
100 AÑOS DEL CULTIVO DE ARROZ EN CHILE250

Capítulo 9. Calidad del grano de arroz 

Mario Paredes C., Viviana Becerra V., Gabriel Donoso Ñ., Katherine Loaiza.

La calidad de un producto es definida por el conjunto de propiedades y características del mismo 
que satisfacen las necesidades particulares de los usuarios finales. En este contexto, la calidad 
del grano de arroz constituye el conjunto de todas las propiedades y características del arroz que 
satisfagan las necesidades de los consumidores (Bao, 2014). 

Actualmente, existe una gran cantidad de información genética sobre las diferentes características 
que definen la calidad del arroz y que pueden ayudar a mejorar el producto producido y 
consumido por la población. 

Grano de arroz
El grano de arroz es una estructura compleja formada por una capa protectora exterior que lo 
cubre, llamada cáscara (lemma y palea), y la cariopsis de arroz o fruto. El arroz integral está com-
puesto de una capa exterior (pericarpio) que cubre la semilla, y el nucellus que cubre el embrión 
y el endospermo. El endospermo, a su vez, está constituido por una capa ubicada bajo la aleurona 
(subaleurona) y el almidón o endosperma interno. El embrión está formado por el esculeto, la plú-
mula, la radícula y el epiblasto (Figura 1). 

Además de estas estructuras, existen otras que están asociadas al grano como son las lemmas 
estériles, ubicadas en la base del grano y la raquilla situada en el extremo opuesto de la arista que 
constituye una prolongación de la lemma (Figura 1).

Figura 1. Corte longitudinal de un grano de arroz (Adaptado de Juliano, 1993).
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La cáscara constituye, aproximadamente, 20 % del peso del grano, pero puede variar entre 16 % y 
28 %. Los pesos de los componentes del arroz integral (sin cáscara) son el pericarpio que representa 
entre 1 % y 2 % del peso, la aleurona, nucellus y cubierta de la semilla que constituye entre el 4 y 6 
%, el embrión 1 %, esculeto 2 % y el endospermo que concentra entre el 90 % y 91 % (Juliano, 1992).

La aleurona puede estar formada por una a cinco capas, siendo más gruesa en la parte dorsal del 
grano que en su parte ventral, y también en los granos cortos más que en los largos. La aleurona y 
las células del embrión son ricas en proteínas y contienen fitatos y lípidos. Las células del endosper-
ma están cubiertas por una membrana delgada que contiene los amiloplastos, estructuras donde se 
alojan los gránulos de almidón. La capa de células ubicada bajo la aleurona (subaleurona) es rica en 
proteínas y lípidos, y contiene amiloplastos y gránulos de almidón más pequeños que las células del 
interior del endosperma. Finalmente, los gránulos de almidón tienen una forma de poliedro de un 
tamaño de entre 3 y 9 µm, mientras que las proteínas, principalmente redondas, alcanzan dimen-
siones que varían entre 0,5 y 4,0 µm, siendo las proteínas de la subaleurona las de menor tamaño 
(Juliano, 1992).

Tipos de arroz
El Codex Alimentarius (2007) entrega tres opciones para clasificar el tamaño del grano y establece 
que los comerciantes deben indicar la opción de clasificación que deseen utilizar.

Opción 1. Relación longitud/anchura del grano

Arroz de grano largo. Corresponde al arroz descascarado o arroz descascarado sancochado, cuya 
relación longitud/anchura es ≥ 3,1, o de ≥ 3,0 o más.

Arroz grano medio. Es el arroz descascarado o arroz descascarado sancochado, cuya relación 
longitud/anchura es de 2,1 a 3,0 o de 2,0 a 2,9.

Arroz grano corto. Es el arroz descascarado o arroz descascarado sancochado, cuya relación 
longitud/anchura es ≤ 2,0, o ≤ 1,9. 

Opción 2. Longitud del grano

Arroz de grano largo. Corresponde al arroz cuya longitud de grano es  ≥ 6,6 mm. 
Arroz de grano medio. Es el arroz cuya longitud de grano es ≥ 6,2 mm, pero ≤ 6,6 mm.
Arroz de grano corto. Es el arroz cuya longitud de grano es ≤ 6,2 mm. 

Opción 3. Combinación de la longitud y la relación longitud/anchura

Arroz de grano largo. Tiene una longitud ≥ 6,0 mm y una relación de longitud/anchura ≥ 2, pero ≤ 
3,0 o una longitud del grano ≥ 6,0 mm y una relación de longitud/anchura ≥ 3,0.

Arroz de grano medio. Tiene una longitud de grano ≥ 5,2 mm, pero ≤ 6,0 mm o una relación 
largo/ancho ≤ 3,0.

Arroz de grano corto. Tiene una longitud del grano ≤ 5,2 mm y una relación largo/ancho ≤ 2,0.

En este aspecto existen varias formas de clasificar el grano, de acuerdo a la normativa de cada 
país. A continuación, se describen algunos sistemas utilizados por el IRRI, U.S.A. y la Unión Euro-
pea.
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Instituto Internacional para la Investigación en Arroz (IRRI)

La FAO y el IRRI (Juliano, 1993) clasifican a los granos de arroz en las siguientes categorías: 

Clasificación por tamaño

Extra largo: largo de grano > 7,5 mm 
Largo: largo de grano varía de 6,61 a 7,50 mm 
Grano medio: largo de grano varía de 5,51 a 6,60 mm
Corto: largo de grano < 5,5 mm

Relación largo/ancho

Delgado: relación largo/ancho > 3,0 
Medio: relación largo/ancho entre 2,1 y 3,0 
´Bold`: relación largo/ancho entre 1,1 y 2,0 
Redondo: relación largo/ancho < 1,0

Estados Unidos
De acuerdo a la Comisión Internacional de Comercio de U.S.A. (United States International Trade 
Commission, 2015), el arroz se clasifica en tres categorías dependiendo de su tamaño:

Largo. El largo del grano es cuatro a cinco veces su ancho. Estos arroces se caracterizan por 
separarse fácilmente después de su cocción. Representan un 75 % del mercado mundial.

Medio. Tienen un largo de grano dos a tres veces su ancho. Generalmente, estos arroces son más 
húmedos con tendencia a pegarse unos a otros. Representan un 10 % del mercado global, con 
preferencia en Japón, Turquía y el Medio Oriente.

Corto. La forma del grano es casi redonda. Estos arroces son más suaves que los granos largos y se 
tienden a pegar después de cocidos. 

U.S.A. distingue cuatro grandes tipos de ´variedades` según la especie y ciertas características 
sensoriales de las variedades.

Indica. Arroz largo delgado no glutinoso. Generalmente crece en climas cálidos, especialmente en 
el Sudeste de China, India, Tailandia y Vietnam.

Japonica. Sus granos son más redondeados y tienden a pegarse después de cocidos. Crece 
preferentemente en climas templados. Este tipo de arroces representa, aproximadamente, un 10 
% del mercado mundial.

Aromáticos. Presentan en forma natural un aroma similar al ´popcorn`. Los principales tipos 
aromáticos son Jasmine y Basmati que representan un 12 % del mercado mundial.

Glutinoso. Es dulce, usado para postres y otras preparaciones. Crece principalmente en el Sudeste 
de Asia y representa menos de un 2 % del mercado mundial del arroz. 

Unión Europea
De acuerdo al Título 1006, la Comisión Europea clasifica el arroz en las siguientes categorías: 

Arroz con cáscara (1006 10 - Rice in the husk, paddy or rough). Arroz que está adherido 
firmemente a la cáscara.

Arroz integral (1006 20 - Husked ´brown rice`; ´cargo rice`, ´loonzain` y ´riso sabamato`). Arroz al 
que se le ha removido la cáscara, pero mantiene el pericarpio o capas externas del grano (bran) y 
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el embrión, lo que le da un sabor agradable, pero tiene una textura fibrosa. El arroz de grano largo 
integral tiende a ser menos esponjoso y tierno, y el grano redondo menos pegajoso. En general, 
el grano integral aumenta su tamaño dos veces después de cocido y es más perecible.

Arroz semi o completamente molinado, pulido o glaseado (1006 30 - Semi milled or wholly milled 
rice, whether or not polished or glazed). El arroz semi molinado es aquel que contiene aún las 
capas más internas del pericarpio, a diferencia del completamente molinado donde todas las 
capas del pericarpio han sido removidas. El glaceado consiste en un tratamiento que permite 
cubrir el grano con glucosa y talco.

Grano sancochado, parbolizado (´parboiled rice`). Después del proceso de limpiado y previo 
a cualquier tratamiento de molinado, el arroz es remojado en agua caliente o al vapor y luego 
secado. Este tipo de arroz puede ser utilizado para producir arroz integral o arroz pulido. 

Arroz quebrado (1006 40 - Broken rice). Arroz de un tamaño menor a ¾ partes del grano que 
mantiene su forma. Este tipo de arroz es de menor calidad y se usa, generalmente, en fórmulas 
para bebés, cereales de arroz, alimento para mascotas, vino, harina y alimentos enlatados.

Clasificación por tamaño
Grano corto (referido también como redondo). El largo del grano es no mayor a 5,2 mm y su 
relación largo/ancho menor a 2. Los granos húmedos se pegan después de cocidos y se usan 
preferentemente para confeccionar dulces.

Grano medio. El largo del grano varía entre 5,2 y 6,0 mm y su relación largo/ancho es menor a 3. 
Se usa preferentemente para paellas y risottos. 

Grano largo. Es un grano largo y delgado, con un largo de grano mayor a 6 mm. Es un grano que 
se separa después de cocido. 

Clasificación del arroz cocido (Unión Europea)
De acuerdo al Título 1904 se clasifican en platos preparados y para microonda, que incluyen 
diferentes porciones de ingredientes. 

Grado de molienda
En relación al grado de molienda, el Codex Alimentarius (2007) señala que el arroz elaborado 
(arroz blanco) se puede clasificar en tres categorías.

Arroz semielaborado: se obtiene por elaboración del arroz descascarado, pero en un grado menor 
para satisfacer los requisitos del arroz elaborado.

Arroz bien elaborado: se obtiene por elaboración del arroz descascarado, de forma que se elimina 
parte del germen y todas las capas externas y la mayoría de las capas internas del salvado.

Arroz muy elaborado: se obtiene por elaboración del arroz descascarado, de forma que se elimina 
casi por completo el germen, todas las capas externas y la mayor parte de las capas internas del 
salvado, así como parte del endosperma. 

Tolerancia de granos defectuosos
El Codex Alimentarius (2007) establece diferentes grados de tolerancia de granos defectuosos y la 
presencia de otros tipos de arroz en los diversos tipos de arroz elaborados (Cuadro 1). 
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Cuadro 1. Niveles de tolerancia de granos defectuosos y de otros tipos de arroces en cuatro 
categorías de arroz.

Granos defectuosos

Arroz/límite máximo

Descascarado 
(% m/m)

Elaborado 
(% m/m)

Descascarado 
sancochado 

(% m/m)

Elaborado 
sancochado 

(% m/m)

Granos dañados por calor 4,0 3,0 8,0 6,0

Granos dañados 4,0 3,0 4,0 3,0

Granos inmaduros 12,0 2,0 12,0 2,0

Granos yesosos 11,0 11,0 s/i s/i

Granos rojos 12,0 4,0 12,0 4,0

Granos rojizos veteados s/i 8,0 s/i 8,0

Granos manchados s/i s/i 4,0 2,0

Niveles máximos 
recomendados de otros 
tipos de arroz

Arroz con cáscara 2,5 0,3 2,5 0,3

Arroz descascarado s/i 1,0 s/i 1,0

Arroz elaborado s/i s/i 2,0 2,0

Arroz glutinoso 1,0 1,0 1,0 1,0
Fuente: Codex Alimentarius, 2007. s/i: sin información.

Calidad del grano
La calidad del grano es una característica compleja que incluye aspectos relacionados con 
el procesamiento industrial, la apariencia del grano (tamaño, forma, panza blanca), aspectos 
culinarios, de consumo (propiedades del almidón, cantidad aparente de amilosa, temperatura de 
gelatinización, consistencia y viscosidad) y nutricionales (Fitzgerald et al., 2009; Chen et al., 2012; 
Bao, 2014; Zhao et al., 2015). 

Calidad industrial
La calidad industrial es una característica muy importante para la industria y los agricultores, pues 
determina el rendimiento final y el valor del producto elaborado (Zheng et al., 2007; Bao, 2014). 

El primer paso en el procesamiento industrial del arroz es la remoción de la cáscara del grano, lo 
que da origen a un grano con tegumento (´bran`) que se conoce como grano integral (´brown`). 
Este tegumento adherido al grano está formado por la aleurona, el pericarpio y el embrión. 
Posteriormente, este tegumento es removido del grano para obtener el arroz pulido (Qui et al., 
2015). La calidad industrial (´milling quality`) se mide principalmente como porcentaje de grano 
integral (´brown`), grano industrial (´milled`), o grano entero (´head`) (Qui et al., 2015; Wang et al., 
2017).

La calidad industrial es una característica compleja que incluye varios productos, cada uno de 
ellos influenciado por factores genéticos y ambientales (Zheng et al., 2007; Qui et al., 2015). La 
información disponible señala que se han descrito pocos genes/loci (´QTLs, quantitative trait loci`) 
asociados a la calidad industrial (Tan et al., 2001; Zheng et al., 2007; Lou et al., 2009; Nelson et al., 
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2011; Wang et al., 2017) y no hay genes clonados (Wang et al., 2017). 

Porcentaje de arroz integral
En el arroz se ha informado de algunas diferencias en el rendimiento de grano industrial. Es así 
como las variedades de arroz tipo japonica tienen un mayor porcentaje de arroz integral que las 
variedades tipo indica, y las variedades modernas poseen mayor porcentaje de grano integral que 
las variedades antiguas (Ren et al., 2016). 

La herencia del rendimiento de grano integral es principalmente del tipo nuclear, con dominancia 
completa o parcial sobre el bajo rendimiento de grano industrial y con un bajo efecto maternal (Tan 
et al., 2000; Luo et al., 2014). Al respecto, la información disponible es escasa (Aluko et al., 2004); 
sin embargo, se han detectado dos QTLs (qBRR3, qBRR5) que tienen una alta asociación con la 
recuperación de arroz integral (Tan et al., 2001; Lou et al., 2009). Estos QTL´s estarían involucrados, 
también, en la regulación del tamaño (ancho y largo) del grano (Lou et al., 2009) y se encontrarían 
ligados a un par de genes candidatos que estarían controlando esta característica del grano (Ren et 
al., 2016). 

Grano entero
El criterio de calidad industrial más ampliamente utilizado es el rendimiento porcentual de 
grano entero, obtenido después del procesamiento del grano e influye directamente en el precio 
final del producto (Bao, 2014). Este porcentaje de grano entero está influenciado por factores 
genéticos (variedad), agronómicos, condiciones de cosecha, secado del grano y por el proceso 
industrial (Zhou et al., 2015). En este sentido se ha detectado un QTL (qHRR3) que estaría asociado 
al porcentaje de grano entero y al largo del grano (Tan et al., 2001; Jiang et al., 2013). Esta 
información sugiere que existe una relación entre el tamaño o forma del grano y el porcentaje de 
grano entero obtenido en el proceso industrial. 

Apariencia del grano
La apariencia del grano se refiere al aspecto externo del grano después de su proceso industrial y 
está asociada al tamaño (largo y ancho), la relación largo/ancho (forma), el peso y la transparencia 
(panza blanca) del endospermo (Bao, 2014; Zhou et al., 2015; Chen et al., 2016; Wang et al., 2017).

La apariencia del grano es una característica muy importante, pues afecta la aceptación en el 
mercado. En general, el consumidor prefiere un grano uniforme y translúcido (Zhao et al., 2015). 
Las preferencias por el tamaño y forma del grano son muy variables y dependen de cada país, 
región y cultura (Fitzgerald et al., 2009; Calingacion et al., 2014; Concepcion et al., 2015). Es así 
como en Japón, Corea, norte de China y Sri Lanka prefieren consumir un grano corto. En cambio, 
en el sur de China, India, Pakistán, Tailandia, y muchos países de África y América prefieren 
consumir un grano largo y delgado (Calingacion et al., 2014). En este aspecto se puede mencionar 
que la población chilena prefiere consumir, principalmente, un grano de tipo largo-ancho.

Tamaño y forma del grano
El largo, ancho y grosor del grano son usados para describir las dimensiones físicas del grano, 
mientras que la forma del grano se expresa mediante la relación largo/ancho (Bao, 2014). 

En diversos estudios se ha identificado un amplio número de QTLs que controlan estas 
características a través del proceso de mapeo de poblaciones biparentales, estudios de asociación 
del genoma completo (´GWAS, genome-wide association studies`) y/o poblaciones naturales (Fan 
et al., 2006; Luo et al., 2013; Si et al., 2016). 
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Varios de los genes identificados en los principales QTLs han sido clonados y caracterizados 
funcionalmente a través de un mapeo fino. Wan et al. (2006) identificaron que el largo del grano 
era controlado por el gen recesivo gl-3. El mapeo genético de este gen sugirió que podía ser 
el mismo gen que controla el peso del grano, GS3 (Li et al., 2004). Posteriormente, el gen GS3 
fue clonado (Fan et al., 2006) y se confirmó que controlaba el largo y peso del grano y que, 
adicionalmente, tenía un efecto menor en la determinación del ancho y espesor del grano (Wan 
et al., 2006; Takano-Kai et al., 2009). Finalmente, la función de este gen fue confirmada mediante 
transformación genética (Takano-Kai et al., 2009).

Otros genes identificados son: GL3 (Hu et al., 2012; Zhang et al., 2012; Qi et al., 2012), GW2 (Song 
et al., 2007), GS2 (Che et al., 2015; Duan et al., 2015; Hu et al., 2015), GS3 (Fan et al., 2006; Takano-
Kai et al., 2013), GW5 (Weng et al., 2008), qSW5 (Shomura et al., 2008; Weng et al., 2008), GS5 (Li et 
al., 2011), GS6 (Guo et al., 2009), GW8 (Xie et al., 2006), DEP1 (Huang et al., 2009), SRS1/DEP2 (Abe 
et al., 2010), qGL7/qSS7 (Bai et al., 2010; Qi et al., 2012; Shao et al., 2012), SRS3 (Kitagawa et al., 
2010), SRS5 (Segami et al., 2012), D2 (Hong et al., 2003), tgw11 (Oh et al., 2011), GIF1 (Wang et al., 
2008), GL3 (Hu et al., 2012; Zhang et al., 2012; Qi et al., 2012), OsSPL16 (Wang et al, 2012). Todos 
estos genes pueden proveer las bases para la selección asistida y la piramidación de genes en el 
desarrollo de nuevas variedades. 

Recientemente, utilizando la tecnología de edición de genes, se han editado los genes GS3, 
responsables del largo del grano, y el gen Gn1a que controla el número de granos en cuatro 
variedades, lográndose granos más largos y un aumento en el peso de los granos (Fiaz et al., 
2019). En forma similar, la edición de los genes GW2, GW5 y TGW6, que regulan el peso del grano 
en forma negativa, produjeron un aumento en el tamaño y el peso de 1.000 granos (Li et al., 
2018). 

Panza blanca y translucidez del grano
La panza blanca es una característica que afecta negativamente la calidad del grano, la aceptación 
del arroz por los consumidores (Fitzgerald et al., 2009), el rendimiento industrial, el porcentaje de 
grano entero (Zhou et al., 2015) y la palatabilidad del grano cocido (Cheng et al., 2005). 

El endospermo blanco opaco o con gránulos de almidón blancos, conocido como panza blanca 
(centro blanco), se debe principalmente a la presencia de un tipo diferente de gránulos de 
almidón (más largos, anchos, gruesos y pesados) empaquetados en forma diferentes, más suelta 
y con la presencia de espacios de aire entre ellos, al contrario del endosperma translúcido, 
donde los gránulos de almidón son más pequeños, tienen forma de poliedro, están fuertemente 
empaquetados y no presentan espacios de aire entre ellos (Gao et al., 2016; Kaneko et al., 2016; Xi 
et al., 2016). 

Los gránulos opacos de almidón poseen una composición química diferente a las zonas 
translúcidas. Los granos opacos poseen menor contenido de almidón, proteínas y algunos 
aminoácidos comparados con los gránulos translúcidos (Xi et al., 2016). Por otro lado, la 
presencia de endospermo opaco presenta también un comportamiento muy diferente desde 
el punto de vista físico-químico, morfológico, térmico, de cocción y textura en comparación 
al endospermo translúcido. En relación a la calidad, las regiones con panza blanca en el grano 
presentan una menor calidad que se expresa en una baja consistencia de gelatinización, menor 
aumento de volumen y mayor dureza que las partes transparentes, y con pequeñas diferencias 
en las propiedades de gelatinización medidas por el ´Rapid Visco Analyzer` (RVA) (Cheng et al., 
2005). Esta menor calidad del grano con panza blanca se asociaría, principalmente, a la mayor 
temperatura de transición y entalpía de gelatinización (ΔH) que la parte traslúcida, lo que se 
traduciría en mayor requerimiento de energía para la gelatinización (Cheng et al., 2005). 

La formación del endosperma opaco está determinado por factores genéticos que afectan la 
formación de almidón y la estructura de los gránulos de almidón, y por condiciones ambientales 
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particulares especialmente de alta temperatura durante la etapa del llenado del grano (Tabata et 
al., 2007; Li et al., 2014; Murata et al., 2014; Nevame et al., 2018) y viento seco (Wada et al., 2014). 

Altas temperaturas durante la madurez del grano reducen el porcentaje de grano entero, 
deterioran la apariencia del grano y reducen la palatabilidad debido al aumento de la panza 
blanca en el grano (Kobayashi et al., 2007; Tabata et al., 2007; Chun et al., 2009). Por ejemplo, 
temperaturas mayores a 26 °C aumentan la panza blanca y reducen el peso del grano (Tashiro 
y Wardlaw, 1991). Altas temperaturas durante el día o la noche aceleran el llenado de grano 
(Cheng et al., 2005), produciendo una mayor activación de los genes que catalizan (utilizan) el 
almidón, en comparación de aquellos que lo sintetizan (Yamakawa et al., 2007; Ishimaru et al., 
2009; Murata et al., 2014; Kaneko et al., 2016; Nakata et al., 2017), reduciendo la calidad culinaria 
del arroz. Otros estudios han demostrado que las altas temperaturas promueven una reducción 
del contenido de amilosa y cambios en la estructura de la amilopectina (Cheng et al., 2005), 
proteínas, aminoácidos y algunos minerales como manganeso, potasio y magnesio (Xi et al., 
2016), y una activación de la enzima α-amilasa (Iwasawa et al., 2009; Ishimaru et al., 2009; Nakata 
et al., 2017), lo que produciría pequeños espacios opacos que se podrían distribuir en diferentes 
partes del grano, reduciendo su calidad (Tashiro y Wardlaw, 1991).

En general, los arroces que crecen y tienen un llenado de grano en zonas donde predominan 
las altas temperaturas, presentan una mayor proporción de panza blanca en los granos, en 
comparación con aquellos que crecen y se desarrollan en zonas templadas (Lyman et al., 2013; 
Bao, 2014). Otro factor que también incide en esta característica es la presencia de vientos secos 
durante el proceso del llenado del grano, lo que produce un déficit de agua temporal en la 
planta e induce la producción de mayor porcentaje de panza blanca (Wada et al., 2014). 

La panza blanca se puede presentar en diferentes sectores del grano, reduciendo su 
transparencia, centro (centro blanco), parte ventral y/o dorsal del grano. La transparencia del 
grano se evalúa con un instrumento que mide el paso de la luz a través del grano (Bao, 2014). 
Esta evaluación se puede utilizar para medir el área afectada por panza blanca en el endosperma, 
el grado de panza blanca en el endosperma, y/o el porcentaje de granos con panza blanca (Gao 
et al., 2016). 

Diversos estudios genéticos han identificado QTLs asociados a panza blanca (Li et al., 2003a;  
2003b; Wan et al., 2005; Kobayashi et al., 2007; Tabata et al., 2007; Zhou et al., 2009b; Liu et al., 
2012; Mei et al., 2013; Peng et al., 2014; Wada et al., 2014; Sun et al., 2015; Chen et al., 2016; Gao 
et al., 2016; Zhao et al., 2016). Asimismo, varios genes candidatos han sido mapeados finamente 
(Zhou et al., 2009a; Guo et al., 2011; Gao et al., 2016; Zhu et al., 2018; Misra et al., 2019) y un gen 
mayor chalk5 fue clonado (Li et al., 2014).

Calidad culinaria y de consumo
Se refieren a la facilidad de cocción del arroz, como también a características sensoriales tales 
como textura, elasticidad, pegajosidad y la sensación a la masticación del arroz cocido. Estas 
características están controladas por las propiedades físico-químicas del almidón, relacionadas 
con su contenido aparente de amilosa, la presencia de panza blanca, la temperatura de 
gelatinización, la consistencia del gel, y también por las propiedades de viscosidad de la pasta, 
absorción del agua, expansión y elongación del grano cocido. 

Los parámetros de consumo, de textura, sabor y aroma son más difíciles de definir y estandarizar, 
ya que dependen de las preferencias de los consumidores (Cheng et al., 2005; Tian et al., 2005; 
Bao, 2014; Hsu et al., 2014; Wang et al., 2017). Las características de calidad y consumo del arroz 
son influenciadas también por factores genéticos y ambientales (Hsu et al., 2014; Misra et al., 
2017; Wang et al., 2017).
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Características químicas y tecnológicas del grano de arroz

Almidón
El almidón es el componente más importante del grano de arroz, ya que comprende alrededor de 
un 95 % del peso seco del grano (Fitzgerald et al., 2009) y es un factor determinante en la calidad 
culinaria y de consumo del grano. El almidón es un carbohidrato compuesto por dos polímeros 
de glucosa diferentes, amilosa y amilopectina (Li et al., 2015), los cuales influencian varias 
propiedades de calidad como viscosidad de la pasta, temperatura de gelatinización, consistencia 
del gel y textura del grano cocido (Bao, 2012).

Amilosa. Es una molécula moderadamente ramificada que posee entre tres y 11 ramas y una 
longitud promedio de cadena de unas 200 unidades de glucosa. La síntesis de la amilosa en el 
grano de arroz está catalizada, principalmente, por la enzima llamada almidón sintasa, unida a 
gránulos I (´granule-bound-starch-synthase I`, GBSSI) y esencial para la elongación de las cadenas 
largas; las enzimas ramificantes del almidón (´starch branching enzymes`, SBEs), importantes en 
la síntesis de las cadenas cortas de amilosa (Li et al., 2015); y aquellas encargadas de romper las 
ramificaciones (´debranching enzymes`, DBEs) (Fasahat et al., 2014). Otras enzimas que participan 
en la síntesis de la amilosa son las almidón sintasa, generadas por los genes SS (SSI, SSII, SSIII y 
SSIV) importantes en la síntesis de amilopectina, aunque su función en la síntesis de amilosa aún 
no está clara. Además de la enzima GBSSI que controla la producción de amilosa en el grano, 
existe la enzima GBSSII que está asociada a la síntesis de amilosa en hojas y en otros órganos de 
la planta que no tienen una función de reserva, como es el caso de la amilosa del grano (Sano, 
1984). Estos genes afectan la calidad culinaria del grano de arroz, actuando en diferentes estados 
del llenado del grano (Sun et al., 2011).

El contenido de amilosa del grano de arroz tiene un profundo impacto en su aceptabilidad 
y propiedades sensoriales, como la textura del grano cocido. El contenido de amilosa está 
directamente relacionado con la absorción de agua, el volumen de expansión, la suavidad y la 
separación de los granos cocidos, e inversamente relacionado con la cohesividad, la blandura, y el 
brillo del grano (Lapitan et al., 2009; Biselli et al., 2014; Li et al., 2015). 

El mayor contenido de amilosa está asociado también a una mayor resistencia a la fermentación 
del almidón, cuyo proceso se realiza en el intestino grueso del hombre, lo cual tiene varios efectos 
positivos en la salud, como la reducción del índice de glucosa (Fitzgerald et al., 2011). En este 
aspecto, se ha detectado una amplia variabilidad genética asociada al índice glicémico y varios 
alelos tienen una influencia diferencial en el nivel del índice glicémico. Esta situación podría 
permitir seleccionar genotipos y desarrollar variedades que contribuyan a mantener un bajo índice 
glicémico, basado en el contenido de amilosa y otras características químicas del grano (Atkinson et 
al., 2008; Fitzgerald et al., 2011), como el contenido de fibra dietética soluble, y tamaño y forma de 
las partículas de almidón. Es así como, el consumo de arroz con mayor contenido de amilosa, fibra 
soluble en el grano, y el uso de un tipo de cocción que no facilite la liberación del almidón, podría 
favorecer la mantención de un menor índice glicémico (Boers et al., 2015).

La cuantificación del contenido de amilosa es compleja, debido a que la amilosa y la amilopectina 
no presentan una estructura molecular única, sino varias clases de moléculas, por lo tanto, el 
contenido de amilosa se mide como el contenido aparente de amilosa (Fasahat et al., 2014). 
Variedades con el mismo contenido aparente de amilosa pueden tener propiedades culinarias 
y de consumo muy diferentes. Esta situación se acentúa, pues la calidad culinaria es una 
característica compleja determinada por múltiples factores genéticos y ambientales (Fasahat et 
al., 2014).

Basado en el contenido de amilosa, los granos de arroz se pueden clasificar en: granos cerosos 
con un contenido de amilosa entre 0 y 2 %; variedades con muy bajo contenido de amilosa (2- 
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a 10 %); variedades con contenido bajo (10 a 20 %), medio (20 a 25 %) y alto (> 25 %) (Juliano, 
1992). Las variedades de arroz tipo indica se caracterizan por tener alto porcentaje de amilosa (> 
25 %) siendo arroces secos, duros y con granos que se separan y endurecen fácilmente después 
de cocidos. Granos de variedades con porcentajes intermedios de amilosa (20 a 25 %) son 
blandos, pero no pegajosos (Juliano, 1971). Las variedades de tipo japonica se caracterizan por 
presentar bajo contenido de amilosa, granos más blandos, de mayor cohesión, más pegajosos y 
cremosos. Las variedades con bajo y muy bajo contenido de amilosa son pegajosas (Fasahat et al., 
2014; Biselli et al., 2014). 

La cantidad y calidad del almidón determina también usos bien específicos. Por ejemplo, las 
variedades indica con alto contenido de amilosa se utilizan, generalmente, para la fabricación 
de fideos, mientras que las variedades japonica no se pueden usar en este proceso por sí solas y 
se deben usar en mezcla para ajustarse a la textura de los fideos, debido a que el almidón de las 
variedades japonica presenta una lenta tasa de retrogradación, aunque posea un contenido de 
amilosa similar a las variedades indica (Lu et al., 2009).

El menor y mayor contenido de amilosa en el grano se puede explicar por la presencia de 
diferentes secuencias en el ADN; por ejemplo, las variedades con bajo contenido de amilosa 
poseen la secuencia AGTTATA y las variedades intermedias y altas la secuencia AGGTATA (Ayres 
et al., 1997). Sin embargo, esta diferencia en las secuencias de ADN no permite distinguir las 
variedades con un contenido intermedio de aquellas que poseen alto contenido de amilosa 
(Dobo et al., 2010). 

El contenido de amilosa es una característica compleja que está controlada, principalmente, 
por el gen ceroso (waxy, Wx) que codifica al almidón sintasa unido al gránulo (GBSS) (Wang et 
al., 1995; Smith et al., 1997; He et al., 1999). El gen Wx está formado por 14 exones y 13 intrones 
(Wang et al., 1990). En este contexto, se han identificado también otros genes/QTLs (regiones del 
genoma) menores que estarían influyendo en el contenido de amilosa (Tan et al., 1999; He et al., 
1999; Aluko et al., 2004; Zheng et al., 2008; Misra et al., 2017; Wang et al., 2017). Estudios recientes 
han demostrado que es posible manipular (editar) el gen responsable de la síntesis de la amilosa 
(Wx) en arroz, con el objetivo de alterar el contenido de amilosa en el grano, ya sea reduciendo 
su contenido (Terada et al., 2000; Zhang et al., 2011; Ma et al., 2015; Zhang et al., 2017; 2018) o 
aumentándolo (Sun et al., 2017).

El gen ceroso (Wx) posee varios alelos, Wxa, Wxb, que están asociados a diferentes tipos de 
arroz. Es así como el tipo indica que tiene 25 % de amilosa, posee el alelo Wxa, en cambio el 
tipo japonica, que tiene 15 %, posee el alelo Wxb (Sano, 1984). Las diferencias entre ambos tipos 
de arroz se ven reflejadas también en el contenido de almidón, tamaño del grano, entre otras 
características (Biselli et al., 2014). Plantas con el alelo Wxa pueden acumular más proteínas en el 
endosperma durante el llenado del grano que las plantas con el alelo Wxb (Mikami et al., 2000; Cai 
et al., 2000). Por otro lado, varios estudios han determinado la presencia de otros alelos en el gen 
Wx, como alelo el Wxop en variedades indica de India, Nepal, Indonesia y China, que presentan un 
grano opaco, con panza blanca y contenido bajo en amilosa. También el alelo wx presente sólo en 
las variedades cerosas (Mikami et al., 2008), el alelo Wxin presente en las variedades aromatica y 
japonica tropical con un contenido intermedio de amilosa (Dobo et al., 2010), y otros como Wxmq 
(Sato et al., 2002) y Wxhp (Liu et al., 2009a). Por otro lado, Teng et al (2012) reportaron la presencia 
de cinco alelos Wx, Wx1, Wxg1, Wxg2, y Wxg3, que estarían asociados a arroces glutinosos y con bajo, 
intermedio y alto (I y II) contenido de amilosa aparente, respectivamente. 

Un estudio reciente determinó que, durante el proceso de domesticación del arroz asiático, el 
alelo Wxlv se habría originado directamente del haplotipo (Wxlv-w) del arroz silvestre, debido al 
proceso de selección artificial o un nuevo proceso de domesticación, el que luego se dividió en 
diferentes haplotipos. Es así como los primeros alelos que aparecieron en el arroz tipo japonica 
fueron Wxb y Wxin, los que se originaron temprano en el proceso de domesticación del haplotipo 
WxLv-I. Por el contrario, los alelos Wxa y Wxop fueron seleccionados más tarde y se derivaron de los 
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haplotipos Wxlv-II y Wxlv-IV, respectivamente. Luego, una mutación nula en el alelo Wxb del arroz 
japonica produjo el arroz glutinoso; sin embargo, esta misma mutación está presente en el arroz 
tipo indica, lo que confirma la presencia de introgresión desde japonica a indica. Finalmente, se 
plantea que el alelo Wxmp se habría originado del alelo Wxb (Zhang et al., 2019).

La distribución geográfica de estos alelos del gen de la amilosa señala que Wxlv y Wxin estarían 
asociados a las regiones tropicales, mientras que los alelos Wxa y Wxb estarían distribuidos en las 
zonas templadas. Además, el alelo Wxb se distribuiría en las zonas de altura tales como el norte de 
China y Japón, mientras que el alelo Wxa está asociado a áreas de mediana altura como el centro 
y el sur de China. Por ello, Wxb habría sido seleccionado en las poblaciones de arroz japonica en 
regiones templadas, mientras el grupo japonica tropical mantuvo el alelo Wxin, el arroz tipo indica 
el Wxa y el arroz tipo aus mantuvo el alelo ancestral Wxlv. El alelo Wxlv afecta en forma importante 
las propiedades sensoriales del arroz, modulando el tamaño de las moléculas de amilosa (Zhang 
et al., 2019). 

Amilopectina. Es un polímero de glucosa altamente ramificado, con un alto número de ramas 
cortas y de alto peso molecular (Juliano, 1971). La amilopectina juega un rol fundamental en 
la calidad del arroz, puesto que está asociada al proceso de gelatinización, temperatura de 
gelatinización de la pasta, pegajosidad y facilidad de retrogradación (Lii et al., 2004). 

La amilopectina es sintetizada al menos por cuatro tipos de enzimas: la enzima almidón sintasa 
(SS): la enzima ramificante del almidón (BEs), la enzima desramificante del almidón (DBEs) y la 
enzima almidón fosforilasa (Pho), todas las cuales poseen múltiples isoformas (Tian et al., 2009), y 
algunas de ellas forman complejos activos con proteínas (Crofts et al., 2015).

Temperatura de gelatinización
La temperatura de gelatinización es una propiedad fisicoquímica que refleja directamente la 
calidad culinaria del arroz en términos del tiempo y la energía requerida para la cocción del 
arroz (Tian et al., 2005; Bao, 2014). La temperatura de gelatinización es el rango de temperatura 
donde al menos 90 % de los gránulos de almidón se hinchan irreversiblemente en agua caliente, 
con pérdida de su cristalinidad y birrefringencia (Martínez y Cuevas, 1989). La temperatura de 
gelatinización está altamente correlacionada con el valor de dispersión en álcali que refleja la 
facilidad de desintegración del arroz pulido en hidróxido de potasio diluido, donde el mayor 
grado de dispersión está asociado a una menor temperatura de gelatinización (Tian et al., 2005).

La temperatura de gelatinización varía entre 55 y 85 °C. Es un indicador del tiempo de cocción del 
arroz y se relaciona con la absorción de agua, el volumen de expansión y la elongación del grano 
cocido (Tian et al., 2005). La temperatura de gelatinización del arroz se puede clasificar como baja 
(63 a 68 °C), intermedia (69 a 73 °C) y alta (74 a 80 °C) (Martínez y Cuevas, 1989). Los arroces con 
alta temperatura de gelatinización se elongan menos, requieren más agua y tiempo de cocción 
que aquellos que poseen una temperatura de gelatinización baja o intermedia. 

En general, el arroz japonica tiene un menor valor de gelatinización que las variedades de arroz 
tipo indica, debido a la constitución de su amilopectina (Sun et al., 2011). El alto contenido de 
amilosa y temperatura de gelatinización pueden conferir beneficios nutricionales y para la salud, 
los que estarían asociados a la baja digestión de la amilosa en el intestino (Wang et al., 2015).

El gen ceroso (Wx) afecta la temperatura de gelatinización (Tan et al., 1999; Waters et al., 2006) 
aunque ésta está controlada, principalmente, por el gen alk (alkali degeneration locus) que codifica 
a la enzima almidón sintasa soluble IIa (´soluble starch synthase IIa`, SSIIa) (Umemoto et al., 2002; 
He et al., 2006; Wang et al., 2007), con presencia de polimorfismos, genes modificadores (Aluko et 
al., 2004; Fan et al., 2006), otros genes relacionados con la síntesis de almidón (Bao et al., 2002; Tian 
et al., 2009) y otros factores, como la presencia de panza blanca que aumenta la energía requerida 
para la gelatinización (Cheng et al., 2005). El gen alk fue clonado (Gao et al., 2003) y su expresión 
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fue confirmada por medio de transformación genética (Gao et al., 2011). Aunque la temperatura 
de gelatinización es controlada por el gen alk, este gen menor también afecta en el contenido de 
amilosa y la consistencia del gel. Paralelo a esta situación se han identificado también varios QTLs 
asociados a la temperatura de gelatinización (Tian et al., 2005; Wang et al., 2017). 

Textura
La textura del grano cocido es afectada por varios factores; entre ellos, el contenido aparente de 
amilosa (Juliano, 2003) y algunos procesos de poscosecha (Champagne et al., 2004), como la tasa 
de molinado (Park et al., 2001) y los métodos de cocción (Leelayuthsoontorn y Thipayarat, 2006).

Una manera indirecta de evaluar la textura del grano es a través del contenido aparente de 
amilosa, dada la importancia del gen Waxy (Tian et al., 2009; Su et al., 2011), aunque existen 
también genes menores/QTLs asociados a esta característica (Tian et al., 2009; Sun et al., 2011; 
Wang et al., 2017). Sin embargo, la consistencia del gel puede ser una medida más adecuada para 
evaluar la textura del grano, debido a que el mayor determinante de la consistencia del gel es la 
amilopectina (Tian et al., 2009). La consistencia del gel expresa la tendencia del arroz cocido a 
endurecerse cuando se enfría. Se puede clasificar en consistencia dura (27-35 mm), media (36-
49 mm), suave o blanda (> 50 mm) (Bao, 2014). El flujo del gel es inversamente proporcional a la 
consistencia del gel. El mayor largo del gel corresponde a la categoría suave, en tanto que el corto 
a la consistencia dura (Martínez y Cuevas, 1989). La consistencia del gel es afectada también por 
el contenido de proteínas, lípidos, período de almacenaje del grano antes del procesamiento, y 
también por el tamaño de las partículas de la harina.

La investigación reciente ha demostrado que la estructura molecular del almidón (distribución 
y largo de las ramas) está asociada a la textura (dureza y glutinosidad) del grano cocido, 
independientemente del contenido de amilosa. Es así como las variedades de arroz que poseen 
menores pesos moleculares y mayores proporciones de cadenas largas de amilosa, tienen 
una textura más dura después de la cocción, en comparación a aquellas que poseen pesos 
moleculares mayores de amilosa y una mayor proporción de cadenas más cortas (Li et al., 2017). 
Adicionalmente se ha determinado que el contenido de amilopectina y las cadenas cortas de 
amilopectina están positivamente correlacionadas con la glutinosidad del arroz cocido, en un 
amplio rango de contenidos de amilosa (Li et al., 2017).

La glutinosidad aumenta con la reducción del contenido de amilosa en el grano y con un 
incremento de la cantidad de amilopectina en la solución, proporción de cadenas cortas de 
amilopectina y de menor peso molecular (Li et al., 2016). Es así como una variedad glutinosa, 
después de la cocción, liberará al agua más amilopectina con cadenas cortas y de mayor peso 
molecular que una variedad menos glutinosa que liberará más amilosa y poseerá una textura más 
dura (Li et al., 2016).

Viscosidad de la pasta
El gen Wx está fuertemente involucrado en la viscosidad de la pasta (Bao et al., 2000; Wang et 
al., 2007; Zheng et al., 2012). La viscosidad de la pasta se mide generalmente con el viscosímetro 
´Rapid Visco-Analyser` (RVA) y puede ser usado para diferenciar la calidad de los arroces que 
poseen similar contenido de amilosa. El RVA simula el proceso de cocción del arroz y mide la 
facilidad de ruptura de los gránulos hinchados de almidón. De esta manera, indica el grado de 
estabilidad de los gránulos durante el proceso de cocción (Bao, 2014). 

El RVA mide las siguientes propiedades: ruptura de la viscosidad (BDV), la viscosidad máxima 
alcanzada (PV) y la viscosidad de la masa (TV). La ruptura de la viscosidad tiene una correlación 
directa con la consistencia del gel. La retrogradación (SBV) se calcula como la diferencia entre la 
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viscosidad final (FV) y la viscosidad máxima, y exhibe el grado de retrogradación o dureza de la 
pasta de almidón después de enfriarse. Un SBV bajo está relacionado con la blandura y buena 
calidad sensorial del arroz cocido. Es así que un arroz de buena calidad, debe tener un BDV alto y 
SBV y FV bajos (Yan et al., 2005).

El RVA revela información funcional que resulta complementaria a aquella proporcionada por 
la evaluación del contenido de amilosa, ya que el proceso de calentamiento del almidón en 
presencia de agua, está directamente relacionada con la calidad de la cocción y, con ello, con 
la percepción de la calidad sensorial del arroz. El uso de esta tecnología permite evaluar los 
genotipos durante su proceso de selección y asegurar que la calidad de las nuevas variedades 
sean las que demanda el mercado. 

Aroma
Se han identificado varios compuestos químicos responsables del aroma del grano en arroz, 
siendo el más importante el 2-acetil-1-pirrolina (2AP) (Buttery et al., 1983; 1988; Gaur et al., 
2016; Wakte et al., 2017). Los altos niveles de 2AP se deben a una deficiencia en el exón 7 
(Bradbury et al., 2005) o exón 2 (Shi et al., 2008) del gen que codifica la enzima betaína-aldehído 
deshidrogenasa (BADH2), lo que produce una acumulación de 2AP, que es el responsable del 
aroma (Bradbury et al., 2005; 2008). 

El gen responsable del aroma en arroz Basmati y Jasmine es BADH2 (Bradbury et al., 2005), sin 
embargo, se han identificado otros alelos (He y Park, 2015; Bindusree et al., 2017) y otros genes en 
diferentes variedades (Amarawathi et al., 2008; Fitzgerald et al., 2008). La edición del gen Badh2 
resultó en un aumento en la cantidad de 2AP y en la fragancia en el arroz (Shan et al., 2015).

Otras características
Otros parámetros, como la absorción de agua, volumen y elongación de expansión del grano 
cocido, también son utilizados como criterios de calidad del grano de arroz cocido. En este 
sentido, también se han identificado algunos QTLs relacionados con la elongación del grano (Rani 
et al., 2011) y con la absorción de agua y expansión del grano (Tian et al., 2005).

Composición química
El arroz es el alimento básico predominante para muchos países de Asia y el Pacífico, de América 
del Norte y del Sur y de África. Este cereal proporciona 20 % del suministro de energía alimentaria 
del mundo (FAO, 2004). 

En el mundo se produce y consume una amplia variedad de tipo de arroces, entre los cuales se 
pueden mencionar: blanco pulido, integral, rojo, púrpura-negro (Cuadro 2).

El mayor contenido de proteínas lo presentan los granos de colores negro-púrpura, seguido 
del arroz rojo, integral y blanco pulido, respectivamente (Cuadro 2). El arroz rojo tiene un mayor 
contenido de minerales, seguido de los arroces negro-púrpura. El contenido de zinc es mayor 
también en el arroz rojo, a diferencia del contenido de fibra que es mayor en el arroz negro 
(Cuadro 2).
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Cuadro 2. Composición química (g) en varios tipos de arroz, basado en 100 gramos.

Tipo Proteína
(g)

Hierro
(g)

Zinc
(g)

Fibra
(g)

Blanco pulido 6,8 1,2 0,5 0,6

Integral 7,9 2,2 0,5 2,8

Rojo 7,0 5,5 3,3 2,0

Púrpura 8,3 3,4 2,2 1,4

Negro 8,5 3,5 - 4,9

  Fuente: FAO, 2004. 

Principales fracciones del grano
La elaboración del arroz con cáscara entrega diferentes fracciones como el arroz integral, arroz 
pulido, salvado, harinilla y cáscara. Este procedimiento rinde aproximadamente 20 % de cascarilla, 
10 a 12 % de pulido (salvado y harinilla), y 65 a 70 % de endosperma. El arroz elaborado puede 
tener un rendimiento de 50 a 65 % de grano entero; el pulido puede alcanzar entre 10 y 12 % 
(afrecho 3 %, harinilla 5 a 8 %, y germen 2 %); los granos quebrados entre 15 y 20 %; y las puntillas 
2 %, dependiendo de las condiciones climáticas, genéticas, agronómicas e industriales. 

El proceso de elaboración involucra dos procesos (blanqueadora 1 y blanqueadora 2 o pulido). En 
el primer proceso se eliminan las capas correspondientes al pericarpio, tegumento y alguna parte 
del germen, dando origen al subproducto conocido como salvado o afrechillo. En el segundo 
proceso se eliminan las capas que quedan adheridas al grano y la aleurona, dando origen al 
subproducto conocido como pulido. El salvado o afrechillo y el pulido pueden mantenerse 
separados o juntos en un solo producto, dependiendo de la empresa. 

El análisis químico de cada producto y subproducto señala que los principales componentes de 
la cáscara son la fibra cruda (41,1 %) y el extracto no nitrogenado (29,2 %). El salvado presenta un 
buen porcentaje de proteínas (12,5 %), grasa (13,1 %), fibra cruda (12,5 %) y un 42,0 % de extracto 
no nitrogenado. El pulido posee también un alto contenido de proteínas (12,5 %), grasa (11,2 %) 
y extracto no nitrogenado (56,1 %). Finalmente, en el arroz sin cáscara se encuentra un contenido 
de proteína de 8,4 % y un contenido no nitrogenado de 76,3 % (Cuadro 3). 

Cuadro 3. Composición química del arroz y sus subproductos. 

Composición química
Arroz y subproductos

Cáscara Salvado con 
germen

Pulido Arroz sin 
cáscara

Materia seca (%) 92,4 90,8 90,4 88,2

Proteína, N×6,25 (%) 2,8 12,5 12,5 8,4

Grasa (%) 0,8 13,1 11,8 1,7

Fibra cruda (%) 41,1 12,5 3,2 0,9

Extracto no nitrogenado (%) 29,2 42,0 56,1 76,3

Cenizas (%) 18,4 10,8 6,9 1,0
Fuente: Gómez, 1978.
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La proteína de almacenaje del grano de arroz está constituida por cuatro fracciones: albúminas 
(9 a 11 %), globulina (7 a 15 %), prolamina (2 a 4 %) y glutelina (80 %) de acuerdo a su diferente 
solubilidad (Chen et al., 2018). La glutelina es el mayor componente de la proteína y está 
concentrada, principalmente, en el salvado. Es de más fácil digestión y posee mayor contenido de 
lisina, en comparación con la prolamina que representa un 5 % y está distribuida ampliamente en 
los diferentes componentes del grano (Yamagata et al., 1982). 

El contenido de la proteína es una característica que se hereda en forma cuantitativa y está 
afectada por el medio ambiente (Shewry, 2007). No obstante, es importante mencionar que 
se han detectado QTLs para contenido de proteínas, (qPC1) que han sido funcionalmente 
caracterizados (Peng et al., 2014), y un QTL (qCFC5) para el contenido de grasa cruda (Liu et al., 
2009b; Qin et al., 2010) y su expresión (Wang et al., 2008).

Productos y subproductos
Por otro lado, el análisis comparativo de la composición química del arroz paddy, integral, 
elaborado, salvado y cáscara, señala que el salvado posee el máximo contenido energético y 
proteico, seguido del arroz integral, arroz pulido y cáscara. Considerando la composición química, 
el arroz integral posee un mayor contenido energético, proteico, fibra y grasa, pero un menor 
contenido de carbohidratos, comparado con el arroz pulido. La comparación entre el arroz 
elaborado (pulido) e integral señala que el arroz integral posee mayor porcentaje de proteína, 
grasa, fibra y energía (Cuadro 4). 

Cuadro 4. Composición química de diferentes fracciones del grano de arroz (14% humedad).

Composición
Fracciones

Arroz paddy Arroz integral Arroz 
elaborado

Salvado Cáscara

Proteína cruda 
N×5,95 (g)

5,8-7,7 7,1-8,3 6,3-7,1 11,3-14,9 2,0-2,8

Grasa cruda (g) 1,5-2,3 1,6-2,8 0,3-0,5 15,0-29,7 0,3-0,8

Fibra cruda (g) 7,2-10,4 0,6-1,0 0,2-0,5 7,0-11,4 34,5-45,9

Ceniza cruda (g) 2,9-5,2 1,0-1,5 0,3-0,8 6,6-9,9 13,2-21,0

Carbohidratos (g) 64,0-73,0 73,0-87,0 77,0-89,0 34,0-62,0 22,0-34,0

Energía (kcal) 378 363-385 349-373 399-373 265-332

Densidad (g mL-1) 1,17-1,23 1,31 1,44-1,46 1,16-1,29 0,67-0,74
Fuente: Juliano, 1993.

La comparación del arroz blanco e integral crudo y cocido permite indicar que el arroz no posee 
colesterol. Existen sólo pequeñas diferencias en el contenido de proteínas e hidratos de carbono 
y sí se observa una mayor diferencia en el contenido de lípidos totales al comparar el arroz blanco 
e integral cocido (Cuadro 5).
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Cuadro 5. Composición química del arroz blanco e integral crudo y cocido.

Composición Arroz 
blanco

Arroz blanco 
cocido Arroz integral

Arroz 
integral 
cocido

Energía (kcal) 370 130 367 112

Humedad (g) 10,5 68,4 11,8 73,0

Cenizas (g) 0,5 0,4 1,2 0,4

Proteínas (g) 6,8 2,7 7,5 2,3

H. de C disponibles (g) 78,9 27,8 72,7 21,7

   Azúcares totales (g) s/i 0,1 0,7 s/i

Lípidos totales (g) 0,6 0,3 3,2 0,8

   Ácidos grasos saturados (g) 0,11 0,08 0,59 0,17

   Ácidos grasos mono-insaturados (g) 0,20 0,09 1,05 0,30

   Ácidos grasos poli-insaturados (g) 0,20 0,08 1,00 0,30

   Ácidos grasos trans (g) s/i s/i s/i s/i

Colesterol (mg) 0,0 0,0 0,0 0,0
Fuente: Departamento de Agricultura de U.S.A.  (USDA), Servicio de Investigación Agrícola. Base de datos composición de los 
alimentos. s/i: sin información.

Vitaminas y minerales
El mayor contenido de vitaminas del grupo B se concentra en el salvado al igual que el tocoferol 
(vitamina E). Situación similar ocurre cuando se compara el arroz integral con el arroz elaborado. 
La mayor concentración de calcio, hierro, zinc y fósforo se encuentra en el salvado, seguido del 
arroz integral (Cuadro 6). 

Cuadro 6. Contenido de vitaminas y minerales de diferentes fracciones del grano de arroz. (14 % 
Humedad).

Vitaminas/minerales
Fracciones

Arroz 
paddy

Arroz integral Arroz 
elaborado

Salvado Cáscara

Tiamina, Vit B1 (mg) 0,26-0,33 0,29-0,61 0,02-0,11 1,20-2,40 0,09-0,21

Riboflavina Vit B2 (mg) 0,06-0,11 0,04-0,14 0,02-0,06 0,18-0,43 0,05-0,07

Niacina (mg) 2,9-5,6 3,5-5,3 1,3-2,4 26,7-49,9 1,6-4,2

α-Tocoferol (mg) 0,90-2,00 0,90-2,50 0,0-0,3 2,60-13,3 0

Calcio (mg) 10,0-80,0 10,0-50,0 10,0-30,0 30,0-120,0 60,0-130

Hierro (mg) 1,4-6,0 0,2-5,2 0,2-2,8 8,6-43,0 3,9-9,5

Zinc (mg) 1,7-3,1 0,6-2,8 0,6-2,3 4,3-25,8 0,9-4,0

Fósforo (mg) 0,17-0,39 0,17-0,43 0,08-0,15 1,1-2,5 0,03-0,07
Fuente: Juliano, 1993. 

El contenido de vitaminas en el arroz blanco e integral crudo y cocido indica que el arroz no posee 
vitaminas A, C, D y B12 (Cuadro 7). La comparación entre el arroz blanco e integral cocido señala que 
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el arroz integral posee una mayor cantidad de diferentes tipos de vitaminas. El arroz integral posee 
vitaminas E, K, B1 y B2, las que están ausentes en el arroz blanco. El contenido de niacina, vitamina B6, 
ácido pantoténico y folatos es mayor en el arroz integral en comparación al arroz blanco (Cuadro 7). 

Cuadro 7. Contenido de vitaminas del arroz blanco e integral crudo y cocido.

Composición Arroz 
blanco

Arroz blanco 
cocido

Arroz integral Arroz integral 
cocido

Humedad (g) 10,5 68,4 11,8 73,0

Vitamina A (µg EAR) 0,0 0,0 0,0 0,0

Vitamina C (mg) 0,0 0,0 0,0 0,0

Vitamina D (µg) 0,0 0,0 0,0 0,0

Vitamina E (mg ET) s/i 0,0 0,6 s/i

Vitamina K (µg) s/i 0,0 0,6 s/i

Vitamina B1 (mg) s/i 0,0 0,5 0,1

Vitamina B2 (mg) 0,1 0,0 0,1 0,0

Niacina (mg EN) 2,1 0,4 6,5 1,3

Vitamina B6 (mg) 0,1 0,1 0,5 0,1

Ácido pantoténico (mg) 0,8 0,4 1,1 0,4

Vitamina B12 (µg) 0,0 0,0 0,0 0,0

Folatos (µg EFA) 7,0 3,0 23,0 4,0
Fuente: Departamento de Agricultura de U.S.A. (USDA), Servicio de Investigación Agrícola. Base de datos composición de los 
alimentos. s/i: Sin información.

La comparación del contenido de minerales en el arroz blanco e integral crudo y cocido permite 
señalar que el producto crudo posee un mayor nivel de minerales que el producto cocido. La 
comparación del arroz integral cocido posee un mayor contenido de minerales que el arroz 
blanco cocido, con excepción del calcio (Cuadro 8).  

Cuadro 8. Contenido de minerales del arroz blanco e integral crudo y cocido.

Composición Arroz 
blanco

Arroz blanco 
cocido

Arroz integral Arroz integral 
cocido

Humedad (g) 10,5 68,4 11,8 73,0

Sodio (mg) 7,0 1,0 5,0 1,0

Potasio (mg) 77,0 35,0 250,0 79,0

Calcio (mg) 11,0 10,0 9,0 10,0

Fósforo (mg) 71,0 43,0 311,0 77,0

Magnesio (mg) 23,0 12,0 116,0 44,0

Hierro (mg) 1,6 0,2 1,3 0,5

Zinc (mg) 1,2 0,5 2,1 0,6

Cobre (mg) 0,2 0,1 0,3 0,1

Selenio (µg) 15,1 7,5 17,1 s/i
Fuente: Departamento de Agricultura de U.S.A. (USDA), Servicio de Investigación Agrícola. Base de datos composición de los 
alimentos. s/i: sin información.
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El arroz integral puede ser una fuente importante de vitaminas y minerales; sin embargo, al pulir 
el arroz varios componentes nutricionales tales como la fibra dietética, vitaminas y fenoles son 
eliminados, reduciendo el valor nutritivo del arroz.

La deficiencia de hierro y zinc en la alimentación de la población basada en arroz, ha llevado a 
algunos programas de mejoramiento de arroz a desarrollar variedades con alto contenido de 
hierro y zinc (biofortificación) para mejorar la salud de la población (Nakandalage et al., 2016). 

La información disponible permite señalar que existen diferencias genéticas en el contenido de 
minerales en arroz (Anandan et al., 2011; Jagadeesh et al., 2013). Sin embargo, existen escasos 
trabajos que hayan determinado los genes responsables de estas características.

Aminoácidos
Entre los aminoácidos analizados, la leucina, fenilalanina+tirosina y valina presentan un contenido 
más homogéneo al comparar todas las fracciones. El contenido de aminoácidos del arroz integral 
y del arroz pulido es bastante similar (Cuadro 9). La deficiencia de vitamina A en arroz llevó a 
desarrollar el arroz dorado en algunos programas de mejoramiento genético (Ye et al., 2000; Paine 
et al., 2005; Bouis y Saltzman, 2017; Giuliano, 2017).

Cuadro 9. Contenido de aminoácidos en fracciones del grano de arroz, humedad (14 %). 

Aminoácidos
Fracciones

Arroz paddy Arroz integral Arroz 
elaborado

Salvado Cáscara

Histidina 1,5 - 2,8 2,3 - 2,5 2,2 - 2,6 2,7 - 3,3 1,6 - 2,0

Isoleucina 3,0 - 4,8 3,4 - 4,4 3,5 - 4,6 2,7 - 4,1 3,2 - 4,0

Leucina 6,9 - 8,8 7,9 - 8,5 8,0 - 8,2 6,9 - 7,6 8,0 - 8,2

Lisina 3,2 - 4,7 3,7 - 4,1 3,2 - 4,0 4,8 - 5,4 3,8 - 5,4

Metionina +Cisteína 4,5 - 6,2 4,4 - 4,6 4,3 - 5,0 4,2 - 4,8 3,5 - 3,7

Fenilalanina +Tirosina 9,3 -10,5 8,6 - 9,3 9,3 -10,4 7,7 - 8,0 6,6 - 7,3

Treonina 3,0 - 4,5 3,7 - 3,8 3,5 - 3,7 3,8 - 4,2 4,2 - 5,0

Triptófano 3,0 - 4,5 3,7 - 3,8 3,5 - 3,7 3,8 - 4,2 4,2 - 5,0

Valina 4,6 - 7,0 4,8 - 6,3 4,7 - 6,5 4,9 - 6,0 5,5 - 7,5
Fuente: Juliano, 1993.

Estudios genéticos tendientes a identificar genes asociados a estas características, han detectado 
algunos QTLs responsables de la variación en el contenido de aminoácidos (Mahender et al., 2016; 
Bruno et al., 2017) y algunos minerales como zinc y hierro (Lu et al., 2008; García-Oliveira et al., 
2008; Norton et al., 2010; Anuradha et al., 2012), arsénico, cadmio, y selenio (Norton et al., 2010) y 
también el efecto genético y ambiental en la reducción de la acumulación de algunos minerales 
en el grano (Du et al., 2013; Tang et al., 2017).

Compuestos fenólicos
La información disponible permite indicar que los compuestos fenólicos poseen efectos 
beneficiosos para la salud, debido a la presencia de antioxidantes naturales (Meléndez-Martínez 
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et al., 2004; Zhang et al., 2006; Goufo y Trindade, 2014). Normalmente las células del cuerpo 
humano están expuestas a oxidantes provenientes de fuentes internas y externas, por lo que los 
antioxidantes participan para mantener el equilibrio entre estos compuestos. El desbalance de 
este equilibrio produce el estrés oxidativo que causa daño en las células y los tejidos, originando 
productos tóxicos que pueden afectar a procesos metabólicos y genéticos importantes. Entre ellos 
figuran la expresión de los genes, la actividad enzimática y la interrupción del mecanismo normal de 
la reparación de las células, lo que finalmente aumenta el riesgo de un envejecimiento prematuro y 
de contraer enfermedades cardiovasculares, diabetes y cáncer (Nam et al., 2005; Shao y Bao, 2015).

En este contexto, el grano de arroz puede contribuir positivamente a la salud humana, debido a la 
presencia de polifenoles, minerales, fibra, vitaminas y otros fitoquímicos (Min et al., 2011; Goufo y 
Trindade, 2014). En el arroz se han detectado varios compuestos con actividad antioxidante tales 
como tocoferol, tocotrienol y oryzanol (Iqbal et al., 2005). El contenido de fenoles está controlado 
por factores genéticos y de manejo del grano. Entre los factores genéticos, el color del pericarpio 
(Hu et al., 2003; Zhou et al., 2004; Min et al., 2011) como el del grano influyen en el tipo y contenido 
de fenoles (Goffman y Bergman, 2004; Shao et al., 2014). Es así como el grano con un color de 
pericarpio claro presenta principalmente fenoles de bajo peso molecular, como el ácido ferúlico 
y cumárico (Goffman y Bergman, 2004; Zhou et al., 2004), a diferencia de aquellos granos que 
poseen pericarpio rojo o negro, donde prevalecen los fenoles con mayor peso molecular, como la 
cianidina y peonidina (Oki et al., 2002; Hu et al., 2003; Goffman y Bergman, 2004; Zhang et al., 2006). 
En granos con pericarpio rojo existe una alta correlación entre actividad antioxidante y contenido 
de proantocianidinas, pero en el caso de granos con pericarpio negro la correlación depende del 
contenido de antocianos (Oki et al., 2002; Shao et al., 2018). Generalmente, los granos con pericarpio 
rojo o negro presentan una mayor actividad antioxidante que aquellos granos con un pericarpio 
café claro (Nam et al., 2005). Por otro lado, las variedades de arroces tipo japonica poseen mayor 
contenido de fenoles que las variedades indica (Heuberger et al., 2010; Zhang et al., 2010; Huang y 
Ng, 2011). 

Además de las características genéticas, el contenido de fenoles en la planta es afectado 
negativamente por el pulido del grano (Zhou et al., 2004), germinación del grano (Goffman y 
Bergman, 2004) y alta temperatura de almacenaje del grano (Tananuwong y Tangsrianugul, 2013). 
El pulido del grano reduce significativamente la concentración de fenoles en el grano, ya que los 
tegumentos contienen entre 70 y 90 % de los ácidos fenólicos totales del grano (Zhou et al., 2004), y 
aproximadamente 85 % de antocianos en los arroces negros (Hu et al., 2003). 

Existen dos genes (Rc y Rd) responsables del color del pericarpio del grano en arroz (Sweeney et al., 
2006; Furukawa et al., 2007). El gen Rc es responsable por el color crema del pericarpio y la cáscara 
del grano y, en conjunto con Rd, producen el color rojo del pericarpio y de la cáscara del grano. 
El gen Rd por sí sólo no tiene un fenotipo definido. El gen Rc codifica una proteína que permite 
la acumulación de proantocianidinas (Sweeney et al., 2006), mientras que el gen Rd produce una 
proteína que está involucrada en la ruta de la producción de antocianinas y proantocianidinas 
(Furukawa et al., 2007). En este aspecto, Yoshimura et al. (1997) identificaron dos loci Pb (Prp-b) y Pp 
(Prp-a) que producen el color negro del pericarpio, donde se sugiere que el gen Pb puede ser un 
mutante del gen Ra (Wang y Shu, 2007). 

En resumen, el arroz es una fuente rica de carbohidratos y de algunas vitaminas como tiamina, 
riboflavina y niacina. Sin embargo, el grano pulido posee un bajo contenido de minerales como 
hierro, zinc y calcio, comparado con otros cereales y legumbres. El tegumento del grano de arroz es 
una fuente importante de proteínas, vitaminas, minerales, compuestos antioxidantes y fitoesteroles, 
por lo cual tiene un alto potencial para la industria de alimentos. El arroz integral provee más 
minerales, vitaminas, fibra y fenoles que el arroz pulido (Bao, 2014; Mahender et al., 2016).

Como el arroz no proporciona todos los nutrientes necesarios para una alimentación adecuada, 
es recomendable combinarlos con otros alimentos de origen animal y vegetal, como hortalizas y 
leguminosas de grano, para complementar los nutrientes y obtener una buena alimentación.
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