineal (b y a) entre aquellas regresiones que resultaron significativas fueron 

comparados mediante Pruebas F (α=0,05). Las relaciones entre las variables de 
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composición de prolaminas y la relación FD también se estudiaron mediante modelos de 

regresión lineal simple sobre las medias de los tratamientos [y=a+b*x], donde y es la 

variable dependiente (GLI/GLU, HMW/LMW, ω-gli/α-β-γ-gli, Glu-A1x/HMW, Glu-

B1x/HMW, Glu-B1y/HMW, Glu-D1x/HMW, Glu-D1y/HMW), x la variable 

independiente (relación FD), a la ordenada al origen y b la pendiente. Se utilizó el 

software GraphPad Prism® v7. De esta manera, la significancia y las diferencias entre 

pendientes (b) se utilizaron para comparar la estabilidad de los distintos genotipos frente 

a cambios en la relación FD. 

  

3.5 Resultados 

 

3.5.1 Variables alveográficas y su relación con otros indicadores de calidad del grano 

 

 El genotipo resultó la principal FV para las variables alveográficas, aunque la 

interacción A*G fue significativa para W y relación P/L (Cuadro 8). El W para los 

tratamientos testigo de los genotipos evaluados fluctuó entre 106 y 530 J 10-4, con una 

media de 302 J 10-4 y un CV general de 37,6%; mientras que P/L fluctuó entre 0,4 y 5,8; 

con una media de 1,8 y un CV general de 63,2%. Sólo los genotipos del GC1 (METE y 

RAYO) mostraron valores de W mayores a 300 J 10-4 en ambos años, mientras que B501 

(GC3) sólo lo superó en el año 2. A su vez, en cada año, el W de los genotipos del GC1 

superó significativamente al de BAG9 (GC2), B501 (GC3) y AREX (GC3) y estos 

últimos superaron al de LEON (GC3). Por otro lado, únicamente el cultivar LEON 

presentó una relación P/L menor a 1 en ambos años, aunque en el año 1 no difirió 

significativamente respecto a METE (Figura 12).  
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Cuadro 8. Resumen del ANVA incluyendo nivel de significancia (valor-p) y porcentaje de la 

suma de cuadrados explicada (%SCE) de las fuentes de variación (FV) consideradas para fuerza 

(W), tenacidad (P), extensibilidad (L) y relación P/L alveográficas de los tratamientos testigo (sin 

alteración de la relación fuente/destino). El residual del modelo se obtiene por diferencia del 

%SCE. 

FV 
W P L P/L 

valor-p %SCE valor-p %SCE valor-p %SCE valor-p %SCE 

A 0,009 2,5 0,0001 3,6 <0,0001 17,5 <0,0001 14,8 

G <0,0001 91,9 <0,0001 95,6 <0,0001 77,7 <0,0001 78,1 

A*G 0,0254 4,9 0,7178 0,5 0,0738 4,8 0,0111 6,43 
A: año, G: genotipo. 

 

 

Figura 12. a) Fuerza (W) y b) relación tenacidad/extensibilidad (P/L) alveográficas de los 

tratamientos testigo (T) para cada genotipo en el año 1 y el año 2. La línea punteada vertical indica 

en: a) el umbral de W por encima del cual una harina se considera fuerte (300 J 10-4; de la O-Olán 

et al., 2006) y b) el valor de P/L para una harina equilibrada (1). Las barras indican el error 

estándar. Letras distintas indican diferencias significativas entre medias. 

 

Al analizar los genotipos y años en conjunto, se encontraron relaciones 

significativas entre W y el %Pro (Figura 13 a), el SDSS y el %GH (Figura 13 b, c), 

mientras que el W no mostró asociación con el PH (Figura 13 d). 
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Figura 13. Relaciones entre la fuerza alveográfica (W) y la concentración de proteína (%Pro, a), 

el índice de sedimentación (SDSS, b), el porcentaje de gluten (%GH, c) y el peso hectolítrico (PH, 

d); para los tratamientos testigo (T) de todos genotipos en el año 1 y el año 2. Cada punto es el 

promedio de 3 repeticiones. 

 

3.5.2 Respuestas de las variables de calidad del grano a los tratamientos de fuente/destino 

 

El SDSS varió entre 37 y 93 mm, con una media de 75 mm y un CV general de 

18,9%. El genotipo resultó el principal factor determinante del SDSS, aunque se 

observaron efectos significativos de los tratamientos de FD que dependieron del año y 

del genotipo (Cuadro 9). Los cultivares METE (GC1) y BAG9 (GC2) fueron los únicos 

que no presentaron ninguna variación significativa del SDSS respecto al tratamiento T 

(Cuadro 10). Cabe destacar que los dos genotipos del GC1 tuvieron comportamientos 

muy diferentes, METE mostró valores medios significativamente superiores respecto a 
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los demás cultivares y menores CV entre tratamientos de FD, mientras que RAYO (GC1) 

exhibió un comportamiento similar a los genotipos del GC2 y del GC3. 

 

Cuadro 9. Resumen del ANVA incluyendo nivel de significancia (valor-p) y porcentaje de la 

suma de cuadrados explicada (%SCE) de las fuentes de variación (FV) consideradas para índice 

de sedimentación (SDSS), SDSS específico (SDSS/%Pro), porcentaje de gluten (%GH) y peso 

hectolítrico (PH). El residual del modelo se obtiene por diferencia del %SCE. 

FV 
SDSS SDSS/%Pro %GH PH 

valor-p %SCE valor-p %SCE p-valor %SCE valor-p %SCE 

A <0,0001 3,2 0,0002 0,9 0,0001 2 <0,0001 5,9 

G <0,0001 88,8 <0,0001 65,5 <0,0001 39,9 <0,0001 15,4 

FD 0,0164 0,4 <0,0001 22,2 <0,0001 38,4 <0,0001 63,4 

A*G <0,0001 2,3 <0,0001 3,2 0,001 2,8 <0,0001 2,9 

A*FD 0,1475 0,2 0,0261 0,6 <0,0001 4 <0,0001 3,9 

G*FD 0,0003 1,7 0,0005 2,8 <0,0001 7,4 <0,0001 3,7 

A*G*FD 0,0003 1,7 <0,0001 3,4 0,046 3,3 0,0003 2,9 

A: año, G: genotipo, FD: tratamiento de fuente/destino. 

  

 El SDSS específico (SDSS/%Pro) fluctuó entre 2,5 y 8,1; con una media de 5,7 y 

un CV general de 20,5%. El genotipo y el tratamiento de FD resultaron las principales 

FV para el SDSS/%Pro, aunque la interacción A*G*FD resultó significativa (Cuadro 9). 

El tratamiento So redujo significativamente el SDSS/%Pro respecto al T en todos los 

genotipos, a excepción del cultivar RAYO (GC1) en el año 1. A su vez, el tratamiento D 

redujo el SDSS/%Pro en el 58% de los casos, mientras que el R sólo disminuyó esta 

variable en B501 (GC3) en el año 2 y lo incrementó en LEON (GC3) en el año 1 (Cuadro 

10). 

  Los promedios para cada año de SDSS (77 vs. 72 mm) y SDS/%Pro (5,80 vs. 5,58) 

fueron mayores en el año 2 respecto al año 1. 
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Cuadro 10. Índice de sedimentación (SDSS) y SDSS específico (SDSS/%Pro) para los 

tratamientos testigo (T), raleo (R), desespiguillado (D) y sombreo (So) de cada genotipo en el año 

1 y el año 2. Se indica el grupo de calidad (GC). Valores resaltados indican diferencias 

significativas respecto al T. Se indica el coeficiente de variación (CV) del SDSS para cada 

combinación de genotipo y año.  

 

El %GH varió entre 25,2 y 41,2%, con una media de 33,7% y un CV general de 

8,9%. Las principales FV fueron el genotipo y el tratamiento de FD, aunque la interacción 

A*G*FD fue significativa (Cuadro 9). El tratamiento So incrementó significativamente 

el %GH en la mayoría de las combinaciones de año y genotipo, a excepción de los 

cultivares del GC1 (METE y RAYO) en el año 1, los cuales mostraron estabilidad entre 

tratamientos en dicho año. Además, el tratamiento D aumentó el %GH en el 50% de los 

casos, mientras que el R sólo mejoró significativamente esta variable en METE en el año 

2 (Cuadro 11). 

 El PH fluctuó entre 65,1 y 87,3 kg hl-1, con una media de 80,8 kg hl-1 y un CV 

general de 5,6%. El tratamiento de FD resultó la principal FV para el PH, aunque la 

interacción A*G*FD fue significativa (Cuadro 9). El tratamiento So redujo esta variable 

en todos los genotipos en ambos años, mientras que los tratamientos R y D tuvieron 

efectos significativos en distinto sentido sólo en algunos casos (Cuadro 11). 

Genotipo GC Año 
SDSS (mm) 

CV (%) 
SDSS/%Pro 

T So R D T So R D 

METE 1 
1 91,5 89,5 91,0 88,8 1,9 6,7 5,3 6,4 6,1 

2 90,5 89,0 90,3 91,5 1,6 6,6 5,7 6,1 6,1 

RAYO 1 
1 73,7 78,0 73,0 65,3 8,3 5,6 5,1 5,4 4,2 

2 86,8 78,2 87,3 81,8 5,6 6,5 4,5 6,3 5,6 

BAG9 2 
1 78,3 82,5 78,5 81,3 3,5 7,6 5,7 7,8 7,3 

2 81,0 83,0 79,8 78,3 6,1 7,0 5,5 7,0 6,8 

B501 3 
1 77,7 82,0 79,5 79,0 2,7 6,8 5,6 6,7 6,0 

2 88,2 84,5 79,8 80,2 4,8 7,4 5,6 6,6 6,4 

AREX 3 
1 64,2 65,0 67,0 60,5 7,2 5,8 4,7 5,6 4,4 

2 71,7 73,3 78,2 72,7 7,2 6,2 4,8 6,5 5,6 

LEON 3 
1 46,0 40,0 50,8 49,8 10,8 4,0 2,8 4,8 3,9 

2 53,7 49,8 50,8 50,8 9,4 4,7 3,5 4,2 3,8 
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Cuadro 11. Porcentaje de gluten (%GH) y peso hectolítrico (PH) para los tratamientos testigo (T), 

raleo (R), desespiguillado (D) y sombreo (So) de cada genotipo en el año 1 y el año 2. Se indica 

el grupo de calidad (GC). Valores resaltados indican diferencias significativas respecto al T.  

Genotipo GC Año 
%GH (%) PH (kg hl-1) 

T So R D T So R D 

METE 1 
1 34,6 36,9 34,8 35,1 83,8 74,5 82,7 80,3 

2 33,9 36,9 36,6 37,0 86,2 81,5 87,1 86,3 

RAYO 1 
1 35,8 36,4 35,3 37,8 82,1 77,2 82,2 80,3 

2 33,1 39,5 35,1 36,8 82,3 76,8 84,4 83,8 

BAG9 2 
1 31,0 35,9 30,5 32,4 79,5 71,8 77,1 79,3 

2 29,3 36,9 29,1 29,1 78,1 67,0 83,1 82,1 

B501 3 
1 33,7 37,2 33,6 35,6 82,5 73,9 80,1 80,0 

2 30,7 36,2 31,5 32,4 84,0 74,4 84,7 85,4 

AREX 3 
1 32,1 34,7 32,9 36,1 83,2 74,7 82,7 81,7 

2 30,1 36,8 31,7 33,1 85,1 74,9 86,2 85,0 

LEON 3 
1 30,6 35,1 29,1 32,4 83,3 76,0 82,9 81,8 

2 27,6 35,0 29,8 32,1 82,7 74,5 85,1 84,5 

 

3.5.3 Relaciones entre variables de calidad del grano y relación fuente/destino en 

genotipos de diferente grupo de calidad 

 

El Cuadro 12 y la Figura 14 muestran los resultados del ACP que incluyó variables 

de calidad del grano y la relación FD para los tratamientos T de los genotipos en cada 

año. En orden decreciente de importancia, el eje X (CP1) indicó un aumento de SDSS, P, 

W, SDSS/%Pro, %GH y %Pro asociado a una disminución de relación FD y L; mientras 

que el eje Y (CP2) indicó un aumento de L, %Pro, PH y %GH asociado a una disminución 

de SDSS/%Pro. A su vez, el Análisis de Conglomerados de la Figura 15 corroboró los 

agrupamientos del ACP, donde los genotipos del GC1 (METE y RAYO) alcanzaron 

mejores resultados de calidad, mientras que los de GC2 y GC3 tuvieron un 

comportamiento más variable. En este sentido, B501, BAG9 y AREX presentaron 

calidades intermedias, mientras que LEON mostró una menor calidad panadera asociada 

a una elevada relación FD. 
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Cuadro 12. Autovectores (a1 y a2) correspondientes a cada variable del biplot de la Figura 14. 

Valores en negrita indican la conformación de los componentes principales (CP) en base al 

criterio: autovector > 2/3 valor máximo. 

Variables   a1    a2   

Relación FD -0,40 0,11 

%Pro        0,26 0,46 

SDSS        0,43 -0,06 

SDSS/%Pro   0,36 -0,33 

%GH         0,29 0,39 

PH          0,03 0,40 

W           0,37 0,30 

P           0,42 -0,15 

L           -0,22 0,49 

 

 

 

Figura 14. Biplot del primer y segundo componente principal para las variables: relación 

fuente/destino (FD), concentración de proteína (%Pro), índice de sedimentación (SDSS), SDSS 

específico (SDSS/%Pro), porcentaje de gluten (%GH), peso hectolítrico (PH), fuerza alveográfica 

(W), tenacidad alveográfica (P) y extensibilidad alveográfica (L); para los tratamientos testigo 

(T) de cada genotipo en el año 1 y el año 2. Se muestra la proporción de los autovalores en cada 

uno de los ejes y los autovectores en el Cuadro 13. Se indica el año (A) y el grupo de calidad (GC) 

para cada genotipo (ver códigos en Cuadro 2). 
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Figura 15. Análisis de conglomerados para las variables: relación fuente/destino (FD), 

concentración de proteína (%Pro), índice de sedimentación (SDSS), SDSS específico 

(SDSS/%Pro), porcentaje de gluten (%GH), peso hectolítrico (PH), fuerza alveográfica (W), 

tenacidad alveográfica (P) y extensibilidad alveográfica (L); para los tratamientos testigo (T) de 

cada genotipo en el año 1 y el año 2. Se utilizaron como criterios de clasificación el grupo de 

calidad (GC) asociado al genotipo (ver códigos en Cuadro 2) y el año (A1, A2). 

 

3.5.4 Perfil de prolaminas 

 

 En los genotipos evaluados, los loci que codifican HMW, presentaron 3, 2 y 2 

variantes alélicas en Glu-A1, Glu-B1 y Glu-D1, respectivamente (Cuadro 13). A su vez, 

todos los genotipos difirieron entre sí en su patrón de LMW, mientras que presentaron el 

mismo tipo de gliadinas (CSS). Sólo se identificó la presencia de introgresión con centeno 

en el cultivar RAYO. Los valores de SC fueron entre 7 y 10 y no se asociaron con el GC 

de los genotipos (Cuadro 13). A su vez, el agrupamiento por similaridad del perfil 

proteico completo de los genotipos mostró cruces entre GC (Figura 16). 
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Cuadro 13. Subunidades de gluteninas de alto peso molecular codificadas por variantes alélicas 

(HMW: Glu-A1, Glu-B1, Glu-D1), patrones de gluteninas de bajo peso molecular (LMW), tipo 

de gliadinas (Gli), presencia de introgresión con centeno (Int), puntuación de calidad Glu-1 (SC) 

(Payne, 1987) de los genotipos de trigo (ver códigos en Cuadro 2) de distintos grupos de calidad 

panadera (GC). 

Genotipo GC Glu-A1 Glu-B1 Glu-D1 LMW Gli Int SC 

METE 1 1 7+8 5+10 A CSS - 10 

RAYO 1 2* 7+8 5+10 B CSS X 7 

BAG9 2 2* 7+8 5+10 C CSS - 10 

B501 3 N 7+8 5+10 D CSS - 8 

AREX 3 2* 7+9 5+10 E CSS - 9 

LEON 3 2* 7+9 2+12 F CSS - 7 

N: nulo 

 

 

Figura 16. Análisis de conglomerados para los perfiles de prolaminas: subunidades de gluteninas 

de alto peso molecular (HMW: Glu-A1, Glu-B1, Glu-D1), patrones de gluteninas de bajo peso 

molecular (LMW), tipo de gliadinas (Gli) y presencia de introgresión con centeno (Int). Se utilizó 

como criterio de clasificación el grupo de calidad (GC) asociado al genotipo (ver códigos en 

Cuadro 2). 
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3.5.5 Diferencias genotípicas en las respuestas de las variables de calidad a los cambios 

en la relación fuente/destino 

 

 Las regresiones lineales entre el SDSS y la relación FD para cada año y cada 

genotipo no fueron significativas en ningún caso. Por otro lado, la relación entre el 

SDSS/%Pro sólo fue significativa para el genotipo BAG9 [y=4,431+0,0873*x; 

R2=0,7345; p=0,0065].  

Los términos de la función lineal para la relación entre el %GH y la relación FD 

no mostraron diferencias significativas entre años (pb=0,3032; pa=0,3026). Sin embargo, 

la relación entre dichas variables presentó un mejor ajuste para cada genotipo por 

separado respecto al modelo de respuesta general (p=0,0006), siendo las regresiones 

significativas sólo para los genotipos BAG9 (GC2) y B501 (GC3) (Figura 17). Además, 

los valores de b para la relación entre el %GH y la relación FD no difirieron 

significativamente entre estos genotipos (pb=0,3571), mientras que los valores de a 

mostraron diferencias significativas (pa=0,0291). 

Los valores de b de la función lineal para la relación entre el PH y la relación FD 

no difirieron significativamente entre años (pb=0,2791), aunque el valor promedio de a 

fue mayor en el año 2 respecto al año 1 (0,3004 vs. 0,2171; pa=0,0309). Por su parte, la 

relación entre dichas variables presentó un mejor ajuste para cada genotipo por separado 

respecto al modelo de respuesta general (p=0,0020) (Figura 18). De esta manera, las 

regresiones fueron significativas para los genotipos del GC2 (BAG9) y GC3 (AREX, 

B501, LEON), no siendo así para los del GC1 (METE y RAYO). A su vez, los valores 

de b para la relación entre el PH y la relación FD no difirieron significativamente entre 

los genotipos del GC2 y GC3 (pb=0,1000), mientras que los valores de a mostraron 

diferencias significativas (pa=0,0405). 
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Figura 17. Relaciones entre el porcentaje de gluten (%GH) y la relación fuente/destino (FD) para 

cada genotipo en el año 1 y el año 2. a: ordenada al origen, b: pendiente. T: testigo, So: sombreo, 

R: raleo, D: desespiguillado. Cada punto es el promedio de 3 repeticiones. 
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Figura 18. Relaciones entre el peso hectolítrico (PH) y la relación fuente/destino (FD) para cada 

genotipo en el año 1 y el año 2. a: ordenada al origen, b: pendiente. T: testigo, So: sombreo, R: 

raleo, D: desespiguillado. Cada punto es el promedio de 3 repeticiones. 
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3.5.6 Respuestas de la composición proteica a los tratamientos de fuente/destino 

 

La relación GLI/GLU para todos los tratamientos de FD de los genotipos 

evaluados en ambos años varió entre 0,62 y 2,97; con una media de 1,37 y un CV general 

de 36,7 %. El genotipo y el año resultaron las principales FV, aunque las interacciones 

dobles fueron significativas (Cuadro 14). Los valores de GLI/GLU fueron inferiores en 

el año 1 respecto al año 2 y el efecto de los tratamientos de FD sólo fue significativo en 

este último (Figura 19). Los genotipos pertenecientes al GC1 (METE y RAYO) 

presentaron mayores valores de GLI/GLU que los restantes (Figura 20). A su vez, los 

tratamientos de FD incrementaron significativamente dicha variable sólo en el cultivar 

METE. Aunque la interacción A*G*FD no fue significativa, en el Cuadro A.2 se pueden 

consultar las medias para cada combinación de tratamientos. 

 

Cuadro 14. Resumen del ANVA incluyendo nivel de significancia (valor-p) y porcentaje de la 

suma de cuadrados explicada (%SCE) de las fuentes de variación (FV) consideradas para las 

relaciones entre los contenidos de: gliadinas y gluteninas (GLI/GLU), subunidades de gluteninas 

de alto peso molecular y bajo peso molecular (HMW/LMW) y ω-gliadinas y α-, β- y γ-gliadinas 

(ω-gli/α-β-γ-gli). El residual del modelo se obtiene por diferencia del %SCE. 

FV 
GLI/GLU HMW/LMW ω-gli/α-β-γ-gli 

valor-p %SCE valor-p %SCE valor-p %SCE 

A <0,0001 22,5 <0,0001 9,5 <0,0001 7,7 

G <0,0001 58,9 <0,0001 82,9 <0,0001 78,9 

FD 0,1637 0,8 0,7568 0,1 0,0003 1,6 

A*G 0,0113 2,5 <0,0001 3,5 <0,0001 4,2 

A*FD 0,0108 1,9 0,9772 0,0 0,2189 0,3 

G*FD 0,0037 6,1 0,0729 1,7 0,0002 4,2 

A*G*FD 0,1904 3,2 0,7181 0,8 0,0585 2,2 

A: año, G: genotipo, FD: tratamiento de fuente/destino. 
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Figura 19. Relación entre los contenidos de gliadinas y gluteninas (GLI/GLU) para los 

tratamientos testigo (T), sombreo (S), raleo (R) y desespiguillado (D) en el año1 y el año 2 

(promedio de todos los genotipos). Las barras indican el error estándar. Letras distintas indican 

diferencias significativas entre medias. 

 

 

Figura 20. Relación entre los contenidos de gliadinas y gluteninas (GLI/GLU) para los 

tratamientos testigo (T), sombreo (So), raleo (R) y desespiguillado (D) de cada genotipo de trigo 

pan (promedio de 2 años). Se indica el grupo de calidad (GC). Las barras indican el error estándar. 

Los asteriscos indican diferencias significativas respecto al T. 
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La relación HMW/LMW fluctuó entre 0,25 y 1,43; con una media de 0,6 y un CV 

general de 46,5%. El genotipo resultó la principal FV, aunque su efecto dependió del año 

(Cuadro 14). Todos los genotipos presentaron mayores valores de HMW/LMW en el año 

2 respecto del año 1, a excepción de B501. A su vez, el cultivar RAYO (GC1) mostró los 

mayores valores para dicha variable, seguido de METE (GC1) (Figura 21). En el Cuadro 

A.3 se muestran las medias para todas las combinaciones de tratamientos. 

 

 

Figura 21. Relación entre los contenidos de gluteninas de alto y bajo peso molecular 

(HMW/LMW) de cada genotipo en el año 1 y el año 2 (promedio de todos los tratamientos de 

FD). Se indica el grupo de calidad (GC). Las barras indican el error estándar. Letras distintas 

indican diferencias significativas entre medias. 

 

La relación entre los contenidos de ω-gliadinas y α-, β- y γ-gliadinas (ω-gli/α-β-

γ-gli) varió entre 0,43 y 1,02; con una media de 0,66 y un CV general de 23,3%. El 

genotipo fue la principal FV (Cuadro 14). El tratamiento D incrementó significativamente 

dicha variable sólo en los cultivares METE (GC1) y B501 (GC3), mientras que los 

restantes presentaron estabilidad entre tratamientos (Figura 22). A su vez, los genotipos 
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difirieron en los valores de ω-gli/α-β-γ-gli, incluso dentro del mismo GC. En el Cuadro 

A.4 se presentan las medias para todas las combinaciones de tratamientos. 

 

 

Figura 22. Relación entre los contenidos de ω-gliadinas y α-, β- y γ-gliadinas (ω-gli/α-β-γ-gli) 

para los tratamientos testigo (T), sombreo (So), raleo (R) y desespiguillado (D) de cada genotipo 

(promedio de 2 años). Se indica el grupo de calidad (GC). Las barras indican el error estándar. 

Los asteriscos indican diferencias significativas respecto a T. 

  

Todas las relaciones entre los contenidos de diferentes subunidades de gluteninas 

codificadas por los loci Glu-1 respecto al total de HMW (Glu-A1x/HMW, Glu-

B1x/HMW, Glu-B1y/HMW, Glu-D1x/HMW, Glu-D1y/HMW) presentaron un efecto 

significativo de la interacción A*G (Cuadro A.5). El tratamiento FD modificó 

significativamente sólo las relaciones Glu-A1x/HMW y Glu-D1y/HMW, dependiendo 

del genotipo en el primer caso. 
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3.5.7 Variaciones en la composición proteica que explican la calidad del grano ante 

cambios en la relación fuente/destino en genotipos de trigo contrastantes  

 

Con el fin de analizar simultáneamente los cambios en la calidad y en la 

composición cuantitativa del gluten, se realizaron dendrogramas agrupando por 

combinaciones de genotipo y tratamiento de FD. Se tomaron como variables de calidad: 

SDSS, %Pro, %GH; y las relaciones entre las diferentes fracciones proteicas: GLI/GLU, 

HMW/LMW, ω-gli/α-β-γ-gli, Glu-A1x/HMW, Glu-B1x/HMW, Glu-B1y/HMW, Glu-

D1x/HMW, Glu-D1y/HMW. Dado que los dendrogramas para cada año por separado 

tuvieron un elevado grado de correlación entre las matrices para las distancias euclídeas 

(r=0,85; p<0,0001) y cofenéticas (r=0,95; p<0,0001), se procedió a analizar los 2 años 

conjuntamente en un único dendrograma (Figura 23).   

Se conformaron 7 grupos integrados por todos los tratamientos FD para cada 

genotipo, a excepción de BAG9 en el que So se diferenció de los restantes, para la 

distancia de corte establecida (Figura 21). A su vez, los genotipos tendieron a agruparse 

por su GC. Sin embargo, se observaron patrones de agrupamiento por FD similares entre 

algunos genotipos de distinto GC (AREX, LEON y RAYO). 
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Figura 23. Análisis de conglomerados para los parámetros de calidad: índice de sedimentación 

(SDSS), concentración de proteína (%Pro) y porcentaje de gluten (%GH); y las relaciones entre 

las diferentes fracciones proteicas: GLI/GLU, HMW/LMW, ω-gli/α-β-γ-gli, Glu-A1x/HMW, 

Glu-B1x/HMW, Glu-B1y/HMW, Glu-D1x/HMW y Glu-D1y/HMW. Se utilizaron como criterios 

de clasificación el grupo de calidad (GC) asociado al genotipo (ver códigos en Cuadro 2) y los 

tratamientos de FD (T: testigo, So: sombreo, D: desespiguillado, R: raleo). Se analizaron los 2 

años en conjunto. La línea punteada indica la distancia de corte establecida para los agrupamientos 

(1/2 de la distancia máxima). 

 

Las regresiones lineales entre GLI/GLU y la relación FD y entre ω-gli/α-β-γ-gli y 

la relación FD, para cada año y cada genotipo, no fueron significativas en ningún caso. 

Sin embargo, la proporción GLU-A1x/HMW disminuyó linealmente al aumentar la 

relación FD, sólo en el cultivar BAG9 (GC2) (Figura 24). Cabe destacar que, no se 

presentó la regresión para el cultivar B501 dado que no expresó dicha subunidad (Cuadro 

13: alelo nulo para Glu-A1x). Por otro lado, la proporción Glu-D1y/HMW aumentó 

linealmente al incrementar la relación FD, sólo en el cultivar B501 (GC3) (Figura 25). 
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Figura 24. Relaciones entre el contenido de la subunidad de gluteninas codificada por Glu-A1x 

respecto al total de gluteninas de alto peso molecular (Glu-A1x/HMW) y la relación 

fuente/destino (FD) para cada genotipo en el año 1 y el año 2. a: ordenada al origen, b: pendiente. 

T: testigo, So: sombreo, R: raleo, D: desespiguillado. Cada punto es el promedio de 3 repeticiones. 

No se presenta la regresión para el cultivar B501 porque no expresa dicha subunidad (alelo nulo). 
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Figura 25. Relaciones entre el contenido de la subunidad de gluteninas codificada por Glu-D1y 

respecto al total de gluteninas de alto peso molecular (Glu-D1y/HMW) y la relación 

fuente/destino (FD) para cada genotipo en el año 1 y el año 2. a: ordenada al origen, b: pendiente. 

T: testigo, So: sombreo, R: raleo, D: desespiguillado. Cada punto es el promedio de 3 repeticiones.  
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3.6 Discusión 

 

Los genotipos pertenecientes al GC1 (METE y RAYO) fueron los únicos que 

superaron los 300 J 10-4 de W alveográfico en ambos años, mientras que B501 (GC3) sólo 

lo superó en el año 1 (Figura 12). Por encima de este valor umbral las harinas son 

consideradas fuertes (de la O-Olán et al., 2006), por lo que dichos lotes de granos podrían 

obtener un precio diferencial si se comercializan como trigos correctores para molinos 

harineros, y también superan el valor mínimo requerido por Brasil para trigos de Tipo 1 

(Abbate, 2017a). Sumado a lo anterior, en la mayoría de los genotipos estudiados se 

obtuvieron harinas tenaces en ambos años, con una relación P/L superior a 1, mientras 

que sólo en LEON (GC3) se obtuvieron masas más extensibles. Este tipo de interacción 

genotipo x ambiente coincide con lo reportado previamente por varios autores para 

cultivares argentinos (Abbate et al., 2010; Gómez, 2011; Lerner et al., 2013, 2016) y del 

mundo (Hristov et al., 2010; Vázquez et al., 2012). Tal como se mencionó en la sección 

3.4, los alveogramas no fueron realizados para los tratamientos So, R y D debido a 

limitaciones metodológicas. El efecto principal sobre el W del alveograma se relacionó 

con variables asociadas a la concentración y calidad de proteínas que explicaron los 

efectos del año y del genotipo (Figura 13). 

Los tratamientos de FD durante el llenado de granos afectaron en mayor medida 

al %GH que al SDSS (Cuadros 10 y 12). Sin embargo, el genotipo METE, perteneciente 

al GC1, se destacó por su elevado SDSS y su nula respuesta a los tratamientos de FD. A 

su vez, el cultivar RAYO, también del GC1, mostró valores medios semejantes a los del 

GC2 y una variabilidad entre tratamientos de FD similar a la del GC3. Esto evidencia 

cierta heterogeneidad dentro de los GC de trigos argentinos en cuanto a la respuesta de 
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esta variable que se relaciona con la fuerza del gluten ante modificaciones en la 

disponibilidad de asimilados en posfloración, lo cual también ha sido reportado para las 

respuestas de la calidad industrial a la fertilización nitrogenada (Lerner et al., 2013, 2016) 

y para la eficiencia de recuperación de N y S (Arata et al., 2017). 

En el análisis multivariado para los efectos del año y el genotipo (Figuras 14 y 

15), los cultivares del GC1 mostraron buena calidad panadera (cuadrante de arriba a la 

derecha en el ACP), mientras que los del GC2 y GC3 tuvieron mayor variabilidad en su 

desempeño. El SDSS, un estimador de la calidad del gluten, se asoció positivamente con 

distintas variables de calidad, mientras que su relación con la relación FD fue negativa en 

este caso. En cambio, Arata (2017) encontró una asociación negativa entre el SDSS y la 

relación P/L al analizar los efectos genotípicos y ambientales en un grupo de 24 cultivares 

de trigo argentinos con calidad contrastante en ambientes con distintas disponibilidades 

de N y S. También se observó que las deficiencias de S, en condiciones de suficiencia de 

N, provocaron un incremento excesivo de la tenacidad en relación con la extensibilidad, 

lo cual se asoció con un impacto negativo en el SDSS pese a que el %Pro se incrementó. 

En los experimentos aquí presentados no se esperaría este tipo de comportamiento ya que 

fueron fertilizados balanceadamente con N y S. 

La tasa y la duración de la deposición de proteínas, al igual que para el almidón, 

se determinan por el balance entre fuente y destinos; a diferencia del almidón, la proteína, 

es influenciada en mayor medida y más directamente por factores de la fuente en ausencia 

de estrés hídrico u otro estrés distinto al de N que reduzcan el número de granos (Jenner 

et al., 1991; Rondanini et al., 2012). La proteína depositada en el grano proviene, en gran 

parte, del reciclado de proteína foliar, como la RuP2 carboxilasa encargada de fijar el C02 

para producir el sustrato de la síntesis de almidón. A su vez, el carbono fijado por la 
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fotosíntesis actual proporciona el esqueleto carbonado de la proteína y la energía 

requerida para la síntesis proteica (Jenner et al., 1991). Si bien con limitación por fuente 

los carbohidratos son proporcionalmente escasos, se encontró que el %GH aumentó 

(Cuadro 11), el cual se encuentra estrechamente relacionado con el %Pro. A su vez, se 

identificaron dos genotipos (BAG9 del GC2 y B501 del GC3), en los que el incremento 

de la relación FD produjo una disminución lineal del %GH (Figura 17), que podría estar 

relacionada con una limitación de los destinos para acumular N en grano (Bancal, 2009). 

En coincidencia con lo reportado por Abbate et al. (2001a), el PH se asoció 

directamente con la relación FD. Sin embargo, los genotipos de mayor calidad panadera 

(GC1) mostraron una menor influencia de la disponibilidad de asimilados por grano en la 

determinación del PH que los genotipos de menor calidad (GC2 y GC3) (Figura 18), pese 

a que la sensibilidad del PG fue diferente entre METE y RAYO (Capítulo 2: Figura 9). 

El perfil proteico de los cultivares que define la composición cualitativa del gluten 

mostró mayor variabilidad para las gluteninas que para las gliadinas (Cuadro 13). Tal 

como se ha reportado previamente para genotipos argentinos de trigo pan (Lerner et al., 

2016; Arata, 2017), la valoración de los alelos de HMW en base a la puntuación de calidad 

Glu-1 (Payne et al., 1987) no coincidió con el GC definido en base a atributos fenotípicos. 

Por su parte, el análisis de conglomerados por similaridad del perfil completo de 

prolaminas (Figura 16) no mostró agrupamientos coincidentes con el GC. Es de destacar 

el caso de RAYO, que presentó un buen desempeño en las variables alveográficas en 

ambos años, con valores de W superiores a 300 J 10-4, pese a la presencia de introgresión 

con centeno que impactaría negativamente en la calidad del grano (Graybosch et al., 

1993; Martínez Cruz et al., 2011). Vale mencionar que algunos cultivares mostraron una 

calidad panadera superior a la esperada, lo cual evidencia la interacción del genotipo con 
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el manejo del cultivo. Por ejemplo, la fertilización con N y S en estos ensayos pudo incidir 

en los resultados, tal como fue observado por Abbate et al. (2010) y Alzueta (2014). 

 Una de las variables estudiadas que determinan la composición cuantitativa del 

gluten fue la relación GLI/GLU, cuya respuesta a los tratamientos de FD dependieron del 

año y del genotipo (Figuras 19 y 20), aunque no se encontraron asociaciones lineales 

significativas con la relación FD. El menor registro de precipitaciones durante el llenado 

de granos en el año 2 respecto al año 1 (Figura 5) pudo haber incidido en la obtención de 

una mayor proporción de GLI respecto a GLU y potenciar a su vez el efecto de las 

variaciones en la disponibilidad de asimilados, ya que tanto su incremento como su 

disminución tendieron a incrementar la relación GLI/GLU. En acuerdo con esto, Saint 

Pierre et al. (2008a) reportaron que el incremento en el nivel de riego no afectó la fracción 

de proteínas poliméricas, mientras que redujo la fracción monomérica, disminuyendo así 

su relación; aunque dicho efecto mostró interacción con el ambiente. Con respecto a la 

interacción G x FD, se observó que METE (GC1), el cual mostró mayor estabilidad en 

otras variables, tuvo las respuestas de mayor magnitud, incrementando significativamente 

la relación GLI/GLU en todos los tratamientos de FD respecto al testigo. A su vez, los 

genotipos de mayor calidad panadera (GC1) exhibieron mayores relaciones GLI/GLU 

que los pertenecientes al GC2 y al GC3. Similarmente, Borghi et al. (1986) reportaron 

que el aumento de la relación FD por desespiguillado incrementó el porcentaje de 

gliadinas en mayor proporción que el de gluteninas, dependiendo la respuesta del 

genotipo sólo para las primeras. Cabe destacar que, en la mayoría de los genotipos, la 

relación FD no influyó en el balance GLI/GLU, en concordancia con el modelo validado 

por Martre et al. (2003), donde el coeficiente de partición (i.e. proporción) entre ambas 

fracciones proteicas fue constante durante el desarrollo del grano y no fue modificado por 
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las condiciones de crecimiento. Sin embargo, los mecanismos subyacentes a la respuesta 

particular del cultivar METE merecen ser estudiados con más detalle. 

 A diferencia de GLI/GLU, la composición de gluteninas definida por la relación 

HMW/LMW no fue afectada por los tratamientos de FD, dependiendo mayormente del 

efecto genotípico y su interacción con el año (Figura 21). En la mayoría de los cultivares 

la HMW/LMW fue significativamente superior en el año 2 respecto al año1, mientras que 

los genotipos del GC1 mostraron un mayor grado de polimerización de las gluteninas 

(mayor HMW/LMW) que los pertenecientes al GC2 y GC3, aun cuando la mayor parte 

de los genotipos presentaron alelos de HMW relacionados con elevada fuerza panadera 

(Glu-A1: 1, 2*; Glu-B1: 7+8; Glu-D1: 5+10) (Payne, 1987; Shewry et al., 2003a, b). La 

mayor fuerza del gluten en estas subunidades se relacionaría con una polimerización más 

temprana durante el llenado y una mayor distribución de pesos moleculares en la madurez 

(Naeem et al., 2012; Igrejas et al., 2020). Además, dado que el S es indispensable para la 

formación de los enlaces disulfuro intra e intermoleculares de las gluteninas (Shewry et 

al. 2003b) y que su disponibilidad relativa al N influye en la composición y calidad del 

gluten (Zhao et al., 1999; Wieser et al., 2004; Lerner et al., 2006; Wrigley et al., 1982; 

Luo et al., 2000; Arata et al. 2021),  adquiere relevancia el estudio de otras características 

genotípicas como las dinámicas de dichos nutrientes en la planta y/o en el cultivo que 

podrían estar explicando las diferencias observadas en el grado de polimerización entre 

genotipos con similar perfil proteico. Es decir que, la expresión del potencial genético 

atribuido al perfil de HMW podría estar regulado por la capacidad de la fuente para 

proveer precursores de la síntesis proteica. 

 El genotipo fue el principal determinante de la composición de las gliadinas, 

modificando los efectos del año y del tratamiento de FD sobre la relación ω-gli/α-β-γ-gli. 



85 

 

  

 

Las respuestas a los cambios en la disponibilidad de asimilados variaron dentro de un 

mismo GC, siendo los genotipos METE (GC1) y B501 (GC3) los que más aumentaron la 

fracción de gliadinas pobres en S (mayor ω-gli/α-β-γ-gli) (DuPont et al., 2006; Rogers 

et al., 2006) al incrementar la relación FD por desespiguillado (Figura 22). 

 Al analizar en forma conjunta el efecto de los tratamientos de FD sobre las 

variables de calidad del grano y de composición cuantitativa de prolaminas mediante un 

único dendrograma para ambos años (Figura 23), los genotipos de calidad contrastante 

tendieron a agruparse por GC, a excepción de BAG9 (GC2) y B501 (GC3) que se 

diferenciaron del resto. Sin embargo, al observar los patrones de agrupamiento entre 

tratamientos dentro de cada GC, RAYO (GC1) se asemejó a AREX y LEON del GC3. 

Nuevamente, esto evidencia que la presencia de introgresión con centeno (Graybosch 

et al., 1993; Martínez Cruz et al., 2011) modifica tanto la composición cualitativa como 

cuantitativa de prolaminas, aunque en el caso de RAYO esto no se vio reflejado en la 

mayor parte de las variables de calidad del grano. Surge entonces el interrogante sobre 

las causas de los atributos fenotípicos que explican el desempeño de este genotipo. 

Sumado a esto, la influencia de la relación FD sobre las demás variables de calidad 

del grano dependió del genotipo en particular, pero no del GC; excepto para el PH. De 

esta manera, la capacidad de los destinos para acumular N en grano pudo haber resultado 

limitante en algunos genotipos, dado que el incremento en la disponibilidad de asimilados 

por grano redujo el %Pro (Capítulo 2: Figura 11) y el %GH (Figura 17), mientras que el 

SDSS mostró una menor incidencia de la relación FD. En consecuencia, la respuesta de 

la calidad proteica, valorada mediante el SDSS/%Pro, a los tratamientos FD dependió del 

genotipo (Cuadro 10). Con relación a esto, Borghi et al. (1986) reportaron que el aumento 

del contenido de N en grano debido a la reducción de los destinos por desespiguillado 
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requirió de una síntesis y acumulación de proteínas adicionales, aunque esto no condujo 

a una mejora significativa de las características cualitativas de la harina; lo cual podría 

explicarse por una disminución de la calidad proteica, como lo sugiere la reducción del 

índice de sedimentación específico, en este caso para el test de Zeleny (Zeleny/%Pro). 

Recientemente, mediante un análisis del proteoma, Xue et al. (2019) destacaron la 

importancia relativa de ciertas proteínas al aplicar N en dosis dividida, especialmente en 

cultivares cuya calidad panadera es menos dependiente de la concentración de proteína 

en grano, destacando la relevancia de la composición proteica. 

 Aunque los tratamientos de FD afectaron significativamente la composición del 

gluten en algunos genotipos en particular, las asociaciones de las relaciones entre las 

principales fracciones proteicas con la relación FD no fueron significativas. Sin embargo, 

resulta interesante que, las proporciones de subunidades individuales de HMW se 

asociaron con la disponibilidad de asimilados por grano en algunos genotipos. De esta 

manera, el incremento en la relación FD generó una disminución en la proporción de la 

subunidad codificada por Glu-A1x en el cultivar BAG 9 (GC2) (Figura 24), mientras que 

produjo un aumento en la proporción de la subunidad codificada por Glu-D1y en B501 

(GC3) (Figura 25). Recientemente, Tóth et al. (2019) destacaron la relevancia de las 

subunidades de HMW tipo-y para los programas de mejoramiento de la calidad de trigo, 

en base a estudios bajo diferentes niveles de fertilización nitrogenada. A su vez, en 

estudios previos a esta tesis (Arata, 2017; Arata et al., 2021), se detectaron subunidades 

con mayor relevancia (e.g. Glu-D1x y Glu-D1y) para la interacción entre el genotipo y la 

fertilización con N y S. Según lo anterior, el estudio riguroso de los loci que codifican las 

subunidades más sensibles a los cambios en la disponibilidad de asimilados por grano 

adquiere relevancia para el mejoramiento genético del trigo. 
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3.7 Conclusiones 

 

Hipótesis puesta a prueba: 2) Ante cambios en la relación FD en posfloración, los 

genotipos de trigo pan clasificados en el grupo de mayor calidad panadera (GC1) 

presentan mayor estabilidad (bajo valor de pendiente de la función lineal) en 

composición proteica y calidad del grano (SDSS, %GH, PH) que los genotipos de menor 

calidad (GC2 y GC3). 

 En base a los resultados encontrados se rechazó la hipótesis 2, concluyendo que 

la estabilidad (pendiente de la función lineal) de la composición proteica y la calidad del 

grano ante variaciones en la relación FD dependió mayormente de cada genotipo en 

particular, y no del GC. Sin embargo, cabe señalar que el cultivar METE, del GC1, se 

destacó por la menor incidencia de la relación FD en las variables de calidad estudiadas. 

El incremento del balance FD se asoció con una merma del %GH, sólo en dos genotipos 

(BAG9 del GC2 y B501 del GC3); mientras que se relacionó directamente con una mejora 

del PH, sólo en los genotipos de menor calidad panadera (GC2 y GC3). Por último, las 

fracciones proteicas que respondieron a los cambios en la disponibilidad de asimilados 

por grano dependieron del genotipo. En este sentido se identificaron subunidades de 

HMW con mayor relevancia, cómo las codificadas por los loci Glu-A1x y Glu-D1y.  
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CAPÍTULO 4. Interacción entre la relación fuente/destino y la fertilización 

nitrógeno-azufrada en trigo 

 

4.1 Introducción 

 

 En los cultivos de trigo, la disponibilidad de nutrientes como el nitrógeno (N) y el 

azufre (S) afecta los procesos que regulan el crecimiento, la generación del rendimiento 

y la calidad del producto. A medida que avanza el desarrollo se producen cambios en la 

demanda de estos nutrientes, que de no ser satisfecha, puede resultar determinante en la 

definición del rendimiento al reducir la tasa de crecimiento, especialmente en las etapas 

críticas, y en la calidad de los granos  (Abbate et al., 1995; Dreccer et al., 2003; Lerner 

et al., 2006; Salvagiotti y Miralles, 2008; Barraco et al., 2009; Ercoli et al., 2011; Alvarez 

et al., 2012; Steinbach y Alvarez, 2014; Echeverría y Garcia, 2015; Lerner et al., 2016; 

Abadia et al., 2017; Arata, 2017; Arata et al., 2021).  

 Tanto el tamaño como la actividad de la fuente, considerada como un tejido 

productor neto de fotoasimilados (Ho, 1988; Sonnewald y Fernie, 2018), determinan la 

capacidad del cultivo para acumular biomasa, regulando los procesos de intercepción de 

radiación y su eficiencia de conversión (Dreccer et al., 2003). Por su parte, los destinos 

son considerados tejidos importadores netos de productos fotosintéticos (Ho, 1988; 

Sonnewald y Fernie, 2018). De esta manera, para un cultivo productor de granos como el 

trigo, se ha considerado cómo destinos al número de granos (Fischer, 1985, 2011; Slafer 

et al., 2003; Acreche y Slafer, 2009; Miralles et al., 2014). A su vez, en otros trabajos se 

desarrolló el concepto de capacidad de los destinos, el que incluye además el peso 

potencial de los granos o un estimador de este último (Evans et al., 1975; Fischer y 

HilleRisLambers, 1978; Abbate et al., 2005; Alonso et al., 2018).   
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Estos componentes que determinan el rendimiento del cultivo se incrementan con 

la absorción de macronutrientes limitantes, tales como el N y en menor medida el S 

(Dreccer et al., 2003; Salvagiotti et al., 2009; Lerner et al., 2013; Arata et al., 2017). De 

esta manera, cuando se incrementa la disponibilidad de estos nutrientes para el cultivo, el 

mayor rendimiento esperado debido a una mayor capacidad de los destinos podría 

comprometer la capacidad de la fuente durante el llenado de granos, mientras que el nivel 

de precursores para la síntesis proteica, que influye sobre la composición y calidad de los 

granos, resultaría menos limitante (Jenner et al., 1991; Triboi y Triboi-Blondel, 2002). 

Vale agregar que, bajo condiciones de suficiencia de N, el número de granos por 

superficie se encuentra limitado por la disponibilidad de asimilados durante una etapa 

crítica, que en general se establece entre los 20 días antes y 10 días después de antesis 

(Abbate et al., 1997); mientras que, bajo deficiencia, este componente responde 

directamente al suministro de N a la espiga, probablemente debido a una menor 

supervivencia de las flores diferenciadas (Abbate et al., 1995). 

 Recientemente, de Oliveira Silva et al. (2020) realizaron un riguroso meta-análisis 

a escala mundial de las tendencias en la eficiencia de la utilización del N (i.e. rendimiento 

en grano por unidad de N absorbido en madurez) en trigo. Para estos autores, los 

principales desafíos que emergen para el mejoramiento genético y la selección por 

rendimiento en grano o por eficiencia de uso del N son sus características de múltiples 

caracteres (multi-trait) y las compensaciones (trade off) entre los mecanismos 

involucrados en estos caracteres o rasgos. Por lo tanto, la selección de genotipos con la 

capacidad de acumular mayores cantidades de N absorbido a madurez, mientras que 

aumentan o mantienen el rendimiento con niveles elevados de absorción de N (i.e. mayor 

eficiencia de uso), podría atenuar la relación negativa entre rendimiento y proteína. 
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 En base a lo antes expuesto, resulta relevante estudiar los efectos de interacción 

entre la variación de la relación FD en posfloración y la fertilización nitrógeno-azufrada 

sobre el peso, la composición y la calidad del grano en trigo pan, bajo diferentes contextos 

productivos. 

 

4.2 Objetivo específico 

 

3) Analizar la interacción entre los cambios en la relación FD en posfloración y la 

fertilización nitrógeno-azufrada sobre el PG, la composición de prolaminas y la calidad 

del grano (%Pro, SDSS, %GH, PH) en trigo pan. 

 

4.3 Hipótesis 

 

3) La fertilización nitrógeno-azufrada en prefloración incrementa la magnitud de las 

respuestas (cuantificadas por la pendiente de la función lineal y la tasa de variación) del 

PG, mientras que reduce la magnitud para las variables de composición de prolaminas y 

calidad (%Pro, SDSS, %GH, PH), ante cambios en la relación FD durante el llenado, 

respecto a condiciones de baja disponibilidad de N y S. 

 

4.4 Materiales y Métodos 

 

 Se realizaron cuatro experimentos a campo, dos en la campaña 2014/15 y otros 

dos en la campaña 2015/16. En el primer año los sitios experimentales fueron: la Chacra 

Experimental de la FA-UNCPBA (latitud: -36,83 y longitud: -59,89) (CH) y un lote de 

producción del establecimiento “La Cautiva” (LP14) ubicado sobre la Ruta N° 80 del 
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partido de Azul (latitud: -36,98 y longitud: -59,77). En el segundo año se realizó un 

segundo experimento en la Chacra Experimental de la FA-UNCPBA y otro en un lote de 

producción ubicado en el Aeroclub de Azul (LP15) sobre la Ruta N° 3 (latitud: -36,84 y 

longitud: -59,88). 

 

4.4.1 Chacra experimental 

 

 Estos experimentos surgen de la inclusión de un tratamiento sin fertilizar en uno 

de los genotipos utilizados en el Capítulo 2 de esta tesis, por lo que las características del 

lote y de las campañas fueron comentadas previamente (ver sección 2.4.1 y 2.5.1).  

 Se implementó un diseño en parcelas divididas con parcelas distribuidas en 

bloques completos aleatorizados y tres repeticiones. El genotipo seleccionado fue 

Baguette 501 (Cuadro 15). En las parcelas principales (9-12 m x 1,4 m) se aleatorizaron 

los dos tratamientos de fertilización (NS0: control sin fertilizar, NS1: fertilizado con 180 

kg N ha-1 y 15 kg S ha-1) y en las subparcelas los cuatro tratamientos de FD (T, So, D, R), 

según lo descrito en la sección 2.4. 

 

Cuadro 15. Evolución de la clasificación por grupo de calidad (GC) entre 2012 y 2018 para los 

genotipos de trigo pan utilizados en los distintos experimentos (Exp.). Elaborado en base a datos 

de la Red de Ensayos Comparativos de Variedades de Trigo (INASE, 2021). 

Genotipo Código Exp. 2012 2013 2014 2015 2016 2017 2018 

Baguette 501 B501 CH14-CH15 GC2 GC2 GC2 GC2 GC3 GC3 GC3 

Buck SY 200 -- LP14 GC2 GC2 GC2 GC2 GC2 GC2 GC2 

ACA 303* -- LP15 GC3 GC3 GC1 GC1 GC1 GC1 GC2 

CH14: chacra experimental en 2014; CH15: chacra experimental en 2015; LP14: lote de producción en 

2014; LP15: lote de producción en 2015; *ACA 303 (GC3) fue reemplazado por ACA 303 PLUS (GC1, 

luego GC2) que proviene del primero e incorpora genes provenientes del cultivar de origen chino Sumai 3 

que confieren un comportamiento diferencial frente a la fusariosis de la espiga (Ortis, 2014). 
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 Se realizaron las siguientes determinaciones sobre las muestras cosechadas: 

• En todos los subtratamientos: NG/vástago, relación FD, PG, PRO/grano, %Pro, 

SDSS, SDSS/%Pro, %GH, PH, GLI/GLU, HMW/LMW, ω-gli/α-β-γ-gli, Glu-

B1x/HMW, Glu-B1y, Glu-D1x/HMW, Glu-D1y/HMW. 

• En los subtratamientos testigo: RENDT, NGT, BATT, ICT, W y P/L (ver sección 

3.4.1). 

Las metodologías para realizar los muestreos y las determinaciones fueron descritas en 

las secciones 2.4 y 3.4. 

 Los efectos del año, la fertilización con N y S, el tratamiento de FD y sus 

interacciones sobre el peso, la calidad y la composición del grano y los efectos del año y 

la fertilización con N y S sobre el rendimiento y sus componentes y las variables 

alveográficas se analizaron mediante ANVA y prueba de Duncan (α=0,05). Para cada 

variable se calculó el porcentaje de la suma de cuadrados explicada (%SCE) de cada 

fuente de variación del ANVA (FV), dividiendo la suma de cuadrados de la FV sobre la 

suma de cuadrados del modelo (Robert y Denis, 1996). Se utilizó el paquete estadístico 

Infostat v.2020p (Di Rienzo et al., 2020).  

 La asociación entre el PG y la relación FD se analizó mediante sus cambios 

porcentuales relativos al testigo, en forma similar a Borrás et al. (2004). En este caso, 

para la relación entre el PG y la relación FD relativos se lograron ajustar modelos 

bilineales con plateau [y=a(b*x)*(x<c)+(b*c)*(x>=c)], donde y fue el PG, x la relación 

FD, a la ordenada al origen, b la pendiente en la parte de respuesta creciente de la curva 

y c el valor de x a partir del cual y alcanza su máximo. Las relaciones entre las variables 

de calidad y la relación FD se estudiaron mediante modelos de regresión lineal simple 

sobre las medias de los tratamientos [y=a+b*x], donde y es la variable dependiente 
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(PRO/grano, %Pro, SDSS, %GH, SDSS/%Pro, PH), x la variable independiente (relación 

FD), a la ordenada al origen y b la pendiente. Los términos de la función lineal (b y a) 

entre aquellas regresiones que resultaron significativas fueron comparados mediante 

Pruebas F (α=0,05). Se utilizó el software GraphPad Prism® v7. De esta manera, la 

significancia y las diferencias entre pendientes (b) se utilizaron para comparar la 

estabilidad frente a cambios en la relación FD bajo distintas condiciones de fertilización. 

 Las asociaciones entre variables de calidad del grano y composición proteica se 

estudiaron mediante Análisis de Regresión simple (α=0,05) sobre los datos individuales, 

ajustando modelos exponenciales de segundo orden. Posteriormente se obtuvieron los 

valores óptimos (i.e. valor de x donde la pendiente fue nula), igualando a cero la primera 

derivada de la función de ajuste y despejando. 

  

4.4.2 Lotes de producción 

 

 Los experimentos en los lotes de producción (LP14 y LP15) correspondieron a un 

diseño en bloques completos aleatorizados con parcelas divididas y tres repeticiones, que 

involucraron una estructura factorial para los tratamientos de N y S. De esta manera, en 

las parcelas principales (LP14: 6 x 1,9 m; LP15: 15 x 1,4 m) se aleatorizaron cuatro 

tratamientos de fertilización (combinaciones NxS) y en las subparcelas tres tratamientos 

de FD. En ambos lotes de producción se demarcó el ensayo con el cultivo ya implantado 

por el productor. Los cuatro tratamientos de fertilización consistieron en combinaciones 

de dos niveles de N (N0: manejo del productor, N1: 200 kg N ha-1 adicionales a la 

fertilización del productor) y dos de S (S0: manejo del productor, S1: 15 kg S ha-1 

adicionales a la fertilización del productor), siendo urea y sulfato de calcio las fuentes 
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utilizadas, respectivamente. Por su parte, los tratamientos de FD fueron: testigo (T), 

defoliación parcial (Df: remoción de hoja bandera) y raleo (R: surco por medio); aplicados 

a los 7 días después de antesis (DC65). El tratamiento Df fue aplicado en dos surcos 

centrales de 1 m de longitud cada uno, reemplazando al tratamiento de sombreo debido a 

su factibilidad de implementación y seguimiento en los lotes de producción. A 

continuación, se presentan las características más relevantes del sitio y del manejo 

implementado por el productor en cada experimento. 

LP14: El suelo de este lote es un Argiudol típico, bien drenado, con textura franco arcillo 

limosa, que presenta una capacidad de uso IIIes y un índice de productividad de 69, según 

el método paramétrico multiplicativo desarrollado por Riquier et al. (1970) y modificado 

por el Instituto de Suelos del INTA-CIRN (GeoINTA, 2020). Los datos analíticos del 

perfil típico se presentan en el Cuadro A.6. El sistema de labranza fue siembra directa y 

el antecesor fue soja. Se utilizó el genotipo de trigo pan Buck SY 200 (ciclo intermedio, 

Cuadro 15), en los rangos de fecha de siembra (30/07/2014) y densidad recomendados 

para la región. Se aplicaron 100 kg ha-1 de fosfato diamónico (18 kg N ha-1, 20 kg P ha-1) 

incorporado a la siembra y 100 kg ha-1 de urea (46 kg N ha-1) al voleo en posemergencia. 

Se realizó control químico de malezas y no se aplicaron fungicidas. Cabe destacar que 

este cultivo sufrió un severo ataque tardío de roya negra o del tallo del trigo (Puccinia 

graminis f. sp. tritici). Por lo tanto, las limitaciones en el alcance de los datos obtenidos 

de este experimento se comentan en la sección de Discusión. 

LP15: El suelo de este lote es un Argiudol típico, bien drenado, con textura franco arcillo 

limosa, que presenta una capacidad de uso IIIs y un índice de productividad de 57 

(GeoINTA, 2020). Los datos analíticos del perfil típico se presentan en el Cuadro A.7. El 

sistema de labranza fue siembra directa y la rotación fue soja de 1°/cereal invernal-soja 
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de 2°. Se utilizó el genotipo de trigo pan ACA 303 (ciclo largo a intermedio, Cuadro 15), 

en los rangos de fecha de siembra (01/07/2015) y densidad recomendados para la región. 

Con respecto a la fertilización, se aplicaron 120 kg ha-1 de superfosfato triple de calcio 

(24 kg P ha-1) incorporado a la siembra y 110 kg ha-1 de urea (50,6 kg N ha-1) al voleo en 

posemergencia. Se realizó control químico de malezas y no se aplicaron fungicidas ya 

que el genotipo utilizado normalmente presenta buen comportamiento sanitario. Además, 

no se observaron niveles de enfermedad durante el ciclo del cultivo que justifiquen la 

aplicación de fungicidas por parte del productor. 

 En LP14, los tratamientos de fertilización se aplicaron en fin de macollaje; 

mientras que en LP15, se aplicó la urea en dosis dividida 40 % en emergencia y 60 % en 

macollaje y el sulfato de calcio en macollaje.  

 Se utilizaron los registros agrometeorológicos mencionados en el Capítulo 2. 

 En base a los descrito en las secciones 2.4 y 3.4, se realizaron las siguientes 

determinaciones sobre los granos cosechados: 

• En todos los subtratamientos: PG, %Pro, SDSS, %GH, PH. 

• En los subtratamientos testigo: RENDT, NGT, W y P/L (ver sección 3.4.1). 

 Los datos de las principales variables se describieron mediante el rango, la media 

y el CV general. Los efectos de la fertilización con N y con S, el tratamiento de FD y sus 

interacciones sobre el peso y la calidad del grano y los efectos de la fertilización con N y 

con S sobre el rendimiento y los parámetros alveográficos en cada lote de producción se 

analizaron mediante ANVA y prueba de Duncan (α=0,05). Para cada variable se calculó 

el porcentaje de la suma de cuadrados explicada (%SCE) de cada fuente de variación del 

ANVA (FV), dividiendo la suma de cuadrados de la FV sobre la suma de cuadrados del 

modelo (Robert y Denis, 1996). Para comparar la magnitud de las respuestas entre 
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tratamientos de fertilización en cada lote de producción, se calculó la tasa de variación 

porcentual de las variables analizadas para los subtratamientos Df y R respecto al testigo. 

Posteriormente, se realizó ANVA sobre las tasas de variación considerando los efectos 

del N, del S y su interacción. 

 Se utilizó el paquete estadístico Infostat v.2020p (Di Rienzo et al., 2020). 

 

4.5 Resultados 

 

4.5.1 Chacra experimental 

 

 Para contextualizar la interacción entre los cambios en la relación FD en 

posfloración y la disponibilidad de N y S se describen las respuestas del rendimiento y 

algunos de sus componentes a la fertilización nitrógeno-azufrada en ambos años para los 

tratamientos testigo (sin alteración de la relación FD). El agregado de N y S incrementó 

el RENDT un 39% en promedio (494 vs. 685 g m-2), asociado a un aumento del 44% en 

el NGT (12446 vs. 17933 granos m-2). Por su parte, la fertilización combinada incrementó 

la BATT un 38% en promedio (1074 vs. 1477 g m-2), mientras que su efecto sobre el ICT 

dependió del año (A1-NS0=0,47 a; A1-NS1=0,45 b; A2-NS0=0,45 b; A2-NS1=0,48 a).  

 

4.5.1.1 Influencia de la fertilización nitrógeno-azufrada en las respuestas del peso unitario 

del grano y de la proteína a las variaciones en la relación fuente/destino 

  

 El tratamiento de FD resultó la principal FV para la relación FD y el NG/vástago. 

(Cuadro 16 a). El tratamiento So redujo un 45% la relación FD en promedio respecto al 

T; mientras que el R y el D tendieron a incrementar dicha variable, aunque no en forma 
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significativa (Cuadro 16 b). Por otro lado, el tratamiento D disminuyó un 32% el 

NG/vástago en promedio respecto al T, mientras que el So provocó una merma del 19% 

(Cuadro 16 b). Además, la fertilización nitrógeno-azufrada incrementó un 22% el 

NG/vástago en promedio (27,6 vs. 33,8) (Cuadro 16 a). 

 

Cuadro 16. a) Resumen del ANVA incluyendo nivel de significancia (valor-p) y porcentaje de la 

suma de cuadrados explicada (%SCE) de las fuentes de variación (FV) consideradas para la 

relación fuente/destino (FD) y el número de granos por vástago (NG/vástago) de los experimentos 

NS x FD en la chacra experimental. El residual del modelo se obtiene por diferencia del %SCE. 

b) Relación FD y NG/vástago para los tratamientos testigo (T), sombreo (So), raleo (R) y 

desespiguillado (D) (promedio de los 2 tratamientos de fertilización en 2 años). Valores resaltados 

indican diferencias significativas respecto al T. 

a) 
F.V. 

Relación FD NG/vástago 

 valor-p %SCE valor-p %SCE 

 A 0,0573 4,4 0,508 0,4 

 NS  0,3417 10,8 0,0199 25,7 

 FD <0,0001 52,0 <0,0001 60,0 

 A*NS 0,5239 0,5 0,7362 0,1 

 A*FD 0,3375 3,9 0,3105 3,6 

 NS*FD 0,3886 3,5 0,1196 6,2 

 A*NS*FD 0,2669 4,6 0,8931 0,6 

b) T 34,0 a 35,5 a 

 S 18,7 b 28,6 b 

 R 35,9 a 34,7 a 

 D 38,4 a 24,0 c 
A: año, NS: fertilización nitrógeno-azufrada, FD: tratamiento de fuente/destino. 

 

El tratamiento de FD resultó la principal FV para el PG, aunque se detectaron 

interacciones dobles significativas (Cuadro 17 a). La fertilización nitrógeno-azufrada sólo 

redujo un 12% dicho componente en el año 2 (Cuadro 17 b). A su vez, el tratamiento D 

incrementó significativamente el PG en ambos años, mientras que el R sólo lo hizo en el 

año 2. Por su parte, el tratamiento So redujo el PG en mayor magnitud en el año 1 (Cuadro 

17 c). Con respecto a la interacción NS*FD la fertilización incrementó el efecto de los 

tratamientos de FD sobre el PG (Figura 26). 
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Cuadro 17. a) Resumen del ANVA incluyendo nivel de significancia (valor-p) y porcentaje de la 

suma de cuadrados explicada (%SCE) de las fuentes de variación (FV) consideradas para el peso 

unitario del grano (PG), en los experimentos de interacción entre fertilización nitrógeno-azufrada 

y relación fuente/destino de la chacra experimental. El residual del modelo se obtiene por 

diferencia del %SCE. b) PG para los tratamientos sin fertilización (NS0) y con fertilización 

nitrógeno-azufrada (NS1) en cada año. c) PG para los tratamientos testigo (T), raleo (R), 

desespiguillado (D) y sombreo (So) en cada año.  

a) FV 
PG  b) Año Fert PG (mg)  c) Año FD PG (mg) 

valor-p %SCE  

1 

NS0 36,2 b 
 

1 

T 39,0 c 

A <0,0001 5,7   So 28,3 e 

NS  0,0012 3,4  
NS1 37,1 b 

 R 38,4 c 

FD <0,0001 71,8   D 40,8 b 

A*NS <0,0001 6,9  

2 

NS0 42,0 a 
 

2 

T 38,8 c 

A*FD 0,0009 2,5   So 31,4 d 

NS*FD <0,0001 8,7  
NS1 36,8 b 

 R 43,0 a 

A*NS*FD 0,939 0,0   D 44,4 a 

A: año, NS: fertilización nitrógeno-azufrada, FD: tratamiento de fuente/destino. 

 

 

Figura 26. Peso unitario del grano (PG) para los tratamientos testigo (T), sombreo (So), raleo (R) 

y desespiguillado (D); sin (NS0) y con (NS1) fertilización nitrógeno-azufrada en la chacra 

experimental (CH) (promedio de 2 años). Las barras indican el error estándar. Letras distintas 

indican diferencias significativas entre medias. 

 

La fertilización con N y S y el tratamiento de FD fueron las principales FV para 

el PRO/grano, aunque se detectaron interacciones dobles significativas (Cuadro 18 a). 
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Así, el aumento promedio del PRO/grano debido a la fertilización fue de mayor magnitud 

en el año 1 respecto al año 2 (+32% vs. +20%) (Cuadro 18 b). Además, se observó un 

incremento significativo de dicha variable debido al tratamiento D en ambos años y 

debido al R sólo en el año 2, mientras que el So produjo una merma significativa sólo en 

el año 1 (Cuadro 18 c). Con respecto a la interacción NS*FD, cuando no se fertilizó, sólo 

se encontró un efecto significativo del tratamiento D; mientras que cuando se aplicó N y 

S, todos los tratamientos de FD mostraron efectos significativos sobre el PRO/grano 

(Figura 27). Aunque la interacción A*G*FD no fue significativa, en el Cuadro A.9 se 

pueden consultar las medias para cada combinación de tratamientos. 

 

Cuadro 18. a) Resumen del ANVA incluyendo nivel de significancia (valor-p) y porcentaje de la 

suma de cuadrados explicada (%SCE) de las fuentes de variación (FV) consideradas para el 

contenido de proteína por grano (PRO/grano), en los experimentos de interacción entre 

fertilización nitrógeno-azufrada y relación fuente/destino de la chacra experimental. El residual 

del modelo se obtiene por diferencia del %SCE. b) PRO/grano para los tratamientos sin 

fertilización (NS0) y con fertilización nitrógeno-azufrada (NS1) en cada año. c) PG para los 

tratamientos testigo (T), raleo (R), desespiguillado (D) y sombreo (So) en cada año. 

a) F.V. 
PRO/grano  b) Año Fert PRO/grano (mg)  c) Año FD PRO/grano (mg) 

valor-p %SCE  

1 

NS0 4,1 c 
 

1 

T 4,7 c 

A 0,0102 1,5   So 4,2 d 

NS  0,0003 43,9  
NS1 5,4 a 

 R 4,7 c 

FD <0,0001 39,1   D 5,5 a 

A*NS 0,0114 1,5  

2 

NS0 4,5 b 
 

2 

T 4,5 c 

A*FD 0,0187 2,3   So 4,4 cd 

NS*FD <0,0001 9,1  
NS1 5,4 a 

 R 5,2 b 

A*NS*FD 0,1201 1,3   D 5,8 a 
A: año, NS: fertilización nitrógeno-azufrada, FD: tratamiento de fuente/destino. 
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Figura 27. Contenido de proteína por grano (PRO/grano) para los tratamientos testigo (T), 

sombreo (So), raleo (R) y desespiguillado (D); sin (NS0) y con (NS1) fertilización nitrógeno-

azufrada en la chacra experimental (CH) (promedio de 2 años). Las barras indican el error 

estándar. Letras distintas indican diferencias significativas entre medias. 

 

La fertilización nitrógeno-azufrada resultó la principal FV para el %Pro, aunque 

la interacción A*NS*FD fue significativa, pero con un reducido %SCE (Cuadro 19). De 

esta manera, las respuestas a los tratamientos de FD con bajo nivel de nutrientes fueron 

similares entre años. Por su parte, con alto nivel de nutrientes, tanto el tratamiento So 

como el D incrementaron significativamente el %Pro en el año 1, mientras que sólo el So 

aumentó dicha variable en el año 2 (Figura 28). A su vez, la fertilización acentuó el efecto 

del tratamiento So (A1: NS0=+20%, NS1=+27%; A2: NS0=+22%, NS1=+26%). 
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Figura 28. Concentración de proteína (%Pro) para los tratamientos testigo (T), sombreo (So), 

raleo (R) y desespiguillado (D); sin (NS0) y con (NS1) fertilización nitrógeno-azufrada del año 1 

(A1) y el año 2 (A2) en la chacra experimental (CH). Las barras indican el error estándar. Letras 

distintas indican diferencias significativas entre medias. La línea punteada indica el valor de 11% 

de %Pro. 

 

La asociación entre los cambios relativos al testigo de la relación FD y el PG 

ajustó en un único modelo bilineal con plateau para los tratamientos sin (NS0) y con 

(NS1) fertilización nitrógeno-azufrada (Figura 29 a). Además, los términos para la fase 

lineal de respuesta de la cuerva no difirieron significativamente entre niveles de 

fertilización (pb=0,7195; pa=0,5619). Sin embargo, el PRO/grano se incrementó (Figura 

29 b) y el %Pro se redujo linealmente (Figura 29 c) al aumentar la relación FD sólo 

cuando se aplicó fertilización (NS1), mientras que la asociación no fue significativa con 

baja disponibilidad de nutrientes (NS0). 
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Figura 29. a) Relación entre los cambios relativos al testigo del peso unitario del grano (PG) y de 

la relación fuente/destino (FD); las líneas discontinuas representan las pendientes teóricas de 1 

(limitación total por fuente) y 0 (limitación total por destinos) (Borrás et al., 2004); a: ordenada 

al origen, b: pendiente en la parte de respuesta de la curva y c: valor de X a partir del cual Y 

alcanza su máximo. b) Relaciones entre el contenido de proteína por grano (PRO/grano) y la 

relación FD para los tratamientos sin (NS0: símbolos vacíos, líneas grises) y con (NS1: símbolos 

llenos, líneas negras) fertilización nitrógeno-azufrada; la línea discontinua diagonal representa la 

relación para un PRO/grano correspondiente a un PG con limitación total por fuente  que mantiene 

una concentración de proteína constante de 11% sobre base 13,5% de humedad (relación 7,9:1) y 

la horizontal indica el PRO/grano promedio de los tratamientos testigo para NS0 y NS1; a: 

ordenada al origen, b: pendiente. c) Relaciones entre el %Pro y la relación FD para NS0 y NS1; 

la línea discontinua indica un valor constante de %Pro de 11%; a: ordenada al origen, b: pendiente. 

T: testigo, So: sombreo, R: raleo, D: desespiguillado. Datos provenientes de dos años de ensayos 

en la chacra experimental. Cada punto es el promedio de 3 repeticiones. 

 

4.5.1.2 Interacción entre la relación fuente/destino y la fertilización nitrógeno-azufrada 

sobre variables de calidad y composición del grano 

 

Al igual que para %Pro, la fertilización nitrógeno-azufrada resultó la principal FV 

para el SDSS, aunque la interacción A*NS*FD fue significativa (Cuadro 19). Así, cuando 

la disponibilidad de N y S fue baja, el SDSS respondió positivamente al tratamiento So 
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en el año 1 y al So y al D en el año 2; mientras que cuando la disponibilidad de nutrientes 

fue alta, dicha variable presentó estabilidad entre tratamientos en el año 1 y respondió 

negativamente a los tratamientos de R y D en el año 2 (Figura 30). 

 

Cuadro 19. Resumen del ANVA incluyendo nivel de significancia (valor-p) y porcentaje de la 

suma de cuadrados explicada (%SCE) de las fuentes de variación (FV) consideradas para 

concentración de proteína (%Pro), índice de sedimentación (SDSS), SDSS específico 

(SDSS/%Pro), porcentaje de gluten (%GH) y peso hectolítrico (PH) ), en los experimentos de 

interacción entre fertilización nitrógeno-azufrada y relación fuente/destino de la chacra 

experimental. El residual del modelo se obtiene por diferencia del %SCE. 

FV 
%Pro SDSS SDSS/%Pro %GH PH 

valor-p %SCE valor-p %SCE valor-p %SCE valor-p %SCE valor-p %SCE 

A 0,0997 0,4 <0,0001 3,6 0,0003 7,0 <0,0001 29,2 <0,0001 19,7 

NS  0,0014 69,3 0,0007 50,8 0,0433 5,8 0,0011 47,6 0,215 0,7 

FD <0,0001 25,9 <0,0001 13,3 0,0315 4,3 <0,0001 11,8 <0,0001 50,8 

A*NS 0,0141 0,9 <0,0001 12,0 <0,0001 20,6 <0,0001 7,0 0,6721 0,0 

A*FD 0,9282 0,1 0,0003 3,4 0,0002 11,7 0,02 2,0 0,0006 4,1 

NS*FD 0,0065 2,0 <0,0001 11,2 <0,0001 43,6 0,0738 1,3 <0,0001 19,2 

A*NS*FD 0,0427 1,2 <0,0001 5,5 0,0055 6,5 0,1981 0,9 0,0719 1,4 
A: año, NS: fertilización nitrógeno-azufrada, FD: tratamiento de fuente/destino. 
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Figura 30. Índice de sedimentación (SDSS) para los tratamientos testigo (T), sombreo (So), raleo 

(R) y desespiguillado (D); sin (NS0) y con (NS1) fertilización nitrógeno-azufrada del año 1 (A1) 

y el año 2 (A2) en la chacra experimental (CH). Las barras indican el error estándar. Letras 

distintas indican diferencias significativas entre medias. 

  

Los efectos del tratamiento de FD sobre el SDSS específico (SDSS/%Pro) 

dependieron del año y de la fertilización con N y S (Cuadro 19). Sin embargo, en ambos 

años, el tratamiento So incrementó significativamente el SDSS/%Pro cuando la 

disponibilidad de N y S fue baja, mientras que redujo dicha variable cuando la 

disponibilidad fue alta (Figura 31). 

0

20

40

60

80

100

NS0 NS1 NS0 NS1

SD
SS

 (
m

m
)

CH: A x NS x FD

T

So

R

D

a
ab abc

cdcd
bcd

dcdd

ef
e

eff
ef

g
g

A1 A2



105 

 

  

 

 

Figura 31. Índice de sedimentación específico (SDSS/%Pro) para los tratamientos testigo (T), 

sombreo (So), raleo (R) y desespiguillado (D); sin (NS0) y con (NS1) fertilización nitrógeno-

azufrada del año 1 (A1) y el año 2 (A2) en la chacra experimental (CH). Las barras indican el 

error estándar. Letras distintas indican diferencias significativas entre medias. 

 

La fertilización nitrógeno-azufrada y el año resultaron las principales FV para el 

%GH, aunque las interacciones A*NS y A*FD fueron significativas (Cuadro 19). Las 

respuestas, tanto a la fertilización, como a los tratamientos de FD fueron de mayor 

magnitud en el año 2 respecto al año 1 (Figura 32). 
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Figura 32. Porcentaje de gluten (%GH) para: a) los tratamientos sin (NS0) y con (NS1) 

fertilización nitrógeno-azufrada del año 1 y el año 2 (promedio de los 4 tratamientos de FD); y b) 

los tratamientos testigo (T), sombreo (So), raleo (R) y desespiguillado (D) del año 1 y el año 2 

(promedio de los 2 tratamientos de fertilización), en la chacra experimental (CH). Las barras 

indican el error estándar. Letras distintas indican diferencias significativas entre medias. 

 

 El tratamiento de FD resultó el principal determinante del PH, aunque su efecto 

dependió del año y de la fertilización (Cuadro 19). El tratamiento So redujo 
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merma en el año 1. A su vez, la fertilización con N y S incrementó la magnitud del efecto 

del tratamiento So sobre esta variable (Figura 33). 

 

Figura 33. Peso hectolítrico (PH) para los tratamientos testigo (T), sombreo (So), raleo (R) y 

desespiguillado (D) en la chacra experimental (CH): a) en el año 1 y el año 2 (promedio de los 2 

tratamientos de fertilización); y b) para los tratamientos sin (NS0) y con (NS1) fertilización 

nitrógeno-azufrada (promedio de 2 años). Las barras indican el error estándar. Letras distintas 

indican diferencias significativas entre medias. 
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El año resultó el principal determinante de la relación GLI/GLU, siendo el 

promedio del año 2 significativamente mayor que el del año 1 (1,59 vs. 0,97) (Cuadro 

20). 

 

Cuadro 20. Resumen del ANVA incluyendo nivel de significancia (valor-p) y porcentaje de la 

suma de cuadrados explicada (%SCE) de las fuentes de variación (FV) consideradas para las 

relaciones entre los contenidos de: gliadinas y gluteninas (GLI/GLU), subunidades de gluteninas 

de alto peso molecular y bajo peso molecular (HMW/LMW) y ω-gliadinas y α-, β- y γ-gliadinas 

(ω-gli/α-β-γ-gli) ), en los experimentos de interacción entre fertilización nitrógeno-azufrada y 

relación fuente/destino de la chacra experimental. El residual del modelo se obtiene por diferencia 

del %SCE. 

FV 
GLI/GLU HMW/LMW ω-gli/α-β-γ-gli 

valor-p %SCE valor-p %SCE valor-p %SCE 

A <0,0001 78,7 0,0005 27,3 0,0007 6,2 

NS  0,6935 0,0 0,0047 27,3 0,0004 53,1 

FD 0,6598 1,9 0,4073 9,1 <0,0001 16,0 

A*NS 0,5301 0,5 0,0633 9,1 <0,0001 16,0 

A*FD 0,4653 2,9 0,0258 18,2 0,1438 2,5 

NS*FD 0,0913 8,1 0,0931 9,1 0,0479 3,7 

A*NS*FD 0,2754 4,6 0,1433 9,1 0,8693 0,3 
A: año, NS: fertilización nitrógeno-azufrada, FD: tratamiento de fuente/destino. 

 

 La relación HMW/LMW fue afectada por el año y la disponibilidad de N y S, 

mientras que el efecto del tratamiento de FD dependió del año (Cuadro 20). El promedio 

de HMW/LMW fue significativamente mayor en el año 1 que en el año 2 (0,40 vs. 0,35), 

mientras que la fertilización con N y S incrementó un 14 % en promedio dicha variable 

(NS0=0,35; NS1=0,40). A su vez, el tratamiento de FD presentó efectos levemente 

mayores sobre la HMW/LMW en el año 2 (Figura 34). 
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Figura 34. Relación entre los contenidos de gluteninas de alto y bajo peso molecular 

(HMW/LMW) para los tratamientos testigo (T), sombreo (S), raleo (R) y desespiguillado (D) del 

año 1 y el año 2 (promedio de los 2 tratamientos de fertilización), en la chacra experimental (CH). 

Las barras indican el error estándar. Letras distintas indican diferencias significativas entre 

medias. 

 

 La fertilización con N y S incrementó significativamente la relación ω-gli/α-β-γ-

gli, siendo de mayor magnitud la respuesta en el año 2 (Cuadro 20, Figura 35 a). Por otro 

lado, el efecto del tratamiento de FD difirió entre niveles de N y S, observándose que el 

tratamiento D sólo incrementó significativamente dicha variable respecto al T cuando la 

disponibilidad de nutrientes fue elevada (Cuadro 20, Figura 35 b). 
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Figura 35. Relación entre los contenidos de ω-gliadinas y α-, β- y γ-gliadinas (ω-gli/α-β-γ-gli) 

para los tratamientos testigo (T), sombreo (S), raleo (R) y desespiguillado (D) en la chacra 

experimental (CH): a) en el año 1 y el año 2 (promedio de los 2 tratamientos de fertilización); y 

b) para los tratamientos sin (NS0) y con (NS1) fertilización nitrógeno-azufrada (promedio de 2 

años). Las barras indican el error estándar. Letras distintas indican diferencias significativas entre 

medias. 
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disminuyó en forma lineal al aumentar la relación FD sólo cuando se fertilizó con N y S, 

mientras que dicha relación no fue significativa con menor disponibilidad de nutrientes 

(Figura 36 b). En cambio, el PH aumentó linealmente al incrementar la relación FD sólo 

cuando se aplicó fertilización nitrógeno-azufrada (Figura 36 c). Respecto a las variables 

de composición del gluten estudiadas en el Capítulo 3 (Figura 25), la proporción Glu-

D1y/HMW se incrementó linealmente al aumentar la relación FD sólo cuando se fertilizó, 

no siendo significativa dicha relación con menor nivel de nutrientes (Figura 36 d).  

 

 

Figura 36: Relaciones entre: a) el índice de sedimentación (SDSS), b) el porcentaje de gluten 

(%GH), c) el peso hectolítrico (PH) y d) el contenido de la subunidad de gluteninas codificada 

por Glu-D1y respecto al total de gluteninas de alto peso molecular (Glu-B1y/HMW), y la relación 

fuente/destino (FD); para los tratamientos sin (NS0: símbolos vacíos, líneas grises) y con (NS1: 

símbolos llenos, líneas negras) fertilización nitrógeno-azufrada. a: ordenada al origen, b: 

pendiente. T: testigo, So: sombreo, R: raleo, D: desespiguillado. Datos provenientes de dos años 

de ensayos en la chacra experimental. Cada punto es el promedio de 3 repeticiones. 
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4.5.1.3 Fracciones proteicas que explican los cambios en la calidad asociados a la 

interacción entre relación fuente/destino y fertilización nitrógeno-azufrada 

 

 El %Pro explicó el 84% de la variación en SDSS asociada a los cambios en la 

relación FD y en la disponibilidad de NS, ajustando en un modelo exponencial de 2° 

orden. Se observó una mayor estabilidad en el SDSS ante variaciones en la relación FD 

cuando se aplicó fertilización (Figura 37). A su vez, el valor óptimo de %Pro con el cual 

se maximizó el SDSS fue 13,54%. Por otro lado, el %GH explicó el 69% de la variación 

en SDSS, ajustando al mismo modelo. En este caso, el valor óptimo de %GH para 

maximizar el SDSS fue 37,12%.  

 

Figura 37. Relación entre el índice de sedimentación (SDSS) y la concentración de proteína 

(%Pro) para los tratamientos testigo (T), sombreo (So), raleo (R) y desespiguillado (D); sin (NS0, 

símbolos vacíos) y con (NS1, símbolos llenos) fertilización nitrógeno-azufrada. Datos de los 2 

años en la chacra experimental (CH). Se indica el valor óptimo de %Pro. Cada punto corresponde 

a una repetición.  

 

La asociación lineal entre GLI/GLU y SDSS no fue significativa, mientras que 

HMW/LMW sólo explicó el 20% de la variación en SDSS (p=0,0016). Por su parte, la 
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relación ω-gli/α-β-γ-gli explicó el 54% de la variación en SDSS asociada a los cambios en 

la relación FD y en la disponibilidad de N y S, ajustándose a un modelo exponencial de 

2° orden. Al igual que la relación con el %Pro, se observó una mayor estabilidad en el 

SDSS ante variaciones en la relación FD cuando se aplicó fertilización (Figura 38). A su 

vez, el valor óptimo de ω-gli/α-β-γ-gli con el cuál se maximizó el SDSS fue 0,85.  

 

Figura 38. Relación entre el índice de sedimentación (SDSS) y la relación entre los contenidos de 

ω-gliadinas y α-, β- y γ-gliadinas (ω-gli/α-β-γ-gli) para los tratamientos testigo (T), sombreo (So), 

raleo (R) y desespiguillado (D); sin (NS0, símbolos vacíos) y con (NS1, símbolos llenos) 

fertilización nitrógeno-azufrada. Datos de los 2 años en la chacra experimental (CH). Se indica el 

valor óptimo de ω-gli/α-β-γ-gli. Cada punto corresponde a una repetición. 

 

 En línea con lo anterior, el %Pro explicó el 54% de la variación en ω-gli/α-β-γ-gli 

asociada a los cambios en la relación FD y en la disponibilidad de N y S, ajustando en un 

modelo exponencial de 2° orden. A su vez, el %Pro se asoció en mayor medida con la 

fracción ω-gli (R2=0,4676) que con la fracción α-β-γ-gli (R2=0,1787). Se observó mayor 

variabilidad en la composición de gliadinas, para un mismo nivel de %Pro, cuando se 

fertilizó con N y S (Figura 39). 
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Figura 39. Asociación entre la relación entre los contenidos de ω-gliadinas y α-, β- y γ-gliadinas 

(ω-gli/α-β-γ-gli) y la concentración de proteína (%Pro) para los tratamientos testigo (T), sombreo 

(So), raleo (R) y desespiguillado (D); sin (NS0, símbolos vacíos) y con (NS1, símbolos llenos) 

fertilización nitrógeno-azufrada. Datos de los 2 años en la chacra experimental (CH). Cada punto 

corresponde a una repetición. 
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de 18 016 y un CV general de 13,8%. La fertilización combinada (N1S1) incrementó el 

y = -0,0087x2 + 0,2509x - 1,0116
R² = 0,5405

0,3

0,4

0,5

0,6

0,7

0,8

0,9

1

1,1

6 8 10 12 14 16

ω
-g
li/
α

-β
-γ

-g
li

%Pro

CH: A x NS x FD

NS0-T

NS0-So

NS0-R

NS0-D

NS1-T

NS1-So

NS1-R

NS1-D



115 

 

  

 

RENDT y el NGT respecto al testigo (N0S0) un 12 y un 20%, respectivamente; aunque 

estos efectos no fueron significativos. 

 

Cuadro 21. Resumen del ANVA incluyendo nivel de significancia (valor-p) y porcentaje de la 

suma de cuadrados explicada (%SCE) de las fuentes de variación (FV) consideradas para peso 

unitario del grano (PG) y concentración de proteína (%Pro), en los experimentos de interacción 

entre fertilización nitrogenada, azufrada y relación fuente/destino de los lotes de producción 

(LP14: La Cautiva 2014, LP15: Aeroclub 2015). El residual del modelo se obtiene por diferencia 

del %SCE. 

FV 

PG %Pro 

LP14 LP15 LP14 LP15 

valor-p %SCE valor-p %SCE valor-p %SCE valor-p %SCE 

N 0,5397 0,6 0,0017 9,4 0,0221 87,5 0,0022 96,2 

S 0,0308 25,3 0,8889 0,0 0,8678 0,1 0,0673 0,8 

FD <0,0001 42,4 <0,0001 68,5 0,2474 1,4 0,0002 1,3 

N*S 0,0006 11,1 0,4027 0,9 0,3136 0,5 0,0092 0,4 

N*FD 0,032 5,4 0,0153 13,0 0,3374 1,1 0,3057 0,1 

S*FD 0,0417 4,9 0,8615 0,4 0,3409 1,1 0,6129 0,0 

N*S*FD 0,3221 1,6 0,3394 2,8 0,7053 0,3 0,9589 0,0 
N: fertilización nitrogenada, S: fertilización azufrada, FD: tratamiento de fuente/destino. 

 

 En LP14, el tratamiento de FD y el nivel de S fueron las principales FV para el 

PG, aunque las interacciones dobles resultaron significativas (Cuadro 21). La fertilización 

azufrada redujo significativamente el PG sólo con alto nivel de N (N0S0=21,2 g b; 

N0S1=20,4 g b; N1S0=22,4 g a; N1S1=18,5 g c). A su vez, el tratamiento R incrementó 

significativamente el PG con ambos niveles de S; mientras que el Df no mostró efectos 

significativos (Figura 40). En cambio, la fertilización con N acentuó el efecto de los 

tratamientos de FD, modificando las respuestas del PG (Figura 41). Respecto a las tasas 

de variación, la interacción N*S modificó significativamente las respuestas del PG al 

tratamiento Df (N0S0=-1% bc; N0S1=-9% c; N1S0=+5% ab; N1S1=+13% a), mientras 

que el agregado de nutrientes no afectó la magnitud de las respuestas al R (Cuadro A.8). 
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Figura 40. Peso unitario del grano (PG) para los tratamientos testigo (T), defoliación (Df) y raleo 

(R), sin (N0) y con (N1) fertilización azufrada (promedio de los 2 niveles de N) del experimento 

en el lote de producción “La Cautiva 2014” (LP14). Las barras indican el error estándar. Letras 

distintas indican diferencias significativas entre medias. 

 

En LP15, el tratamiento de FD fue la principal FV para el PG, aunque su efecto 

dependió del nivel de N (Cuadro 21). De esta manera, la fertilización nitrogenada acentuó 

los efectos de los tratamientos Df y R sobre el PG, debido a un menor valor del T para 

N1 respecto a N0 (Figura 41). Sin embargo, los niveles de nutrientes no afectaron 

significativamente las tasas de variación de los tratamientos de FD (Cuadro A.8). 
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Figura 41. Peso unitario del grano (PG) para los tratamientos testigo (T), defoliación (Df) y raleo 

(R); sin (N0) y con (N1) fertilización nitrogenada (promedio de los 2 niveles de S) de los 

experimentos en lotes de producción (LP14: La Cautiva 2014, LP15: Aeroclub 2015). Las barras 

indican el error estándar. Letras distintas indican diferencias significativas entre medias dentro de 

cada experimento. 
 

 En LP14, la fertilización nitrogenada fue la única FV significativa para el %Pro 

(Cuadro 21), incrementando esta variable de 9,2 a 10,4% en promedio. En este sentido, 

los niveles de nutrientes no modificaron significativamente las tasas de variación de los 

tratamientos de FD (Cuadro A.8). Por su parte, en LP15, la fertilización nitrogenada 

resultó la principal FV, aunque su efecto dependió del nivel de S (Cuadro 21). Así, el 

agregado de N incrementó el %Pro en mayor magnitud cuando el nivel de S fue elevado, 

mientras que la fertilización azufrada incrementó esta variable sólo con alto nivel de N 

(N0S0=8,9% c; N0S1=9,0% c; N1S0=12,6% b; N1S1=13,2% a). A su vez, el efecto del 

tratamiento de FD fue significativo, observando que el Df redujo el %Pro en una magnitud 

del -3% cuando se fertilizó con N y un -7% cuando el nivel de N fue bajo (Cuadro A.8). 
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 En LP14, los efectos principales del N y el tratamiento de FD resultaron 

significativos para el SDSS (Cuadro 22), mostrando que la fertilización nitrogenada 

incrementó esta variable de 60,9 a 71,4 mm en promedio; mientras que el tratamiento R 

no presentó un efecto significativo y el Df provocó una disminución promedio del 9%. 

En este sentido, los niveles de N y S no modificaron las tasas de variación de los 

tratamientos de FD (Cuadro A.10). Por su parte, en LP15, los efectos del S y del 

tratamiento de FD dependieron del nivel de N (Cuadro 22). La fertilización azufrada 

incrementó significativamente el SDSS sólo con alto nivel de N (Figura 42 a). A su vez, 

tanto el tratamiento Df como el R tendieron a reducir el SDSS respecto al T cuando el 

nivel de N fue bajo, mientras que los mismos tratamientos tendieron a incrementar esta 

variable cuando se aplicó fertilizante nitrogenado, siendo significativo el efecto del Df en 

este último caso (Figura 42 b). Esto también se vio reflejado en el efecto significativo del 

nivel de N sobre las tasas de variación del Df (N0=-7% b; N1=+8% a) y del R (N0=-5% 

b; N1=+7% a) (Cuadro A.10). 

 

Cuadro 22. Resumen del ANVA incluyendo nivel de significancia (valor-p) y porcentaje de la 

suma de cuadrados explicada (%SCE) de las fuentes de variación (FV) consideradas para índice 

de sedimentación (SDSS), porcentaje de gluten (%GH) y peso hectolítrico (PH), en los 

experimentos de interacción entre fertilización nitrogenada, azufrada y relación fuente/destino de 

los lotes de producción (LP14: La Cautiva 2014, LP15: Aeroclub 2015). El residual del modelo 

se obtiene por diferencia del %SCE. 

F.V. 

SDSS %GH PH 

LP14 LP15 LP14 LP15 LP14 LP15 

p-valor %SC p-valor %SC p-valor %SC p-valor %SC p-valor %SC p-valor %SC 

N 0,027 68,5 0,0932 24,2 0,0263 62,3 0,0033 94,7 0,3282 4,3 0,083 11,2 

S 0,174 1,2 0,0053 33,1 0,9377 0,0 0,0544 1,3 0,0019 14,6 0,3543 2,8 

FD 0,0006 20,8 0,8753 0,1 <0,0001 28,7 0,0177 1,9 <0,0001 55,5 <0,0001 67,7 

N*S 0,6658 0,2 <0,0001 32,1 0,6217 0,1 0,3655 0,2 0,0167 8,4 0,4613 0,8 

N*FD 0,372 1,9 0,015 3,2 0,2727 0,8 0,1579 0,8 0,4016 2,3 0,2316 4,4 

S*FD 0,2957 2,4 0,5524 0,4 0,0313 2,3 0,8743 0,0 0,7761 0,6 0,3984 2,7 

N*S*FD 0,9228 0,1 0,4484 0,5 0,4243 0,5 0,9459 0,0 0,8795 0,3 0,786 0,7 

N: fertilización nitrogenada, S: fertilización azufrada, FD: tratamiento de fuente/destino. 
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Figura 42. Índice de sedimentación (SDSS) para: a) los tratamientos sin (S0) y con (S1) aplicación 

de azufre, sin (N0) y con (N1) fertilización nitrogenada (promedio de los 4 tratamientos de FD), 

y b) los tratamientos testigo (T), defoliación (Df) y raleo (R), sin (N0) y con (N1) fertilización 

nitrogenada (promedio de los 2 niveles de S); del experimento en el lote de producción “Aeroclub 

2015” (LP15). Las barras indican el error estándar. Letras distintas indican diferencias 

significativas entre medias. 
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fertilización nitrogenada incrementó esta variable de 27,0 a 30,1% en promedio. A su vez, 

tanto el tratamiento Df como el R incrementaron el %GH respecto al T, aunque cuando 

se aplicó fertilizante nitrogenado las respuestas al R fueron de menor magnitud 

(N0=+11% a; N1=+7% b) (Cuadro A.10). Por otro lado, en LP15, sólo los efectos 

principales del N y del tratamiento de FD resultaron significativos (Cuadro 22). La 

fertilización nitrogenada aumentó el %GH de 24,2 a 31,6% en promedio. A su vez, tanto 

el tratamiento Df como el R redujeron significativamente dicha variable (T=28,6% a; 

Df=27,4% b; R=27,7% b). Sin embargo, el agregado de N redujo la merma de %GH 

debida al Df (N0=-7% b; N1=-2% a) (Cuadro A.10). 

 El tratamiento de FD fue la principal FV para el PH en ambos lotes de producción, 

aunque en LP14 también se observó un efecto significativo del S, que dependió del nivel 

de N (Cuadro 22). En LP14, sólo el tratamiento R modificó significativamente el PH 

respecto al T, generando un incremento del 4% en promedio (Figura 43). A su vez, la 

fertilización azufrada redujo significativamente esta variable sólo con alto nivel de N 

(N0S0=74,8 kg hl-1 a; N0S1=74,5 kg hl-1 a; N1S0=75,1 kg hl-1 a; N1S1=72,7 kg hl-1 b). 

Por su parte, en LP15, el tratamiento Df redujo significativamente el PH respecto al T, 

mientras que el R lo incrementó; aunque las variaciones fueron menores al 1% (Figura 

43). En este sentido, los niveles de N y S no modificaron significativamente las tasas de 

variación de los tratamientos de FD en ninguno de los lotes de producción (Cuadro A.10). 
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Figura 43. Peso hectolítrico (PH) para los tratamientos testigo (T), defoliación (Df) y raleo (R) de 

los experimentos en lotes de producción (LP14: La Cautiva 2014, LP15: Aeroclub 2015) 

(promedio para las 4 combinaciones de fertilización). Las barras indican el error estándar. Letras 

distintas indican diferencias significativas entre medias dentro de cada experimento. 
 

Considerando los tratamientos T (sin alteración de la relación FD), en LP14, la 

fertilización nitrógeno-azufrada no afectó significativamente el W y la relación P/L. Sin 

embargo, en LP15, la fertilización nitrogenada incrementó un 47% en promedio el W; 

mientras que la fertilización azufrada redujo un 61% la relación P/L sólo con alto nivel 

de N (Cuadro 23). 

 

Cuadro 23. Fuerza (W) y relación tenacidad/extensibilidad (P/L) alveográficas para los 

tratamientos sin (N0) y con (N1) fertilización nitrogenada y sin (S0) y con (S1) fertilización 

azufrada (sólo tratamientos T de FD) en los experimentos de lotes de producción (LP14: La 

Cautiva 2014, LP15: Aeroclub 2015). Letras distintas indican diferencias significativas entre 

medias dentro de cada experimento. 

N S 
W (J 10-4) Relación P/L 

LP14 LP15 LP14 LP15 

0 
0 133 a 160 b 4,21 a 3,11 a 

1 137 a 165 b 4,77 a 3,08 a 

1 
0 151 a 235 a 5,27 a 3,1 a 

1 163 a 244 a 5,63 a 1,2 b 
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4.6 Discusión 

 

En los experimentos llevados a cabo con un genotipo de calidad panadera 

intermedia (B501 del GC3, inicialmente clasificado en el GC2) en la Chacra Experimental 

(manejo mejorado), la fertilización nitrógeno-azufrada incrementó significativamente el 

rendimiento, el número de granos por superficie y la biomasa aérea de los tratamientos 

testigo (sin alteración de la relación FD), independientemente del ambiente asociado al 

año; mientras que sólo incrementó la partición a granos (ICT) en el año 2, donde se 

registraron menores precipitaciones durante la fase de llenado. Las respuestas a la 

aplicación de N son generalizadas en suelos agrícolas de la región, mientras que las 

respuestas a la aplicación de S son más frecuentes en suelos con prolongada historia 

agrícola, bajo contenido de materia orgánica y con alta disponibilidad de N (Reussi Calvo 

et al., 2006a; Barraco et al., 2009; Alvarez et al., 2012; Echeverría y Garcia, 2015). Si 

bien la disponibilidad de S en el suelo a la siembra fue moderada en ambos años (17-18 

ppm de 0 a 20 cm de profundidad), este indicador presenta limitaciones en su capacidad 

diagnóstica para predecir la respuesta a la fertilización (Reussi Calvo et al., 2006b; 

Steinbach y Alvarez, 2014; Carciochi et al., 2015). Considerando otros aspectos del suelo 

y que la respuesta del rendimiento y la calidad a la fertilización azufrada depende del 

genotipo (Arata et al., 2017; Arata et al., 2021), se optó por combinar N y S para asegurar 

una nutrición balanceada en el tratamiento fertilizado (NS1). 

Los rendimientos alcanzados en los experimentos fueron superiores al promedio 

de las campañas 2014/15 y 2015/16 para el partido de Azul, tanto en condiciones de baja 

disponibilidad de N y S (NS0: +27%; 494 vs. 389 g m-2) como de suficiencia de dichos 

nutrientes (NS1: +76%; 685 vs. 389 g m-2). De manera similar a lo discutido en la sección 



123 

 

  

 

2.6 del Capítulo 2, al comparar los rendimientos alcanzados en esta tesis con los 

promedios de los genotipos de ciclo corto-intermedio y corto de los ensayos con fungicida 

pertenecientes a la RET ubicados en Balcarce (subregión IV), las brechas porcentuales de 

rendimiento fueron nulas cuando no se aplicó fertilización combinada (NS0: 0%; 494 vs. 

494 g m-2) y de menor magnitud cuando se fertilizó (NS1: +39%; 685 vs. 494 g m-2).  

En este contexto, el tratamiento de FD fue el principal determinante del PG, 

aunque este efecto dependió del año y del nivel de nutrientes. Las restricciones hídricas 

previamente descritas en el año 2 (Capítulo 2: Figura 5) incrementaron la limitación por 

fuente, lo cual se evidencia en la respuesta negativa del PG a la fertilización nitrógeno-

azufrada y en las mayores respuestas de este componente del rendimiento al aumentar la 

relación FD. Además, en este genotipo en particular, la fertilización combinada 

incrementó la magnitud del efecto de los tratamientos de FD sobre el PG, lo cual podría 

estar evidenciando un incremento en la capacidad de los destinos que compromete la 

capacidad de la fuente durante el llenado de granos (Figura 26). Esto también se reflejó 

en un aumento más que proporcional del NGT respecto a la BATT al fertilizar con N y S. 

En este sentido, Madani et al. (2010) reportaron que el rendimiento de trigo se encuentra 

limitado en mayor medida por destinos más que por fuente en posfloración, bajo 

condiciones de deficiencia tanto de nitrógeno como de agua. Sin embargo, estos autores 

observaron que un aumento en el suministro de N después de antesis no afectó la 

removilización de reservas desde los tallos o espigas a los granos, lo cual sugiere un 

incremento de la fotosíntesis actual durante el llenado. Contrariamente, Passarella et al. 

(2008) encontraron que la fertilización nitrogenada en vaina embuchada no modificó la 

respuesta del PG al desespiguillado en cebada cervecera. Por su parte, Serrago et al. 

(2013) reportaron que el PG aumentó significativamente en trigo y prácticamente no fue 
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afectado en cebada al incrementar la relación FD mediante el recorte de la mitad superior 

de las espigas a los 7 días desde antesis, observando que los aumentos en el PG de trigo 

tendieron a ser mayores en condiciones de bajos insumos (sin riego ni fertilización con 

N) respecto a una mayor intensificación. 

En los experimentos llevados a cabo en lotes de producción del partido de Azul 

(manejo de baja a media tecnología), la fertilización nitrogenada y azufrada generó 

efectos de menor magnitud y/o significancia que en la Chacra Experimental (manejo 

mejorado). El rendimiento promedio en el lote de producción “La Cautiva” durante la 

campaña 2014/15 (LP14) fue un 29% inferior al promedio del partido de Azul (261 vs. 

368 g m-2), mientras que en el lote del “Aeroclub Azul” durante la campaña 2015/16 

(LP15) fue 48% superior al promedio del partido (606 vs. 409 g m-2).  

El severo ataque tardío de roya del tallo en LP14 generó una notable merma del 

PG, considerando que el promedio de los tratamientos testigo (sin alteración de la relación 

FD) en este ensayo fue un 48% menor que el promedio de todos los genotipos en la Chacra 

Experimental durante el mismo año (19,48 vs. 37,67 g). En estas condiciones particulares 

de producción, la relación FD y la disponibilidad de S fueron los principales factores 

determinantes del PG, aunque las interacciones dobles fueron significativas (Cuadro 21). 

Por un lado, la fertilización azufrada con alta disponibilidad de N generó una merma del 

17% en el PG, lo cual también fue reflejado en el RENDT. Es ampliamente conocido que 

la aplicación de fertilizantes nitrogenados en altas dosis tiende a aumentar la 

susceptibilidad de los cereales a enfermedades fúngicas, en especial las provocadas por 

patógenos biotróficos como la roya del tallo (Király, 1964; Précigout et al., 2017). Por su 

parte, la fertilización con S interacciona con la disponibilidad de N, mejorando la 

respuesta del rendimiento en grano, a través de un incremento en el índice de área foliar 
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que permite una mayor intercepción de radiación por parte del cultivo (Salvagiotti y 

Miralles, 2008; Arata et al., 2017). Por lo tanto, los resultados observados para el PG en 

LP14 podrían estar relacionados con un efecto de la fertilización azufrada sobre el 

desarrollo de la roya del tallo. 

En cuanto a la interacción de la fertilización con la relación FD en LP14, el 

agregado de S redujo la expresión del PG ante una mejora en las condiciones de llenado 

(Figura 40); lo cual podría estar relacionado con lo antes discutido sobre la influencia de 

la fertilización en la severidad de la roya del tallo. Contrariamente, la fertilización 

nitrogenada no modificó el peso potencial del grano (tratamiento R) (Figura 41). Si bien 

las condiciones sanitarias del experimento en un año en particular limitan el alcance de 

estos datos, sería interesante profundizar el estudio de las interacciones entre las 

variaciones de la relación FD en posfloración y la disponibilidad de nutrientes con similar 

dinámica en el suelo (Echeverría et al., 1996), como son el N y el S, bajo diferentes 

manejos fitosanitarios. 

En el contexto productivo de LP15, el cual resultó similar al ambiente de la Chacra 

experimental en cuanto al nivel de productividad alcanzado, la disponibilidad de 

asimilados durante el llenado de granos fue el principal factor determinante del PG. Si 

bien los niveles de nutrientes no modificaron la magnitud de las respuestas a los cambios 

en la relación FD (Cuadro A.8), la fertilización nitrogenada redujo el PG, aunque no 

modificó significativamente el peso potencial (Figura 41). En este sentido, se pueden 

encontrar similitudes y diferencias con lo recientemente reportado por Hisse et al. (2019), 

quienes reconocen dos escenarios para el maíz en los cuales la respuesta del PG a las 

variaciones en la relación FD depende de la disponibilidad de N. El primero constituye 

los sistemas de producción de alta disponibilidad de N, donde el PG alcanzado está 
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regulado por las condiciones de crecimiento durante el período crítico para la definición 

del número de granos, donde se define el peso potencial; así como durante el período de 

llenado efectivo del grano, donde se define el grado de "cumplimiento" de ese potencial. 

El segundo escenario se observa en condiciones de bajo nivel de N, en los cuales el PG 

no alcanza el peso potencial, generando un desacople entre las relaciones FD durante el 

período crítico y el llenado efectivo. 

A diferencia de lo observado entre los distintos genotipos con alta disponibilidad 

de N y S (Capítulo 2: sección 2.5.4), en la Chacra Experimental, la asociación entre la 

relación FD y el PG ajustó mejor con un modelo lineal con plateau, en el que la 

fertilización nitrógeno-azufrada no modificó la estabilidad (pendiente) de dicho 

componente (Figura 29). Sin embargo, el incremento en la disponibilidad de N y S del 

cultivo por fertilización aumentó la merma del PG ante reducciones de la relación FD por 

baja radiación, lo que podría deberse al incremento en la capacidad de los destinos por un 

mayor número de granos (Triboi y Triboi-Blondel, 2002; Abeledo et al., 2018). Vale 

aclarar que este efecto sobre los destinos debería ser más importante que la mejora en la 

capacidad de la fuente por fertilización, dado que con baja disponibilidad de N se 

observan cultivos con menor área foliar y de menor duración, sumado a una menor 

eficiencia de uso de la radiación interceptada (Abbate et al., 1995). En cambio, el aumento 

de la relación FD incrementó linealmente la acumulación de proteína por grano sólo 

cuando se fertilizó con N y S, lo cual podría indicar que bajo condiciones de suficiencia 

de nutrientes, la síntesis de proteína durante el llenado estaría parcialmente limitada por 

la fuente de fotoasimilados que regulan el crecimiento del grano; mientras que cuando la 

fertilidad es limitante, la síntesis proteica estaría limitada por la fuente de precursores 

proteicos relacionada con la disponibilidad de nutrientes para el cultivo. Esto también se 
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vio reflejado en la composición del gluten, ya que los cambios en la relación FD 

incidieron en la subunidad de gluteninas codificada por Glu-D1y (relevante para B501 en 

el Capítulo 3: Figura 25) sólo cuando se aplicó fertilización (Figura 36).  Finalmente, el 

%Pro se redujo linealmente al mejorar la relación FD sólo cuando se fertilizó, aunque 

mantuvo los niveles siempre por encima de 11% (Figura 29). Por lo tanto, el impacto de 

la disponibilidad de nutrientes en la respuesta de esta variable de calidad comercial a los 

cambios en la relación FD se debió a una modificación en la capacidad de acumulación 

de proteína en el grano más que a la sensibilidad del PG. 

 Como era de esperar, dada la estrecha relación entre el %Pro y el %GH (Shewry, 

2019), a medida que se incrementó la relación FD también se produjo una disminución 

lineal del %GH, sólo cuando se fertilizó el cultivo (Figura 36). Esto indicaría que bajo 

condiciones de elevada disponibilidad de nutrientes se incrementa el desbalance entre los 

niveles de precursores para la síntesis proteica y de precursores carbonados, comparando 

con condiciones de baja disponibilidad de N y S. Similarmente, Bancal (2009) reportaron 

que la fertilización nitrogenada temprana modificó el efecto de un desespiguillado del 

50% sobre el contenido de N en grano. Además, Passarella et al. (2008) encontraron que 

la fertilización nitrogenada en estado de bota modificó el grado de incremento del %Pro 

al recortar las espigas en cebada, dependiendo de la temperatura durante el llenado. 

La nutrición del cultivo no influyó en la respuesta del %Pro a los cambios en la 

relación FD bajo las condiciones de LP14 (Cuadros 21 y A.8). En este caso, la nula 

respuesta del %Pro a los tratamientos de FD estaría relacionado con el estrés del cultivo 

provocado por el ataque severo de roya del tallo. En este sentido, se ha reportado que la 

infección de enfermedades biotróficas, genera una disminución de la calidad comercial e 

industrial de trigo pan, asociada a reducciones del %Pro y del %GH (Rozo-Ortega, 2019; 
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Rozo-Ortega et al., 2021). Recientemente, Schierenbeck et al. (2019) observaron que el 

hábito nutricional de los patógenos provocaría un efecto diferencial en los flujos de N de 

los cultivos, con efectos más notorios para enfermedades biotróficas respecto de las 

necrotróficas. Esto se debe a la retención de N en los tejidos verdes, lo que impide la 

normal traslocación del nutriente a los granos, condicionando así la síntesis proteica. Esto 

también se evidenció en la ausencia de respuesta del W alveográfico a la fertilización con 

N y/o S, observando valores de escasa calidad panadera para el genotipo de este 

experimento (SY 200, clasificado desde su liberación al mercado en el GC2). A su vez, 

la relación P/L mostró masas excesivamente tenaces, sin un efecto significativo de la 

fertilización combinada. En este sentido, Rozo-Ortega y Miralles (2017) reportaron una 

mejora significativa del W al aplicar fungicidas en cultivos sembrados en agosto y 

septiembre en CABA, infectados predominantemente con roya del tallo; mientras que el 

efecto sobre la relación P/L dependió de la fecha de siembra. Por el contrario, en el lote 

de mayor productividad y sin problemas sanitarios (LP15), la fertilización nitrogenada 

atenuó la merma de %Pro debida a una reducción de la fuente, lo cual pudo deberse a una 

mayor removilización de N desde las hojas remanentes (Cuadro A.8). 

 Además de los efectos positivos de la fertilización balanceada con N y S sobre la 

fuerza del gluten, previamente reportados (Luo et al., 2000; Flaete et al., 2005; Ercoli 

et al., 2011; Arata, 2017; Arata et al., 2021), esta práctica de manejo tendió a mantener 

estable el SDSS al variar la disponibilidad de asimilados por grano en posfloración 

(Figuras 30 y 36). Sin embargo, la calidad proteica, valorada mediante el SDSS/%Pro, 

mejoró al disminuir la radiación incidente cuando el nivel de nutrientes fue bajo, mientras 

que se redujo significativamente cuando se fertilizó (Figura 31). En relación a esto, 

Borghi et al. (1986) reportaron disminuciones de 18-35% en los valores de Zeleny/%Pro 
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cuando se incrementó la relación FD por desespiguillado (-50%) en cuatro genotipos de 

trigo pan. 

En el lote de producción sin problemas sanitarios (LP15), la fertilización azufrada 

mejoró el %Pro y el SDSS cuando la disponibilidad de N fue elevada (Figura 42), 

coincidiendo con lo reportado por Arata et al. (2021) para genotipos contrastantes de trigo 

pan en este tipo de ambientes, mientras que el %GH sólo se incrementó debido a la 

fertilización nitrogenada. En este contexto, la fertilización nitrogenada alteró el sentido 

de las respuestas del SDSS a los cambios en la relación FD (Figura 42 y Cuadro A.10). 

Por último, en los tratamientos sin alteración de la relación FD de LP15, la fertilización 

nitrogenada mejoró significativamente la fuerza alveográfica (Cuadro 23), aunque no se 

alcanzó el valor umbral de 300 J 10-4 de W alveográfico considerado para harinas fuertes 

(de la O-Olán et al., 2006). A su vez, la fertilización azufrada con alto nivel de N redujo 

significativamente la relación tenacidad/extensibilidad, corrigiendo el desequilibrio que 

genera la deficiencia de S en la reología de las masas (Wooding et al., 2000; Flaete et al., 

2005; Zörb et al., 2009; Arata, 2017; Arata et al., 2021). 

 Mientras que la fertilización resultó el principal factor determinante del %Pro, el 

%GH y el SDSS en los distintos contextos productivos, la relación FD lo fue para el PH, 

un indicador tradicional de calidad comercial utilizado en todo el mundo. Esto se debe al 

impacto de la disponibilidad de asimilados en posfloración sobre el tamaño, el peso 

específico, la forma y la rugosidad del grano; los cuales determinan el peso por unidad de 

volumen. Sin embargo, en la Chacra Experimental, la fertilización con N y S incrementó 

la sensibilidad del PH a los cambios en la disponibilidad de asimilados (Figura 36). Cabe 

destacar que el PH promedio para el tratamiento So con baja disponibilidad de N y S se 

ubicó dentro de la tolerancia para Grado 1 (79,6 vs. 79 kg hl-1) del estándar de 
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comercialización de trigo en Argentina, mientras que con alta disponibilidad de estos 

nutrientes la merma por sombreo ubicó la media en el Grado 2 e incluso por debajo del 

requisito mínimo para la bonificación por porcentaje de proteína (74,2 vs. 75 kg hl -1). De 

esta manera, el incremento en la capacidad de los destinos debido a la fertilización 

comprometió la capacidad de la fuente durante el llenado, por lo que los incrementos de 

%Pro debidos a la reducción de la relación FD no se tradujeron en una bonificación al 

precio desde el punto de vista de la calidad comercial. Por el contrario, en los ambientes 

de los lotes de producción, los niveles de N y S no condicionaron las respuestas del PH a 

los cambios en las condiciones de crecimiento durante el llenado de granos (Cuadro 

A.10).   

 La disponibilidad de asimilados en posfloración modificó la composición de 

gluteninas (HMW/LMW) y de gliadinas (ω-gli/α-β-γ-gli) dependiendo del año y de la 

fertilización combinada, respectivamente (Figuras 34 y 35); mientras que el balance entre 

estas fracciones proteicas (GLI/GLU) sólo difirió entre años (Cuadro 20). De esta manera, 

la fertilización combinada generó un incremento en la proporción de gliadinas pobres en 

S (mayor ω-gli/α-β-γ-gli) (DuPont et al., 2006; Rogers et al., 2006) ante un aumento en 

la relación FD por desespiguillado. 

 Los incrementos en la concentración, tanto de proteína como de gluten, debidos a 

variaciones en la disponibilidad de asimilados y a la fertilización combinada en el cultivar 

evaluado en la Chacra Experimental, se asociaron curvilinealmente con mejoras en el 

SDSS, un estimador de la fuerza del gluten; aunque se encontraron umbrales de 13,54 y 

37%, respectivamente, que maximizaron los valores de dicha variable (Figura 37). Por lo 

tanto, en el contexto de estos experimentos, aumentos en la síntesis proteica más allá de 

estos valores no generarían una mejora concomitante en la calidad del gluten, por lo 
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menos en la estimada a través del SDSS. Simplificando el análisis, esto último generaría 

un mayor gasto energético debido al mayor costo de síntesis de estos compuestos respecto 

al de los hidratos de carbono (Bhatia y Rabson, 1976). Sin embargo, esto se complejiza 

al considerar otros enfoques que contemplan la independencia de los procesos de 

acumulación de almidón y proteína en el grano (Jenner et al., 1991; Rondanini et al., 

2012), la absorción de nitrógeno en pre y posantesis y su eficiencia de retraslocación 

(Kade et al., 2005; Aguirrezábal et al., 2015), y también la influencia de la relación FD 

en la regulación de los procesos de remobilización de N durante el llenado de granos 

(Bancal, 2009). Por otro lado, desde el punto de vista nutricional, los aumentos en el %Pro 

por encima de los umbrales que maximizan la calidad industrial resultarían importantes; 

ya que las proteínas del grano de trigo son la principal fuente proteica en la dieta humana, 

especialmente en los países en desarrollo. Además, la calidad comercial y el valor 

económico del trigo dependen en gran medida del %Pro (Shewry, 2007; Wieser, 2007). 

Sumado a esto, emergen a nivel global hábitos de consumo saludables, definiendo nuevas 

metas para el mejoramiento genético y el manejo agronómico, relacionados con la 

composición y la calidad nutricional del grano (Hazard et al., 2020; Shewry et al., 2020). 

 A diferencia de lo observado para algunos de los genotipos evaluados en la Chacra 

Experimental bajo condiciones de alta disponibilidad nutrientes (Capítulo 3), las mejoras 

en la fuerza del gluten debidas a efectos del año, la fertilización combinada y la relación 

FD no fueron explicadas por cambios en el balance entre gliadinas y gluteninas, mientras 

que su asociación con el grado de polimerización de gluteninas (HMW/LMW) fue leve. 

En este caso, el incremento del SDSS se asoció en forma curvilineal con la proporción de 

gliadinas pobres en S (mayor ω-gli/α-β-γ-gli) (Figura 34). Al igual que para el %Pro y el 

%GH, se encontró un valor umbral de ω-gli/α-β-γ-gli de 0,85 que maximizó la fuerza del 
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gluten, estimada mediante el SDSS, siendo esperable dado que la acumulación de proteína 

se relacionó mayormente con la fracción de ω-gli que con α-β-γ-gli. Cabe aclarar que los 

genotipos B501 (utilizado en este ensayo) y METE fueron los únicos que mostraron un 

incremento significativo de la relación ω-gli/α-β-γ-gli al incrementar la relación FD por 

desespiguillado (Capítulo 3: Figura 22). La mayoría de las ω-gliadinas carecen de 

cisteína, por lo que no pueden formar puentes disulfuro, y consisten casi en su totalidad 

en secuencias repetitivas ricas en glutamina y prolina (por ejemplo, PQQPFPQQ). En 

cambio, las α-β-γ-gliadinas poseen pesos moleculares superpuestos (≈28.000-35.000 Da) 

y menores proporciones de glutamina y prolina que las anteriores. A su vez, las α-β-γ-

gliadinas monoméricas presentan tres y cuatro puentes disulfuro intracadena, lo cual 

evidencia su relación con la calidad industrial, considerando que estos enlaces 

desempeñan un papel importante en la determinación de la estructura y las propiedades 

de las proteínas del gluten (Wieser, 2007). 

 

4.7 Conclusiones 

 

Hipótesis puesta a prueba: 3) La fertilización nitrógeno-azufrada en prefloración 

incrementa la magnitud de las respuestas (cuantificadas por la pendiente de la función 

lineal y la tasa de variación) del PG, mientras que reduce la magnitud para las variables 

de composición de prolaminas y calidad (%Pro, SDSS, %GH, PH), ante cambios en la 

relación FD durante el llenado, respecto a condiciones de baja disponibilidad de N y S. 

 En base a los resultados encontrados se refutó la hipótesis 3, concluyendo que la 

fertilización nitrógeno-azufrada no modificó la magnitud de las respuestas del PG a las 

variaciones en la relación FD en posfloración, excepto en el lote de producción con 
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problemas sanitarios (LP14), mientras que incrementó la influencia de la relación FD 

sobre la mayoría de las variables de calidad estudiadas (%Pro, %GH, PH). Vale agregar 

que el SDSS, un estimador de la fuerza del gluten, tendió a ser más estable al variar la 

disponibilidad de asimilados por grano cuando la disponibilidad de N y S fue alta, 

respecto a condiciones de menor nivel de nutrientes. La relación funcional entre el PG y 

la relación FD no difirió entre niveles de nutrientes en el genotipo B501 bajo un manejo 

sanitario mejorado. Asimismo, la disponibilidad de asimilados regularía parcialmente la 

acumulación de proteína total en el grano y de subunidades particulares (Glu-D1y en 

B501) cuando la disponibilidad de N y S es elevada, mientras que no afectaría este 

proceso bajo condiciones restrictivas de fertilidad. Respecto a la composición proteica, el 

balance entre las fracciones de gliadinas pobres y ricas en S (ω-gli/α-β-γ-gli) contribuyó 

a explicar los cambios en la calidad del grano (SDSS) debidos a la interacción entre la 

disponibilidad de nutrientes y las variaciones en la relación FD, junto con el %Pro, para 

el cultivar utilizado en el experimento de la Chacra Experimental (B501). Por último, los 

problemas sanitarios en uno de los experimentos en lotes de producción (LP14) 

condicionaron las respuestas a los tratamientos, lo cual limita el alcance de estos datos. 

Sin embargo, se puede mencionar que la interacción entre la fertilización y la relación FD 

sobre la calidad de los granos tendió a ser menos notoria en los ambientes de los lotes de 

producción (LP14 y LP15). 
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CAPÍTULO 5. Discusión general 

 

5.1 Genotipos argentinos de trigo: rendimiento, calidad y relación fuente/destino 

 

La producción de granos de calidades diferenciadas es una alternativa relevante 

en las condiciones actuales de comercialización de trigo en Argentina. Tanto en el 

mercado interno como para la exportación, la demanda exige materias primas de 

determinada calidad y aptitud industrial y los volúmenes de compra por parte de la 

molinería son cada vez más acotados a especificaciones estrictas (Abbate, 2016; Abbate, 

2017a). Estas exigencias se fundamentan en que las panificadoras emplean procesos 

altamente automatizados, debiendo partir de una materia prima con características 

homogéneas para elaborar diversos productos. En este contexto, no solo interesa el %Pro 

sino también su composición y calidad industrial. Cada uno de los productos de la 

panificación se elabora con harinas de calidades diferenciadas (Salomón et al., 2013). De 

esta manera, la obtención de materias primas acordes a cada uso y su reconocimiento le 

permitiría al productor argentino, alcanzar mejores precios, incrementar la fluidez de la 

comercialización y/o diversificar los canales de venta (molinos harineros, industrias 

panificadoras, exportadores), mejorando el resultado económico y la sustentabilidad de 

su explotación. Esto también facilitaría la supervivencia de pequeños productores y/o la 

producción en ambientes marginales, incrementando el agregado de valor según las 

ventajas competitivas de cada región.  

 La profundización del conocimiento sobre los factores y procesos que determinan 

los distintos aspectos de calidad del grano resulta indispensable para la planificación de 

la producción en cada ambiente. El objetivo sería optimizar el compromiso entre 

rendimiento y calidad, logrando una materia prima de la mejor calidad posible para cada   
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ambiente o nivel de productividad. Los efectos del genotipo y de las condiciones 

ambientales, como son la disponibilidad de nutrientes, las condiciones hídricas o de 

temperatura, sobre la calidad del trigo, han sido ampliamente estudiados (Wrigley et al., 

1994; Pechanek et al., 1997; Zhao et al., 1999; Zhu et al., 1999; Luo et al., 2000; Guarda 

et al., 2004; Lerner et al., 2006, 2013; Gaido y Dubois, 2008; Saint Pierre et al., 2008a; 

Arata y Lerner, 2012; Naeem et al., 2012; Alzueta, 2014; Zheng et al., 2018; Fleitas et 

al., 2020). En los últimos años, también se ha abordado el análisis de la interacción G x 

A, encontrando genotipos estables y otros adaptados a ambientes particulares (Fraschina 

et al., 2007; Saint Pierre et al., 2008b; Williams et al., 2008; Abbate et al., 2010; Hristov 

et al., 2010; Vázquez et al., 2012; Abbate, 2015; Abbate, 2016; Babay et al., 2015; 

Labuschagne et al., 2016; Sjoberg et al., 2020). Sin embargo, la incidencia de variaciones 

en la disponibilidad de asimilados durante el llenado de granos sobre la calidad ha 

recibido menor atención. 

 La ganancia genética en el rendimiento de trigo, producto de un incremento en el 

potencial de los nuevos cultivares, aumentó el grado de limitación por fuente (Abeledo 

et al., 2018; Alonso et al., 2018; Lo Valvo et al., 2018) y puede impactar negativamente 

en la calidad de los granos producidos. A su vez, las limitaciones en la actividad de la 

fuente fotosintética son cada vez más frecuentes en condiciones de producción habituales, 

debido a la incidencia de factores bióticos y abióticos (Abbate et al., 2005; Serrago et al., 

2013; Serrago y Miralles, 2014; Rozo Ortega et al., 2021). Por lo tanto, desde el punto de 

vista del mejoramiento genético, la evaluación de caracteres que contribuyan a 

contrarrestar los efectos negativos sobre la calidad del grano resulta de especial interés 

(Fufa et al., 2005; Subira et al., 2014). A su vez, desde el enfoque del técnico y el 

productor, el diseño de estrategias de manejo que maximicen la productividad con calidad 
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y agregado de valor, minimizando el impacto ambiental, se convierte en una prioridad 

para el sostenimiento de la diversidad de actores productivos de la Región Pampeana. 

 La evolución del rendimiento en grano de trigo pan en las últimas dos décadas a 

nivel nacional muestra una ganancia promedio anual de 44 kg ha-1, mientras que la 

tendencia en la Subregión triguera IV, a la cual pertenece la parte sur (serrana) del partido, 

es aún mayor (61 kg ha-1) (Figura 44), superando el promedio a nivel mundial (Abbate, 

2015). En base a los resultados obtenidos en esta tesis, se puede apreciar que los genotipos 

de buena calidad panadera (GC1) no rindieron necesariamente menos que aquellos de 

mediana (GC2) y baja calidad (GC3), en experimentos conducidos con un manejo 

mejorado en la Chacra Experimental de la FA-UNCPBA, donde se alcanzó un nivel de 

productividad cercana al doble del promedio para el partido de Azul. Esta brecha de 

rendimiento fue menor cuando los rendimientos se compararon con los ensayos con 

fungicida de la RET (INASE, 2021). En la Argentina, la intensificación de la producción 

en condiciones de secano se basó principalmente en un incremento de las dosis de 

fertilizante y en la aplicación de fungicidas. En este sentido, estas prácticas de manejo, 

junto con la incorporación de mejores cultivares, explican el mayor incremento de la 

productividad en la Subregión IV (Abbate 2017a, Abbate, 2017b).  
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Figura 44. Evolución del rendimiento en grano para trigo pan entre 1999 y 2018 a nivel nacional 

en Argentina y en la Subregión triguera IV. Elaborado en base a datos de Trigo Argentino (2021). 

 

Sumado a lo anterior, la evolución del peso de mil granos, de algunas variables de 

calidad comercial, como el PH y el %Pro, y de algunas variables de calidad industrial, 

como el %GH y la relación P/L no muestran un ajuste significativo a lo largo de las 

últimas dos décadas, ni a nivel nacional, ni en la Subregión IV (Figura 45); aunque en la 

última década se puede observar una tendencia negativa para %Pro y %GH (Abbate, 

2017a). Por su parte, pese a la variabilidad interanual, la fuerza alveográfica (W), 

principal variable del alveograma, presenta una merma significativa entre 1999 y 2018; 

la cual es más pronunciada en la Subregión IV que a nivel nacional coincidiendo con lo 

observado para las ganancias de rendimiento. 
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Figura 45. Evolución de: a) peso de mil granos (PMG), b) peso hectolítrico (PH), c) porcentaje 

de proteína (%Pro), d) gluten húmedo (%GH), e) fuerza alveográfica (W) y f) relación 

tenacidad/extensibilidad alveográficas (P/L) para trigo pan entre 1999 y 2018 a nivel nacional en 

Argentina y en la Subregión triguera IV. Elaborado en base a datos de Trigo Argentino (2021). 

La metodología de muestreo y análisis se detalla en 

https://www.trigoargentino.com.ar/Metodologia/Metodologia?Idioma=Esp. Las regresiones 

lineales sólo fueron significativas para W (e). 

 

 En línea con lo observado para la evolución en las últimas dos décadas del 

rendimiento y la calidad del trigo pan, en la Figura 46 se puede apreciar que el incremento 

en la productividad tanto a nivel nacional como en la Subregión IV, esta última con 

mayores rendimientos alcanzados, se relaciona con una merma en la calidad comercial 

https://www.trigoargentino.com.ar/Metodologia/Metodologia?Idioma=Esp
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(%Pro) e industrial (W). Por lo tanto, en el contexto productivo nacional, y más aún en la 

Subregión IV, toda información que oriente en la elección de genotipos adaptados a 

ambientes específicos permitiría optimizar la calidad para un determinado nivel de 

productividad, mediante una herramienta de manejo estratégica de costo cero para el 

productor. 

 

 

Figura 46. Relaciones entre variables de calidad: fuerza alveográfica (W) y proteína (%Pro), y 

rendimiento en grano; para trigo pan entre 1999 y 2018 a nivel nacional en Argentina (a) y en la 

Subregión triguera IV (b). Elaborado en base a datos de Trigo Argentino (2021). La metodología 

de muestreo y análisis se detalla en 

https://www.trigoargentino.com.ar/Metodologia/Metodologia?Idioma=Esp. Se indica con línea 

punteada el umbral de W habitualmente utilizado por los molinos harineros para segregar la 

compra de trigo por calidad panadera y el nivel base de %Pro según la norma de calidad comercial 

de trigo pan. 

 

Las respuestas del PG a las variaciones en la relación FD en posfloración oscilaron 

entre -40 y 23 % dependiendo del año y del genotipo. Se destacó por su estabilidad del 

PG ante cambios en la disponibilidad de asimilados durante el llenado de granos, el 

cultivar METE, perteneciente al GC1. 

 

https://www.trigoargentino.com.ar/Metodologia/Metodologia?Idioma=Esp
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Figura 47. Esquema conceptual para las relaciones funcionales entre el peso unitario del grano, 

contenido de proteína por grano, concentración de proteína y relación fuente/destino en 

posfloración, en genotipos de trigo pan de diferente grupo de calidad fertilizados con N y S. a) La 

línea discontinua diagonal representa la relación 1:1 (limitación total por fuente) y la horizontal 

indica el peso promedio de los tratamientos testigo (limitación total por destinos). a: ordenada al 

origen, b: pendiente. b) La línea discontinua negra representa una concentración de proteína 

constante de 11%. Elaborado con los datos presentados en el Capítulo 2 (promedio de todos los 

genotipos en a y casos extremos en b).  

 

Tal como se puede apreciar en el esquema conceptual de la Figura 47, el PG 

presentó una respuesta lineal ante un incremento en la relación FD, cuya pendiente indicó 
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co-limitación por fuente y destinos durante el llenado de granos. En condiciones de alta 

disponibilidad de N y S, la acumulación de proteína en el grano (PRO/grano) también 

aumentó en forma lineal al mejorar la disponibilidad de asimilados. Sin embargo, la 

estabilidad (b: pendiente) del PG ante cambios en la relación FD difirió entre los 

genotipos evaluados, mientras que para la relación funcional entre el PRO/grano y la 

relación FD sólo difirió la ordenada al origen (a). Por lo tanto, la calidad del grano en 

términos de %Pro y consecuentemente de %GH fue determinada, en parte, por la 

combinación de dichas respuestas. Pese a que se encontraron diferencias dentro de un 

mismo GC, los genotipos de buena aptitud panadera (GC1) mantuvieron niveles de 

proteína superiores al de aquellos de menor aptitud panadera (GC2 y GC3) para un amplio 

rango de relaciones FD en posfloración (Capítulo 2: Figura 11).  

Respecto a otras variables de calidad del grano estudiadas en el Capítulo 3, el 

%Pro y el %GH mostraron una mayor respuesta que el SDSS a las variaciones en la 

disponibilidad de asimilados en posfloración. Pese a esto, también se destacó el cultivar 

METE del GC1 que mantuvo un alto nivel de SDSS bajo condiciones contrastantes de 

relación FD durante el llenado; mientras que los restantes presentaron respuestas que no 

se agruparon estrictamente por el GC al que pertenecen, coincidiendo con Abbate et al. 

(2010). Así, la interacción G x FD resultó de tipo cualitativa (i.e. con cambios en diferente 

sentido), complejizando la caracterización de las respuestas, al igual que lo reportado 

previamente para la fertilización azufrada y en contraste con la interacción cuantitativa 

(i.e. con cambios positivos de diferente magnitud) para la fertilización nitrogenada (Arata 

et al., 2021). En relación con la calidad de la molienda, el almacenamiento y el transporte 

de los granos, el PH fue más sensible a las condiciones de crecimiento durante el llenado 

en los genotipos de menor calidad panadera (GC2 y GC3), mientras que los genotipos de 
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mayor aptitud panadera (GC1) fueron menos influenciados por la relación FD (Capítulo 

3: Figura 18). De esta manera, el PH fue la única variable de calidad con un 

comportamiento acorde a lo planteado en la hipótesis 2. 

Los cambios en la composición cuantitativa del gluten, definida por las 

proporciones de las distintas fracciones de gliadinas y gluteninas, contribuyeron a 

explicar parte de los cambios en la calidad debidos a las variaciones en la relación FD, 

aunque las fracciones proteicas involucradas también dependieron del genotipo en 

particular. Adquiere relevancia para el mejoramiento genético que, en dos (BAG9 del 

GC2 y B501 del GC3) de los seis genotipos evaluados en la Chacra Experimental con alta 

disponibilidad de N y S, los cambios en la composición del gluten debidos a variaciones 

en la relación FD sólo se debieron a alteraciones en las proporciones de subunidades de 

HMW puntuales. En este sentido, estas subunidades codificadas por genes particulares 

(i.e. Glu-A1x y Glu-D1y) resultan relevantes para profundizar su estudio. Algunas de estas 

subunidades, también han demostrado su importancia en la explicación de las respuestas 

de la calidad del trigo a la fertilización nitrógeno-azufrada (Arata et al., 2021).  

Por último, la ausencia de agrupamientos por GC en las respuestas observadas 

entre los genotipos a los cambios en la relación FD en posfloración y la escasa 

correspondencia con la puntuación de calidad Glu-1 (Payne et al., 1987) coinciden con lo 

reportado previamente sobre las respuestas a la fertilización nitrogenada y azufrada en 

grupos numerosos de cultivares argentinos de trigo pan (Lerner et al., 2013, 2016; Arata, 

2017; Arata et al., 2017) y sobre la interacción G x A (Abbate et al., 2010; Abbate, 2015), 

profundizando así el conocimiento sobre la diversidad genética de cultivares comerciales 

en nuestro país y su interacción con el ambiente. 

 



143 

 

  

 

5.2 La fertilización nitrógeno-azufrada en trigo pan ¿estabiliza la calidad frente a 

variaciones en la relación fuente/destino durante el llenado de granos? 

 

 La fertilización de los cultivos extensivos es una de las principales prácticas de 

manejo que aporta a la producción sustentable de los granos. Para el trigo en particular, 

resulta una tecnología ampliamente difundida a nivel nacional, lo cual se evidencia en la 

proporción de superficie fertilizada respecto del total sembrado, que oscila entre 83 y 98% 

en los últimos años (Fertilizar, 2020). Sin embargo, los diagnósticos realizados mediante 

los desbalances aparentes de nutrientes en los sistemas agrícolas de Argentina, indican 

que solo se reponen, en promedio, el 30% del nitrógeno, el fósforo, el potasio y el azufre 

que se extraen con la cosecha (Grasso y Díaz Zorita, 2018). En el caso del trigo, esto 

guarda relación con la disminución de las dosis promedio de fertilizante aplicadas en las 

últimas campañas (Fertilizar, 2020). 

 La disponibilidad de N es uno de los principales factores limitantes del 

rendimiento y la calidad en trigo, presentando una notable interacción con el S. De esta 

manera, la fertilización combinada y balanceada resulta indispensable, principalmente en 

ambientes con fertilidad del suelo limitante (Reussi Calvo et al., 2006a, b; Salvagiotti y 

Miralles, 2008; Barraco et al., 2009; Salvagiotti et al., 2009; Steinbach y Alvarez, 2014; 

Arata, 2017; Arata et al., 2017; Arata et al., 2021).  A su vez, la recuperación aparente del 

fertilizante nitrogenado correlaciona mayormente con el incremento del rendimiento 

asociado al número de granos, mientras que la recuperación de S se asocia fuertemente 

con el aumento en la concentración del nutriente en el grano (Arata et al., 2017).  

Los estudios realizados en esta tesis aportan información sobre la influencia de la 

fertilización nitrógeno-azufrada en las respuestas del peso unitario y la calidad del grano 

ante cambios en el balance FD en posfloración. Esto puede contribuir al diseño de 
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estrategias de fertilización que optimicen el manejo del cultivo de trigo, en función de las 

condiciones particulares durante el llenado de granos. En este caso, los ensayos se 

realizaron en la Chacra Experimental de la FA-UNCPBA y en lotes de productores del 

partido de Azul; combinando así contextos de manejo mejorado, más intensificados, y de 

baja a media tecnología, similares a las condiciones promedio de producción de la zona. 

 En planteos de manejo mejorado, que alcanzan niveles de rendimiento y de 

proteína que oscilan entre 4230 - 8210 kg ha-1 y entre 8,1 - 15,2% respectivamente, la 

fertilización nitrógeno-azufrada no afectó la estabilidad del PG frente a variaciones en la 

relación FD en posfloración, mientras que el peso potencial del grano (R y D) no difirió 

entre niveles de nutrientes. En este sentido, en el esquema de la Figura 48 elaborado con 

datos del cultivar B501 (Capítulo 4), se puede apreciar una relación funcional única entre 

el PG y la relación FD bajo condiciones contrastantes de disponibilidad de N y S para 

este genotipo en particular. Sin embargo, bajo condiciones de suficiencia de estos 

nutrientes, la síntesis proteica durante el llenado estaría parcialmente limitada por la 

fuente de fotoasimilados que regulan el crecimiento del grano; mientras que cuando la 

fertilidad es limitante, la síntesis proteica sería limitada por la fuente de precursores de 

proteína. Integrando estas respuestas, se encuentra que las relaciones funcionales entre el 

peso seco total y el contenido de proteína por grano difieren entre niveles de N y S. Cabe 

destacar que, además de observar una mayor capacidad de acumulación de proteína 

cuando se favorece el crecimiento del grano en condiciones de suficiencia de nutrientes, 

variaciones en el PG en un rango de 25,9 a 42,8 mg se asociaron con contenidos proteicos 

(PRO/grano) de entre 4,4 a 6,4 mg, que mantuvieron los niveles de %Pro siempre por 

encima de 11%. Caso contrario, en condiciones de fertilidad limitante, variaciones en el 
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PG en un rango de 30,6 a 46,2 mg se asociaron con contenidos proteicos de entre 3,8 a 

5,4 mg, que mantuvieron los niveles de %Pro siempre por debajo del valor base de 11%.  

 

 

Figura 48. Esquema conceptual para las relaciones funcionales entre peso unitario del grano, 

contenido de proteína por grano, concentración de proteína, relación fuente/destino en 

posfloración y variables de calidad y composición del gluten en un genotipo de trigo pan (B501) 

bajo condiciones contrastantes de fertilización nitrógeno-azufrada. Las líneas de funciones 

continuas indican asociaciones significativas entre variables, mientras que las punteadas indican 

tendencias no significativas. Las líneas discontinuas con flechas indican el rango de variación en 

el eje de las abscisas asociado a los cambios en la relación fuente/destino sin (NS0: rojo) y con 

(NS1: azul) fertilización nitrógeno-azufrada. En a) la línea discontinua diagonal representa la 

relación 1:1 (limitación total por fuente) y la horizontal indica el peso promedio del grano de los 

tratamientos testigo (limitación total por destinos). En b) la línea discontinua negra muestra una 

concentración de proteína constante de 11%. Elaborado con los datos presentados en el Capítulo 

4. 
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Considerando los resultados obtenidos, la fertilización nitrógeno-azufrada tendió 

a mejorar y/o estabilizar el SDSS, asociado a la fuerza del gluten, mientras que otras 

variables como el %Pro, el %GH y el PH, si bien mejoraron, resultaron más sensibles a 

los cambios en la relación FD cuando se incrementó la disponibilidad de N y S (Capítulo 

4: Figura 36). En este sentido, esta práctica de fertilización balanceada mejoró la calidad 

del grano y tendería a estabilizar algunos aspectos de calidad industrial, aunque otros 

rubros de calidad comercial y panadera se tornaron más inestables frente a cambios en las 

condiciones de crecimiento durante el llenado de granos. Coincidentemente, las 

subunidades particulares de gluteninas (Glu-D1y/HMW) también fueron más sensibles a 

la relación FD cuando se fertilizó. 

 Las variables de composición del gluten que explicaron los cambios en la calidad 

del grano difirieron para las interacciones A x G x FD y A x NS x FD. En este último 

caso, mejoras del SDSS se asociaron con un incremento en la concentración de proteína 

compuesta por una mayor proporción de gliadinas pobres en S, encontrando niveles 

óptimos a partir de los cuáles la calidad panadera no aumentaría sustancialmente para el 

cultivar estudiado (Figura 48). Sin embargo, el umbral de proteína que maximizó el SDSS 

en este caso particular es notablemente superior al promedio alcanzado en las últimas 

cinco campañas (2013/14 - 2017/18) a nivel nacional (13,54 vs. 10,42%) y en la 

Subregión IV (13,54 vs. 10,28%), mostrando un potencial para la optimización de la 

calidad del trigo. También cabe destacar que, la subunidad particular de gluteninas 

codificada por Glu-D1y fue sensible a los cambios en la relación FD únicamente cuando 

se aplicó fertilización (Figura 36).  Estos hallazgos, a su vez, resultan relevantes para la 

implementación de programas de mejoramiento asistidos por marcadores bioquímicos 

que se enfoquen en la calidad del trigo en ambientes específicos, al igual que lo reportado 



147 

 

  

 

previamente para las respuestas a la fertilización con N y S en grupos de genotipos 

contrastantes en duración de ciclo y calidad del grano (Arata, 2017). 

Los resultados obtenidos en lotes de producción, que representan planteos de baja-

media tecnología, muestran que es posible alcanzar niveles de productividad muy 

disímiles con respecto a la media del partido de Azul (LP14: -29%, LP15: +48%), incluso 

cuando los productores implementan un manejo de la fertilización similar. 

Independientemente de las diferencias atribuidas a efectos genotípicos y ambientales, 

gran parte de las diferencias entre casos pueden ser explicadas por el manejo sanitario del 

cultivo, lo cual queda en evidencia por la severidad del ataque de roya del tallo en LP14. 

Claramente, esto condiciona el efecto de la intensificación del manejo de la fertilización 

con N y S y también su interacción con las condiciones de relación FD durante el llenado 

de granos. 

 La disponibilidad de S modifica las respuestas a la fertilización nitrogenada y 

viceversa, para algunas de las variables evaluadas en los lotes de producción (baja-media 

tecnología), aunque la interacción de los niveles de dichos nutrientes con la disponibilidad 

de asimilados en posfloración fue menos notoria que en la Chacra Experimental (manejo 

mejorado). Pese a esto, la intensificación de la fertilización, para ser sustentable, debería 

ir en consonancia con una optimización del manejo integrado del sistema productivo.  

 

5.3 Relación fuente/destino y calidad de trigo: perspectivas para futuros estudios 

 

 Tal como se ha discutido en esta tesis, son escasos los estudios sobre la influencia 

de los cambios en la relación FD en posfloración sobre la calidad y la composición del 

grano de trigo, por lo que los resultados encontrados son un buen punto de partida para 
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profundizar el conocimiento sobre sus determinantes. El abordaje de las relaciones FD en 

plantas de cultivo se enfocan principalmente en el mejoramiento del rendimiento, como 

respuesta al incremento futuro en la demanda global de alimentos (Long et al., 2015; Ort 

et al., 2015; Ludewig y Sonnewald, 2016; Chang y Zhu, 2017; Sonnewald y Fernie, 2018; 

Abdelrahman et al., 2020; Beres et al., 2020; Joynson et al., 2020; Lichthardt et al., 2020; 

Paul et al., 2020) en un contexto de cambio climático (Abdelrahman et al., 2020) e 

intensificación sustentable (Caviglia et al., 2019). 

 Por ejemplo, Sonnewald y Fernie (2018) afirman que los incrementos en la 

eficiencia fotosintética conducirán en última instancia a mayores niveles de carbohidratos 

que, si no se utilizan para la generación de destinos, causan una inhibición de la 

fotosíntesis por retroalimentación. En un caso a nivel molecular, Wingenter et al. (2010) 

reportan que la sobreexpresión del importador de monosacáridos del tonoplasto TMT1 

modifica la detección celular de azúcar, encontrando un aumento de la producción de 

biomasa en plantas de Arabidopsis. A su vez, estudios recientes de proteómica en trigo 

revelan los efectos de las manipulaciones en la relación FD sobre los niveles hormonales, 

la actividad de enzimas hidrolíticas, el metabolismo del carbono, nitrógeno y otros 

compuestos principales, la resistencia al estrés y la senescencia foliar; que condicionan el 

PG (Lv et al., 2020). Sin embargo, dicho estudio utilizó sólo tratamientos que implican 

remoción de tejidos (desespiguillado y defoliación), por lo que podrían disparar vías de 

señalización relacionadas con la respuesta a plagas y confundir los procesos involucrados 

en relación FD. Por lo tanto, sería interesante realizar estudios de proteómica similares 

con otros tratamientos como son el raleo y el sombreo, con el fin de detectar procesos 

comunes. Recientemente, Maydup et al. (2020) han discutido aspectos metodológicos del 

uso del sombreo para evaluar el impacto de la relación FD sobre el PG en trigo pan, lo 
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cual puede optimizar este tipo de estudios. Sumado a esto, trabajos recientes abordaron 

distintos mecanismos de regulación de la partición de asimilados a nivel fisiológico, que 

serían de utilidad para intervenir en el mejoramiento del rendimiento y la plasticidad del 

cultivo bajo condiciones de estrés (Ma et al., 2021; Paul, 2021), complementándolos con 

aspectos particulares de la determinación de la calidad en trigo. 

 Los objetivos de calidad para los diferentes usos del trigo demandan la necesidad 

de comprender los efectos de la relación FD integrando las dinámicas del C y del N en 

diferentes escalas: célula, órgano, planta, cultivo. En relación con esto, Chang y Zhu 

(2017) afirman que se requiere un patrón óptimo de senescencia foliar específico para la 

especie, equilibrando así el mantenimiento de la suficiente capacidad fotosintética 

después de floración con la removilización eficiente de C y N a los granos. Algunas 

revisiones (Tegeder y Rentsch, 2010; Li et al., 2017) y un reciente trabajo en Arabidopsis 

thaliana (Grzechowiak et al., 2020) aportan información relevante para definir el rol del 

N en los balances FD de los cultivos. Sumado a esto, Basile et al. (2018) encontraron que 

los perfiles metabólicos del exudado del floema de cultivares argentinos de diferente GC 

podrían proporcionar marcadores bioquímicos para la selección durante el mejoramiento 

y para discernir los efectos de la fertilización nitrogenada. A su vez, en un estudio con 

102 genotipos argentinos de trigo hexaploide, se ha reportado que el estudio de asociación 

del genoma completo detecta regiones cromosómicas (haplotipos) asociadas con 

componentes del rendimiento (incluyendo el PG) y caracteres de adaptación, que resultan 

útiles para la selección asistida por marcadores (Basile et al., 2019). 

Además de optimizar el balance entre rendimiento y contenido proteico, la calidad 

de las proteínas formadoras de gluten que son almacenadas en el grano constituye un 

aspecto central para el ajuste fino de la eficiencia productiva en función del posterior uso 
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de la materia prima. La información disponible sobre los efectos de las subunidades de 

gliadinas y gluteninas en la calidad industrial del trigo es amplia y ha evolucionado 

considerablemente (Payne et al., 1984; Pflüger et al., 2001; Peña et al., 2002; Moiraghi et 

al., 2013; Shewry et al., 2003a; Wieser, 2007; Kiszonas y Morris, 2018; Khan, 2019).  

El trigo es un cultivo relevante para la seguridad alimentaria, ya que es una fuente 

principal de energía y, en muchos países en desarrollo, también de proteína. Para 

completar un enfoque integral de la calidad, se debe prestar atención a las nuevas 

demandas de los consumidores, que requieren alimentos saludables e inocuos. En este 

sentido, la producción de granos de trigo con un mayor contenido de almidón y fibras, 

con menor contenido de micotoxinas y/o aptos para personas sensibles al gluten adquieren 

especial relevancia para el desarrollo y el agregado de valor del cultivo (Gil-Humanes 

et al., 2012, 2014; Hazard et al., 2020; Igrejas et al., 2020; Martínez et al., 2020; Shewry 

et al., 2020).  

En base a lo antes discutido, surge la necesidad y el desafío de generar espacios 

de integración e interacción entre distintas escalas de observación y/o diferentes enfoques 

disciplinarios sobre los determinantes de la calidad del trigo. Esto se fundamenta en la 

fragmentación de la información disponible, abundante en algunas áreas y escasa en otras; 

lo cual se complejiza aún más debido a las probadas diferencias en los factores que 

determinan la calidad del grano en función del ambiente de cultivo. 

 Concretamente, como progresión de esta tesis y de los trabajos derivados de la 

tesis de Maestría (Arata y Lerner, 2012; Arata, 2017; Arata et al., 2017; Arata et al., 

2021), adquiere relevancia en el corto plazo el estudio de las dinámicas de N y S en granos 

bajo diferentes balances FD en genotipos de trigo de diferente GC con similar perfil de 

prolaminas y/o de perfil proteico contrastante con similar fenotipo para calidad. A su vez, 
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los efectos de interacción entre la fertilización nitrógeno-azufrada y las enfermedades 

fúngicas resultan otro factor clave para optimizar la productividad con calidad integral. 

  En el mediano-largo plazo, sería de especial interés el abordaje de la influencia de 

la relación FD sobre la calidad del grano en líneas isogénicas con variantes alélicas para 

los locus prometedores (e.g. Glu-D1) y el estudio de la expresión de genes que codifican 

para transportadores de N y S en distintos órganos de la planta bajo diferentes balances 

FD (Buchner et al., 2010; Shinmachi et al., 2010; Girondé et al., 2014; Dong y Lin, 2020). 

Estas investigaciones serían más valiosas y factibles si se enmarcan en equipos de trabajo 

multidisciplinarios, complementándose con actividades de extensión, vinculación y 

transferencia. 

 

5.4 Conclusiones generales 

 

El genotipo condicionó la magnitud de las respuestas del PG ante cambios en la 

relación FD durante el llenado de granos, aunque esto no dependió del GC. Además, la 

cantidad de proteína almacenada en el grano difirió entre genotipos, pero no se observaron 

diferencias en su estabilidad al modificar la disponibilidad de asimilados. Finalmente, 

estas relaciones funcionales determinaron las distintas respuestas del %Pro en los 

genotipos estudiados, por lo que la sensibilidad de esta variable de calidad comercial se 

debió mayormente a una diferente estabilidad del PG al variar la relación FD. 

El balance FD en posfloración afectó en mayor medida al %Pro, el %GH y el PH, 

respecto al SDSS que estima la fuerza del gluten. Además, el agrupamiento de los 

genotipos según el perfil de prolaminas no coincidió estrictamente con su clasificación 

fenotípica; aunque los cambios en la composición cuantitativa del gluten contribuyeron a 
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explicar los cambios en la calidad del grano, ya que se detectaron subunidades con mayor 

relevancia para el mejoramiento genético (Glu-A1x, Glu-D1y). En este sentido, el 

desempeño no dependió del GC, sino del genotipo en particular, destacándose el cultivar 

METE (GC1) por su buena calidad y estabilidad. 

La fertilización nitrógeno-azufrada no incidió en la estabilidad del PG, aunque 

incrementó la influencia de las variaciones en la disponibilidad de asimilados en 

posfloración sobre la mayoría de las variables de calidad estudiadas, excepto para el 

SDSS el cual tendió a estabilizar. A su vez, para el genotipo evaluado (B501) en las 

condiciones de manejo de la Chacra Experimental, la relación FD regularía parcialmente 

la acumulación de proteína en el grano cuando la disponibilidad de N y S es elevada, 

mientras que no afectaría este proceso bajo condiciones restrictivas de estos nutrientes.  

Los resultados de esta tesis cobran relevancia ante una variedad de escenarios 

productivos, entre los que se pueden mencionar al mejoramiento genético por alto 

rendimiento que puede incrementar el nivel de limitación o co-limitación por fuente y la 

influencia de adversidades bióticas y abióticas que restringen la capacidad fotosintética 

posfloración y/o el flujo transpiratorio y la traslocación de fotoasimilados y compuestos 

nitrogenados hacia el grano.    

En base a la información generada, se espera contribuir al diseño de futuros 

estudios que profundicen el conocimiento sobre los determinantes de la calidad del trigo, 

entre los cuáles se encuentra el balance FD durante el llenado de granos, integrando 

distintas escalas de observación que permitan identificar compensaciones entre procesos 

y/o componentes y valorar su viabilidad de implementación para una producción 

extensiva sustentable y de calidad integral.  
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Anexos 

 
Cuadro A.1. Peso unitario del grano (PG) para los tratamientos testigo (T), sombreo (So), raleo 

(R) y desespiguillado (D) de cada genotipo en el año 1 y el año 2. Se indica el grupo de calidad 

(GC). 

Genotipo GC Año 
PG (mg) 

T So R D 

METE 1 
1 35,8 22,1 37,2 38,3 

2 39,7 27,8 41,3 40,4 

RAYO 1 
1 38,8 27,2 40,3 41,4 

2 33,5 25,0 40,8 39,4 

BAG9 2 
1 31,2 21,6 32,4 37,8 

2 28,7 20,2 37,4 35,8 

B501 3 
1 39,6 26,0 40,8 42,0 

2 36,7 25,9 42,0 42,7 

AREX 3 
1 37,4 23,3 39,3 43,4 

2 37,0 24,9 43,5 41,0 

LEON 3 
1 42,5 24,6 42,2 45,7 

2 35,8 22,5 43,3 42,4 

 

 
Cuadro A.2. Relación entre los contenidos de gliadinas y gluteninas (GLI/GLU) para los 

tratamientos testigo (T), sombreo (So), raleo (R) y desespiguillado (D) de cada genotipo en el año 

1 y el año 2. Se indica el grupo de calidad (GC). 

Genotipo GC Año 
GLI/GLU 

T So R D 

METE 1 
1 1,46 1,59 1,77 2,10 

2 1,38 1,84 2,16 2,10 

RAYO 1 
1 1,89 1,65 1,52 1,63 

2 2,06 2,35 2,42 1,98 

BAG9 2 
1 0,84 0,66 0,85 0,78 

2 1,22 1,66 1,11 1,24 

B501 3 
1 1,04 0,94 1,79 1,14 

2 1,39 1,41 0,89 1,70 

AREX 3 
1 0,98 0,75 0,88 0,82 

2 1,09 1,27 1,19 1,43 

LEON 3 
1 0,89 0,88 0,83 0,82 

2 1,44 1,38 1,38 1,32 
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Cuadro A.3. Relación entre los contenidos de gluteninas de alto y bajo peso molecular 

(HMW/LMW) para los tratamientos testigo (T), sombreo (So), raleo (R) y desespiguillado (D) de 

cada genotipo en el año 1 y el año 2. Se indica el grupo de calidad (GC). 

Genotipo GC Año 
HMW/LMW 

T So R D 

METE 1 
1 0,64 0,58 0,60 0,66 

2 0,90 0,79 0,89 0,85 

RAYO 1 
1 0,88 1,01 1,05 0,98 

2 1,07 1,21 1,20 1,25 

BAG9 2 
1 0,31 0,31 0,28 0,29 

2 0,37 0,53 0,43 0,37 

B501 3 
1 0,44 0,40 0,40 0,40 

2 0,42 0,32 0,39 0,40 

AREX 3 
1 0,40 0,39 0,43 0,46 

2 0,80 0,72 0,66 0,69 

LEON 3 
1 0,38 0,37 0,39 0,41 

2 0,55 0,51 0,55 0,60 

 

 

Cuadro A.4. Relación entre los contenidos de gluteninas de alto y bajo peso molecular 

(HMW/LMW) para los tratamientos testigo (T), sombreo (So), raleo (R) y desespiguillado (D) de 

cada genotipo en el año 1 y el año 2. Se indica el grupo de calidad (GC). 

Genotipo GC Año 
ω-gli/α-β-γ-gli 

T So R D 

METE 1 
1 0,71 0,73 0,73 0,83 

2 0,82 0,85 0,88 0,86 

RAYO 1 
1 0,44 0,46 0,47 0,45 

2 0,48 0,48 0,54 0,51 

BAG9 2 
1 0,63 0,52 0,51 0,59 

2 0,54 0,62 0,61 0,64 

B501 3 
1 0,64 0,67 0,61 0,80 

2 0,79 0,81 0,83 0,98 

AREX 3 
1 0,52 0,49 0,55 0,56 

2 0,52 0,52 0,52 0,56 

LEON 3 
1 0,76 0,76 0,73 0,64 

2 0,88 0,83 0,83 0,87 
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Cuadro A.5. Resumen del ANVA incluyendo nivel de significancia (valor-p) y porcentaje de la 

suma de cuadrados explicada (%SCE) de las fuentes de variación (FV) consideradas para las 

relaciones entre los contenidos de diferentes subunidades de gluteninas codificadas por los loci 

Glu-1 respecto al total de gluteninas de alto peso molecular (Glu-A1x/HMW, Glu-B1x/HMW, 

Glu-B1y/HMW, Glu-D1x/HMW, Glu-D1y/HMW). El residual del modelo se obtiene por 

diferencia del %SCE. 

F.V. 
Glu-A1x/HMW* Glu-B1x/HMW Glu-B1y/HMW Glu-D1x/HMW Glu-D1y/HMW 

valor-p %SCE valor-p %SCE valor-p %SCE valor-p %SCE valor-p %SCE 

A 0,0222 4,3 0,0916 0,2 0,0251 1,1 0,0001 1,8 0,0004 2,1 

G  0,0545 17,9 <0,0001 94,1 <0,0001 78,8 <0,0001 84,9 <0,0001 75,9 

FD 0,0001 20,7 0,1319 0,5 0,6899 0,3 0,8593 0,1 <0,0001 9,8 

A*G 0,0002 20,0 0,0026 1,8 <0,0001 8,6 <0,0001 7,7 0,0008 3,5 

A*FD 0,9193 0,4 0,8147 0,1 0,2219 1,0 0,1565 0,5 0,4538 0,4 

G*FD 0,0436 18,2 0,47 1,3 0,4318 3,5 0,6332 1,3 0,155 3,2 

A*G*FD 0,5229 8,6 0,6475 1,1 0,6022 2,9 0,4965 1,5 0,27 2,8 
A: año, G: genotipo, FD: tratamiento de fuente/destino. * No se incluyó el cultivar B501 en el análisis 

porque no expresa dicha subunidad (alelo nulo). 
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Cuadro A.6. Datos analíticos del perfil típico para el suelo del experimento LP14. 

Horizontes Ap BA Bt BC C 

Profundidad (cm) 4-20 28-34 40-80 88-100 115-135 

Mat. orgánica (%) 6,74 2,99 1,27 0,31 NA 

Carbono total (%) 3,92 1,74 0,74 0,18 NA 

Nitrógeno (%) 0,322 0,146 0,067 NA NA 

Relación C/N 12 12 11 NA NA 

Arcilla < 2 µ (%) 29,4 38,3 42,1 30,2 24,4 

Limo 2-20 µ (%) 26,1 21,6 17,1 20,1 14,8 

Limo 2-50 µ (%) 41,8 39,7 35,3 37,1 35,3 

AMF 50-75 µ (%) 0 0 0 0 0 

AMF 75-100 µ (%) 0 0 0 0 0 

AMF 50-100 µ (%) 28,2 21,5 22,4 32 38,8 

AF 100-250 µ (%) 0,6 0,5 0,2 0,7 1,5 

AM 250-500 µ (%) 0 0 0 0 0 

AG 500-1000 µ (%) 0 0 0 0 0 

AMG 1-2 mm (%) 0 0 0 0 0 

Calcáreo (%) 0 0 0 0 0 

Eq.humedad (%) 29,1 27,2 27,9 26,4 22,7 

Re. pasta Ohms 3940 5629 4979 4979 6495 

Cond. mmhos/cm S/D S/D S/D S/D S/D 

pH en pasta 6 6,2 6,5 6,5 6,8 

pH H2O 1:2,5 6,9 7 7,3 7,5 7,5 

pH KCL 1:2,5 5,7 5,9 6 6 6,1 

CATIONES DE CAMBIO    

Ca++ m.eq./100gr 19 15,8 13,8 12 10,7 

Mg++ m.eq./100gr 6,1 5,2 8,4 7,3 6,8 

Na+ m.eq./100gr 0,4 0,3 0,4 0,4 0,4 

K m.eq./100gr 2,2 1,7 1,7 1,8 1,8 

H m.eq./100gr 10,3 6,5 4,7 3,6 2,5 

      

Na (% de T) 1,3 1,2 1,8 2 2,3 

Suma de Bases 27,7 23 24,3 21,5 19,7 

CIC m.eq./100gr 29,1 23,2 21,4 19,5 17,3 

Sat. con bases (%) 95 99 100 100 100 

NA: No analizado    S/D: Sin datos                                        
Tomado de la Carta de Suelos de la República Argentina 

(http://anterior.inta.gov.ar/suelos/cartas/series/Tandil.htm). 
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Cuadro A.7. Datos analíticos del perfil típico para el suelo del experimento LP15. 

Horizontes Ap/A BAt Bt BC 

Profundidad (cm) 5-20 20-23 40-50 65-85 

Mat. orgánica (%) 7,69 3,43 1,22 0,34 

Carbono total (%) 4,46 1,99 0,71 0,2 

Nitrógeno (%) 0,307 0,162 0,074 NA 

Relación C/N 14 12 10 NA 

Arcilla < 2 µ (%) 30,3 34,4 48,1 25,2 

Limo 2-20 µ (%) 15,9 11,6 11 11,6 

Limo 2-50 µ (%) 34,7 28,6 26,5 29,5 

AMF 50-75 µ (%) 0 0 0 0 

AMF 75-100 µ (%) 0 0 0 0 

AMF 50-100 µ (%) 33,5 35,3 24,2 42,9 

AF 100-250 µ (%) 1,5 1,7 1,2 2,4 

AM 250-500 µ (%) 0 0 0 0 

AG 500-1000 µ (%) 0 0 0 0 

AMG 1-2 mm (%) 0 0 0 0 

Calcáreo (%) 0 0 0 0 

Eq.humedad (%) 26,4 25,6 32,5 21,3 

Re. pasta Ohms 1549 2672 2130 3292 

Cond. mmhos/cm S/D S/D S/D S/D 

pH en pasta 5,9 6,2 6,4 6,8 

pH H2O 1:2,5 6,3 6,6 7,3 7,8 

pH KCL 1:2,5 5,6 5,5 5,7 5,8 

CATIONES DE CAMBIO   

Ca++ m.eq./100gr 15,9 14,4 18,2 S/D 

Mg++ m.eq./100gr 5,2 4 7,2 S/D 

Na+ m.eq./100gr 0,2 0,7 0,3 0,5 

K m.eq./100gr 2,7 1,7 2 1,5 

H m.eq./100gr 9,6 7,6 6,4 S/D 

     

Na (% de T) 0,8 3,1 0,9 2,5 

Suma de Bases 24 20,8 27,7 S/D 

CIC m.eq./100gr 25,8 22,5 30,6 19,8 

Sat. con bases (%) 93 93 91 S/D 

NA: No analizado            SD: Sin datos  
Tomado de la Carta de Suelos de la República Argentina 

(http://anterior.inta.gov.ar/suelos/cartas/series/Azul.htm). 
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Cuadro A.8. Nivel de significancia (valor-p) del ANVA para las fuentes de variación (FV) 

consideradas para las tasas de variación porcentuales de los tratamientos de defoliación (Df) y de 

raleo (R) respecto al testigo para el peso unitario del grano (PG) y la concentración de proteína 

(%Pro), en los experimentos de lotes de producción (LP14, LP15). 

F.V. 
PG %Pro 

Df R Df R 
 LP14 LP15 LP14 LP15 LP14 LP15 LP14 LP15 

N 0,0035 0,2953 0,0883 0,0658 0,7522 0,0153 0,1071 0,8394 

S 0,8804 0,5511 0,0856 0,5748 0,5244 0,249 0,0525 0,9307 

N*S 0,0390 0,1239 0,1354 0,2547 0,9497 0,9745 0,2661 0,9211 
N: nitrógeno, S: azufre 

 

 

Cuadro A.9. Peso unitario del grano (PG) para los tratamientos testigo (T), sombreo (So), raleo 

(R) y desespiguillado (D); sin (NS0) y con (NS1) fertilización nitrógeno-azufrada en el año 1 y el 

año 2 en la chacra experimental (CH). 

Fert Año 
PG (mg) 

T So R D 

NS0 
1 38,5 30,6 36,1 39,5 

2 40,9 36,8 44,0 46,2 

NS1 
1 39,6 26,0 40,8 42,0 

2 36,7 25,9 42,0 42,7 

 

 
Cuadro A.10. Nivel de significancia (valor-p) del ANVA para las fuentes de variación (FV) 

consideradas para las tasas de variación porcentuales de los tratamientos de defoliación (Df) y de 

raleo (R) respecto al testigo para el porcentaje de gluten (%GH), el peso hectolítrico (PH) y el 

índice de sedimentación (SDSS), en los experimentos de lotes de producción (LP14, LP15). 

F.V. 
SDSS %GH PH 

Df R Df R Df R 

 LP14 LP15 LP14 LP15 LP14 LP15 LP14 LP15 LP14 LP15 LP14 LP15 

N 0,6892 0,0103 0,1063 0,0447 0,1796 0,0066 0,0083 0,0512 0,2609 0,5924 0,4498 0,2949 

S 0,4377 0,3945 0,0609 0,8832 0,0748 0,9573 0,1209 0,6034 0,5588 0,6876 0,7509 0,1469 

N*S 0,6598 0,282 0,8706 0,8296 0,2151 0,9791 0,7868 0,7247 0,6996 0,9277 0,8746 0,5473 

N: nitrógeno, S: azufre 

 

 


