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El estrés abiotico es una de las principales limitaciones para la produccion de cultivos y
la seguridad alimentaria a nivel mundial. Esta situacion se ha agravado en las ultimas
décadas debido a los cambios drasticos y rapidos en el clima global. El calor y la sequia
son, sin duda, dos de los estreses mas importantes con un impacto significativo en el
crecimiento y rendimiento de los cultivos. El maiz es uno de los cultivos mas importantes
a nivel mundial y es un cultivo base para la alimentacion humana y animal, ademas de
Su importancia socio-econémica y cultural. El objetivo de este trabajo fue caracterizar a
nivel fisiol6gico y molecular genotipos de maiz contrastantes para la tolerancia a estrés
térmico y evaluar su asociacion con la respuesta a estrés hidrico, a fin de ser utilizados
luego para analisis 6micos. Se realizaron ensayos en fitotrén con dos genotipos de maiz
pertenecientes al programa de mejoramiento del [IACS del INTA, previamente
seleccionados por su respuesta a estrés térmico a campo: L3 tropical tolerante
(LEA1669c) y L5 templado susceptible (LP562). Plantas de cuatro semanas de edad
fueron sometidas a distintos tratamientos: (i) plantas control, (ii) estrés térmico, (iii) estrés
hidrico, (iv) estrés térmico e hidrico. A distintos dias post-tratamientos (dpt) se tomaron
mediciones fenotipicas, materia seca y apertura estomatica. Asimismo, los niveles de
expresion de ocho factores de transcripcién asociados a estrés térmico e hidrico fueron
caracterizados mediante gPCR a fin de ser utilizados como biomarcadores e indicadores
de estrés para futuros ensayos.

Estos resultados mostraron mayor cierre estomatico en la linea tolerante L3 frente a los
distintos estreses evaluados. Asimismo, los analisis de materia seca presentaron una
disminucién del 50% en la linea susceptible L5 respecto al control para los distintos
estreses evaluados. Por otro lado, la linea tolerante L3 no mostrd diferencias respecto al
control frente a un estrés térmico, mientras que ante un estrés hidrico y térmico/hidrico
solo presentd una disminucion de materia seca cercana al 15%.

De los factores de transcripcién evaluados, ZmHSF04 y ZmDREB2A presentaron
mayores niveles de expresion en la linea L3 a tiempos mas tempranos (2dpt),
seleccionandolos como biomarcadores candidatos. Asimismo, altos niveles de expresion
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de ZmMDREB2A podria indicar ademas, una tolerancia relativa al estrés hidrico en la linea
L3.

Los resultados de este trabajo permitieron optimizar las condiciones de crecimiento y
tratamientos en condiciones controladas, confirmando el comportamiento evaluado a
campo, lo que permitird continuar con la caracterizacion de ambos genotipos a nivel de
estudios 6micos y avanzar con el estudio molecular de las respuestas a estrés térmico e
hidrico en el cultivo de maiz.



