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SILENCIAMIENTO DE REGIONES NOR
EN HEXAPLOIDES DE Andropogon L.
(POACEAE) REVELADAS POR FISH

Hidalgo M., EJ. Greizerstein, G.A. Norrmann. Universidad
Nacional del Nordeste (UNNE), Instituto de Botdnica del
Nordeste (IBONE-CONICET-UNNE), Corrientes, Argentina.
E-mail: mapyhidalgo@hotmail.com

A fin de inferir los procesos de diferenciacién
gendmica ocurridos durante la estabilizacion de los
alopoliploides del género Andropogon: A. barretoi
Norrmann & Quarin (2n=6x=60), A. exaratus Hackel
(2n=6x=60), A. glaucophyllus Roseng., B.R. Arrill. &
Izag. (2n=6x=60) y A. gerardii Vitman (2n=6x=60),
en este trabajo se extiendieron los analisis
citogenéticos aplicando la técnica de Hibridacion In
Situ Fluorescente (FISH). La sonda ADN ribosomal
utilizada, se corresponde con las secuencias de
ADNr pudiendo detectar, ademds, otras regiones
que podrian estar silenciadas o no expresarse, como
organizadores nucleolares. Las preparaciones de
cromosomas mitoticos se obtuvieron a partir de
células meristematicas de apices radiculares tratadas
en una digestion enzimatica (celulasa-pectinasa
v/v) en buffer citrato pH 4,8 a 37° C. Se elimind el
cubreobjeto por congelamiento y se conservaron 5°
C. Se aplico la técnica de FISH para revelar el nimero
y localizaciéon de los sitios de ADNr, aislandose una
secuencia 45S de Triticum aestivum homoéloga a la de
las especies a analizar. La sonda se marcé con biotina
y se detect6 con Cy3 (red). Las células se fotografiaron
por medio de un microscopio de fluorescencia
asistido con camara digital. En A. barretoi, A. exaratus,
A. glaucophyllus y A. gerardii; se detectaron dos loci de
ADNr 458S. Estos resultados podrian estar indicando
que, por un proceso de anfiplastia, con mecanismo
epigenético de metilacion, se silenciaron los
organizadores nucleolares de una de las dos especies
involucradas en la formacién del poliploide; al no
ser funcionales esas secuencias pudieron perderse
no siendo detectadas. El empleo de la técnica de
FISH, permitié, por primera vez, el mapeo fisico
de las regiones de ADNr 45S en estos hexaploides
evidenciando cambios cromosémicos estructurales
que podrian haber participado o acompafiado la
evolucion de estos poliploides.
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NUMEROS CROMOSOMICOS DE
ACCESIONES DE Paspalum L. DEL
GRUPO NOTATA
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(UNaM), Posadas, Misiones, Argenting; 2Instituto de Boténica
del Nordeste (CONICET-UNNE), Facultad de Ciencias
Agrarias, Universidad Nacional del Nordeste, Corrientes,
Argenting; SEMBRAPA/CENARGEN, Brasilia, Brasil. E-mail:
lucasmescobarl7@gmail.com

El grupo Notata de Paspalum retne alrededor de
2/ especies americanas afines a P. notatum Fliiggé,
con namero basico x=10, y nimeros cromos6micos
somaticos desde 2n=20 hasta 2n=80. Algunas
especies son monoploides y otras multiploides. El
objetivo fue determinar el nimero cromosémico
somatico y el nivel de ploidia de ocho especies,
20 accesiones y 50 individuos del grupo Notata,
provenientes de Argentina, Paraguay y Brasil. Los
recuentos cromosdmicos fueron realizados a partir
de raicillas en crecimiento pretratadas con solucién
saturada de 1-bromonaftaleno y utilizando tincion
convencional de Feulgen. El nivel de ploidia de
individuos pertenecientes a una misma especie fue
determinado mediante la estimacion del contenido
relativo de ADN por citometria de flujo con un estandar
conocido. Cuatro accesiones de P. pumilum Nees
resultaron diploides (2n=2x=20) y cuatro accesiones
de P. cromyorhizon Trinius tetraploides (2n=4x=40).
Cinco accesiones de P. ionanthum Chase provenientes
de Argentina, Paraguay y Brasil fueron tetraploides
(2n=4x=40); mientras otras dos de Brasil de la misma
especie fueron octoploides (2n=8x=80). También
se registrd una accesion diploide (2n=2x=20) de P.
nummularium Chase, una triploide (2n=3x=30) de P.
subciliatum Chase, una pentaploide (2n=5x=50) de P.
aff. notata, una hexaploide (2n=6x=60) de P. ellipticum
Do6ll y una octoploide (2n=8x=80) de P. lineare Trin.,
todas de Brasil. Estos resultados son congruentes con
el hecho de que alrededor del 75,6% de las especies de
Paspalum son poliploides.
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ANALISIS DE LA VARIACION DEL TAMANO
DEL GENOMA EN LA EVOLUCION DEL
GENERO Arachis L. (LEGUMINOSAE)

Ortiz AM, L. Chalup, M.C. Silvestri, S.S. Samoluk, J.G. Seijo, G.l.
Lavia. Instituto de Boténica de Nordeste (IBONE), Corrientes,
Argentina. E-mail: ortizalejondr@gmail.com

El tamaiio del genoma (TG) es un caracter clave en la
biodiversidad, siendo 1til en un contexto filogenético
y en el analisis de los mecanismos involucrados en la
evolucion cromosémica. Dentro del género Arachis
L., el cual presenta 83 especies sudamericanas, las
estimaciones del contenido de ADN estan delimitadas
a un grupo particular de especies. Por tal motivo, se
realiz6 la medicion del contenido de ADN nuclear
por citometria de flujo en especies representativas
de las nueve secciones del género, y se analizé su
variacién en un contexto filogenético a fin de inferir
los patrones de la evolucién del TG en Arachis.
Asimismo, se investigaron las asociaciones entre
TG y variables cariotipicas, bioldgicas, geograficas y
bioclimaticas a través de métodos estadisticos clasicos
y filogenéticos comparativos (PGLS). El tamafio del
genoma monoploide (Cx) vario entre 0,51 y 1,98 pg
dentro del género. El mapeo del caracter Cx sobre el
arbol filogenético basado en secuencias nucleares
(ITS ADNr) permitié inferir el TG ancestral de 0,92
pg para el género y evidenci6 patrones evolutivos de
reduccion, expansion y relativa estasis del TG, siendo
las especies diploides de las secciones Extranervosae,
Heteranthae y Triseminatae las que presentan los
menores tamafios. Los analisis estadisticos clasicos
y PGLS mostraron asociaciones significativas entre
Cx y algunas variables cariotipicas, geograficas v
bioclimaticas. A partir de los datos obtenidos se
discuten probables modelos de evolucién del TG en el
género Arachis.
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ESTUDIO CITOGENETICO Y CORRELATOS
FENOTIPICOS EN DOS POBLACIONES DE
“PEPERINA DE LAS LOMAS” (Hedeoma
multiflora Benth., LAMIACEAE)

Peralta P.A, EJ. Greizerstein, V.L. Bugallo. Instituto de
Recursos Bioldgicos — INTA, Buenos Aires, Argentina. E-maiil:
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El género Hedeoma cuenta con 38 especies, cuatro de
ellas son nativas de Argentina. Hedeoma multiflora
Benth. es una planta de gran importancia por sus
propiedades medicinales y aromaticas. En el marco
de un plan de mejoramiento, se estudiaron dos
poblaciones aisladas entre si, una de la provincia de
La Pampa (LP) y otra de San Luis (SL). Los individuos
fueron cultivados en invernaculo bajo condiciones
controladas. Se realizaron recuentos cromosomicos y
se analizaron caracteres fenotipicos en, por lo menos,
quince individuos de cada poblacién. Los individuos
analizados presentaron numero somatico 2n=72,
corroborando los reportados. Los genotipos evaluados
no evidenciaron diferencias en el poder germinativo,
ni en los indices mitético ni de fases. Por otro lado,
se observaron diferencias en la longitud (15,10+0,98
y 9,86+1,341) y ancho estomatico (4,46+0,42
V 2,99+0,37 1), en el diametro de las glandulas
contenedoras de aceite esencial (48,03%3,63 y
21,16+6,28 1), el ancho (4,43+0,42 y 2,99+0,37 mm)
y area foliar (49,14+6,77 y 21,47+4,14 mm), relacion
entrenudo/longitud de tallo (0,84+0,08 y 0,60+0,11)
y ancho del fruto (1,45+0,01 y 1,37+0,15 mm), para
las poblaciones SL y LP, respectivamente. Los datos
recopilados en este trabajo seran de gran utilidad en
el plan de mejoramiento.
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ANALISIS CITOGENETICO EN ESPECIES
ARGENTINAS DE Lobivia (CACTACEAE)

Montenegro G, M.L. Las Penas. Instituto Multidisciplinario de
Biologia Vegetal (IMBIV), UNC-CONICET, Cérdoba, Argentina.
E-mail: gonzalomontenegrol3@gmail.com

Lobivia Britton et Rose es un género, actualmente
incluido dentro de Echinopsis Zucc, taxonémicamente
problematico y que se encuentra en revisién. Los
analisis citogenéticos de los taxones del grupo son
pocos. Eneste trabajo se analizaron citogenéticamente
15 taxones argentinos de Lobivia, con el objeto de
caracterizarlos cromosomicamente y contribuir
a esclarecer sus relaciones intragenéricas. Todas
las especies analizadas resultaron diploides con
2n=2x=22, CcOn cromosomas pequeiios y simétricos
(11m). Sélo L. pugionacantha present6 un cromosoma
submetacéntrico (10m + 1sm). Mediante el Bandeo
Cromosomico Fluorescente CMA/DAPI se determiné
la presencia de heterocromatina constitutiva asociada
a regiones organizadoras nucleolares (NORs), las
cuales se encontraron siempre en el primer par
metacéntrico, con excepcion de L. jajoiana var. glauca
en la cual se ubicé en el segundo par m. A través de
la técnica de Hibridacion in situ Fluorescente (FISH),
se observo que el patron de distribucion de los genes
ribosémicos 18-5,8-26S se encontrd asociado con
las bandas CMA+/DAPI- asociadas a NORs. Ademas,
en L. schreiteri var. riolarensis se detecté también
hibridaciéon de la sonda 18-5,8-26S en la region
pericentromérica de un par cromosdémico. Los sitios
del gen 5S se encontraron en uno o dos pares, siempre
en un cromosoma diferente al portador del locus 18-
5,8-26S. Los datos citogenéticos son novedosos y en
combinaciéon permitieron detectar leves diferencias
entre los taxones estudiados, pudiendo contribuir a
estudios sistematicos del grupo.
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