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CONFERENCIA Dr. Francisco Sdaez

ALTERACIONES CROMOSOMICAS ESTRUCTURALES: NEO-SISTEMAS DE
DETERMINACION DEL SEXO Y ALGO MAS

Mola LM.? 'Laboratorio de Citogenética y Evolucion, Departamento de Ecologia, Genética y Evolucion, Facultad
de Ciencias Exactas y Naturales (FCEN), UBA, Argenting; 2nstituto de Ecologia, Genética y Evolucion de Buenos
Aires (IEGEBA), CONICET-UBA, Argentina. E-mail: lilimola@yahoo.com.ar

Las alteraciones estructurales, tanto entre autosomas (A) como entre A y cromosomas sexuales (CS), son
desencadenantes de la especiacion cromosémica. La heterocigosis cromosdmica conduce a problemas meiéticos
y gametos aneuploides; el establecimiento en las poblaciones de las heterocigosis A-CS son mas frecuentes que
las A-A, debido a que ocasionan menor frecuencia de irregularidades meiéticas. A partir de un sistema de CS
ancestral XX/XY o ZW/ZZ (s/u) se han originado sistemas derivados por pérdida del cromosoma Y o W. Ademas,
fragmentaciones o fusiones cromosémicas, o translocaciones reciprocas originan sistemas de cromosomas
sexuales multiples. Las inversiones y las inserciones también han estado implicadas en la evolucién de los neo-
CS. El estudio del apareamiento de los neo-cromosomas sexuales en meiosis es crucial para establecer el tipo
de rearreglo cromos6mico implicado en su origen. Este analisis se complementa con estudios de hibridacion in
situ fluorescente de los CS para determinar, con mayor precision, el tipo de rearreglo implicado. En los grupos
en los que el sistema de cromosomas sexuales original es XX/XO, las fusiones con A originan neo-cromosomas
sexuales que forman un bivalente sexual heteromorfico. Este sisterna ha sido muy estudiado en ortdpteros, aunque
también se han analizado casos muy particulares en odonatos y heterdpteros. Otra situacion diferente se presenta
en escorpiones butidos, donde la presencia de multivalentes en machos y bivalentes en hembras estaria asociada
con la existencia de CS cripticos, siendo el macho el sexo heterogamético.

CONFERENCIA Dr. Ewald A. Favret

ELLARGO Y SINUOSO CAMINO DE LOS MARCADORES EN GANADERIA.
CRONOLOGIA EN EL INSTITUTO DE GENETICA “EWALD FAVRET"”

Poli M.A. Instituto de Genética “Ewald Favret”, CYCVYA, INTA, Buenos Aires, Argentina. E-mail: polimario@inta.gob.ar

Los primeros marcadores “genéticos/moleculares” usados a nivel mundial en ganaderia fueron los grupos
sanguineos y los polimorfismos proteicos, y su aplicacién fue para estudios de filiaciéon. En el Instituto de
Genética, hacia fines de la década de 1980, se trabaj6 con las proteinas de la leche y la estructura genética en
poblaciones de bovinos, y a principios de la década de 1990, se comenz6 con el diagnéstico a nivel del ADN de dos
defectos hereditarios en bovinos lecheros. El desarrollo de los marcadores tipo microsatélites en conjunto con
la disponibilidad de ADN en estructuras familiares numerosas, permitieron a mediados de la década de 1990, la
construccion de mapas genéticos y la consecuente bisqueda de QTLs asociados a rasgos productivos, en particular
en bovinos, ovinos y caprinos. Hacia fines de la década de 2000 se comienzan a usar los marcadores tipo SNP en
disefios de medios hermanos en bovinos lecheros, en caprinos de Angora y Criollos y en ovinos Corriedale. La
disponibilidad comercial de los arreglos de SNPs y nuevas técnicas de secuenciacion alentaron el estudio de nuevos
rasgos fenotipicos, en particular los de resistencia/susceptibilidad a enfermedades. Los resultados de los GWAS y
estudios postgenémicos conduciran hacia nuevos disefios para determinar la expresion de los genes involucrados.
En rumiantes los marcadores se utilizan principalmente en las evaluaciones genéticas, en la caracterizacién de los
recursos genéticos y en el diagnostico de defectos hereditarios, sin embargo, su potencial utilizacion se ve acotada
por el escaso nimero de rasgos fenotipicos precisos y bases de datos organizadas.

CONFERENCIAS 13



DIVERSIDAD DEL GENOMA HUMANO: EN LA SALUD Y LA ENFERMEDAD

Comas D. Universitat Pompeu Fabra, Barcelona, Espana. E-mail: david.comas@upf.edu

La disponibilidad de datos gendmicos de distintos grupos poblacionales humanos nos esta permitiendo la
reconstruccién de nuestra historia demografica, de los retos adaptativos que hemos sufrido los humanos y de los
factores genéticos de susceptibilidad actuales a ciertas enfermedades. De todos modos, a pesar del incremento
exponencial de genomas completos disponibles en la Gltima década, existe un sesgo poblacional que condiciona
la representatividad de la diversidad genética humana. Mas del 80% de los datos gendmicos actuales provienen
de poblaciones de origen europeo, siendo el resto de los grupos humanos ignorados en la mayoria de estudios.
Este hecho dificulta la construccion completa de un mapa de variantes a nivel humano, incluidas aquellas que
son responsables de caracteres complejos y de riesgo a enfermedades. En este sentido, nuestra comprension de la
enfermedad genética en nuestra especie no sera completa hasta que no entendamos la diversidad poblacional en
distintos grupos humanos.

DESARROLLO DE HABILIDADES BLANDAS EN LA FORMACION DEL
GENETISTA: ¢COMO FOMENTAR LA EMPLEABILIDAD?

Larangeira A. Universidad Argentina de la Empresa (UADE), Buenos Aires, Argentina. E-mail: andrealarangeira@
gmail.com

En un mundo cada vez mas influenciado por el desarrollo de la tecnologia y la inteligencia artificial, empiezan
a cobrar relevancia ciertos conocimientos y habilidades que en las formaciones académicas cientificas solian
quedar relegadas. Hoy la tecnologia permite la automatizacion de tareas y el andlisis de datos a gran escala, sin
embargo, son las habilidades blandas las que permiten a los profesionales aprovechar al maximo las herramientas
y agregar valor. Estas habilidades, también conocidas como “habilidades interpersonales”, son aquellas que se
centran en la comunicacién efectiva, el trabajo en equipo, la adaptabilidad y el liderazgo; fundamentales para que
los profesionales puedan colaborar eficazmente con sus colegas, comunicar de manera clara y liderar equipos. En
el campo de la genética, el desarrollo de las habilidades blandas se vuelve cada vez mas relevante para asegurar
una formacion completa y una sélida empleabilidad, es decir, su capacidad para encontrar y conservar un trabajo,
crecer y adaptarse a lo largo de la vida profesional. Por lo tanto, en un contexto en el que la ciencia esta avanzando
a un ritmo acelerado, los genetistas deben ser capaces de adaptarse a los cambios y desarrollar ventajas que les
permitan destacarse y, para ello, resulta necesario que las instituciones académicas y los formadores promuevan
activamente el desarrollo de estas habilidades y conocimientos.

LA HIBRIDACION COMO MECANISMO DE EVOLUCION DE LAS MALEZAS

Presotto A. Centro de Recursos Naturales Renovables de la Zona Semidrida (CERZOS), Departamento de
Agronomia, Universidad Nacional del Sur (UNS) — CONICET, Buenos Aires, Argentina. E-mail: apresotto@uns.edu.ar

Las malezas agricolas han evolucionado a través del tiempo mediante diferentes mecanismos como: seleccién
sobre la variabilidad de la especie, hibridacion con especies domesticadas (exo-feralidad) y de-domesticacién
de cultivos (endo-feralidad). Nuestro grupo de investigacion trabaja en estos dos tltimos mecanismos desde
hace mas de 20 afios utilizando como modelos, el complejo girasol-girasol silvestre, el complejo colza-nabo, el
complejo rabano-nabdn y, recientemente, el complejo arroz-arroz maleza. En esta conferencia se presentan los
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avances mas recientes del equipo de trabajo sobre como la hibridacion contemporanea entre especies silvestres o
malezas v el cultivo, sumado a condiciones favorables del agro-ecosistema (e.g., amplia utilizacién de un mismo
agente de seleccién, movimiento de semillas por maquinarias agricolas), ha mediado la evoluciéon de nuevos
biotipos maleza en Argentina.

PREDICCION GENOMICA CON DOMINANCIA Y EPISTASIS

Vitezica Z.G., D. Gonzdlez Diéguez? L. Varona®, M.A. Toro?, A. Legarra®.! L'Institut National de Recherche pour
I'Agriculture, I'Alimentation et 'Environnement (INRAE), INP, UMR 1388 GenPhySE, Castanet-Tolosan, Francia;
International Maize and Wheat Improvement Center (CIMMYT), Texcoco, México; *Universidad de Zaragoza &
Instituto Agroalimentario de Aragon (|A2), Zaragoza, Espana; “Universidad Politécnica de Madrid, ETS Ingenieros
Agrénomos, Madrid, Espana; ®Council on Dairy Cattle Breeding (CDCB), Bowie, Maryland, USA. E-mail: zulma.
vitezica@toulouse-inp.fr

Presentamos una revision de los métodos para incorporar efectos genéticos no aditivos (dominancia y epistasis)
en modelos gendmicos, y sus posibles aplicaciones en la predicciéon del mérito genético en animales y plantas.
Segun la teoria de la genética cuantitativa, los valores genéticos aditivos de los individuos vienen definidos por los
efectos de sustitucion, que incluyen los efectos bioldgicos aditivos y (parte de) los dominantes y epistaticos de los
genes. Los modelos de evaluaciéon genémica pueden estimar explicitamente los efectos SNP aditivos, dominantes y
epistaticos; o pueden utilizar matrices de relaciones gendmicas entre individuos. Describimos matrices genémicas
de relaciones de desviaciones dominantes y epistaticas entre individuos. Estas matrices, definidas de forma que
los efectos sean mutuamente ortogonales, se utilizan en modelos mixtos para evaluaciones gendmicas y para
estimar varianzas en las poblaciones. En cultivos hibridos, mostraremos que con SNP, es posible particionar la
aptitud combinatoria especifica en desviaciones de dominancia y epistasis entre grupos; y particionar la aptitud
combinatoria general en efectos aditivos y efectos epistaticos dentro de grupos. Los modelos gendmicos con
efectos no aditivos requieren la inclusion de la depresién por consanguinidad genémica (o, equivalentemente,
heterosis gendmica), como una covariable. Ignorar esta covariable sesga las evaluaciones y sobreestima la
varianza de dominancia. Los distintos métodos se ilustran con datos simulados y reales en cerdos, vacas y maiz.

LAS IMPLICANCIAS MEDICAS, ETICAS, LEGALES Y SOCIALES DE
COMPARTIR DATOS GENOMICOS RELACIONADOS CON LA SALUD

Moya G.?3 'Laboratorio GENOS, Buenos Aires, Argenting; 2instituto de Bioética, Facultad de Ciencias Médicas,
Pontificia Universidad Catdlica Argenting, Buenos Aires, Argenting; Instituto de Bioética, Universidad Catdlica
Santo Toribio de Mogrovejo USAT, Perd. E-mail: gracielamoya@uca.edu.ar, moya@genos.com.ar

Los datos gendmicos, especialmente los relacionados con la salud, son datos extremadamente sensibles
y personalisimos, por lo que requieren una proteccién especial. Pero también son datos de alto valor para las
personasy los profesionales de la salud en el cuidado de las personas, por lo que compartirlos tiene alto valor para
los investigadores, las autoridades de salud publica, los gobiernos, los desarrolladores de farmacos y diferentes
tipos de industrias. Por lo tanto, es necesario encontrar un equilibrio entre la proteccién y liberacion de estos
datos, tanto para uso primario como secundario. Este equilibrio requiere garantizar el control de los datos por el
paciente, el cuidado de la privacidad y confidencialidad, la interoperabilidad de los sistemas informaticos para
dar mejor uso a estos datos, la diversidad de las bases de datos con inclusién de las poblaciones minoritarias, la
proteccion de los datos en su uso secundario, tanto para la investigacion como para el disefio de politicas ptiblicas.
Todas estas situaciones requieren regulaciones locales, regionales, e internacionales centradas en el cuidado de
las personas, la proteccion de sus derechos y bienestar.
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SISTEMAS REPRODUCTIVOS EN Paspalum: RELEVANCIA EN COLECTA Y
CONSERVACION DE GERMOPLASMA, METODOS DE MEJORAMIENTO Y
LIBERACION Y ADOPCION DE CULTIVARES

Acufia C.AX2 Instituto de Botdnica del Nordeste (IBONE), UNNE-CONICET, Corrientes, Argenting; 2Facultad de
Ciencias Agrarias, UNNE, Corrientes, Argentina. E-mail: caalac77@gmail.com

El objetivo de esta presentacion es analizar y describir el impacto que tiene el modo de reproduccién en el género
Paspalum (Poaceae) sobre la conservacion de germoplasma, el mejoramiento genético y la comercializacion de
cultivares. La coleccion y conservacion de germoplasma deberia ser repensada considerando la nueva informacion
disponible relacionada a cémo la diversidad se encuentra distribuida en la naturaleza y cémo ésta puede ser
transferida entre el germoplasma sexual y el apomictico usando métodos nuevos de mejoramiento genético. Un
inventario de las especies y accesiones conservadas a nivel global es discutido en relacién a los principales bancos
de germoplasma. Debido a la importancia de la apomixis en Paspalum, diferentes técnicas de mejoramiento han
sido utilizadas y probadas. El conocimiento en relacién a la herencia de la apomixis, su expresividad variable
y el desarrollo de métodos para su deteccién temprana, han ayudado a mejorar la eficiencia de los métodos de
mejora. Nuevas técnicas de mejoramiento estan siendo desarrolladas y seran descritas en relacién a sus ventajas
y limitaciones. Finalmente, el impacto del modo de reproduccién sobre la adopcion de cultivares sera discutido.

ENFERMEDAD DE POMPE: UNA MOMIA, UN DIAGNOSTICO, UN VENENO Y
LAS VARIANTES QUE NO SON... tNADA ES LO QUE PARECE?

Giliberto F.'2 'Laboratorio de Distrofinopatias, Catedra de Genética, Facultad de Farmacia y Bioquimica, UBA,
CABA, Argenting; Zinstituto de Inmunologia, Genética y Metabolismo (INIGEM), UBA-CONICET, CABA, Argentina.
E-mail: gilibertoflor@gmail.com

Una momia con mas de 700 afios de historia, la muerte de un mecenas del Dante, restos de Digitalis purpurea y
dos variantes en el gen GAA... Entre intrigas histdricas y lo que nos cuentan los genes... {Un homicidio o el primer
caso de Pompe tardio? La enfermedad de Pompe es un trastorno autosémico recesivo causado por alteraciones
en el gen GAA, que codifica la enzima alfa-glucosidasa acida. Se caracteriza por acumulacion de glucégeno en
multiples tejidos, con predileccién por musculo y corazon. Su prevalencia se estima en 1:40.000 individuos. Puede
iniciar entre la infancia y la adultez tardia. Debido a la severidad variable, su baja frecuencia y el solapamiento
de sintomas con otras enfermedades, el diagnostico puede demorar afios. La medicion de la actividad de alfa-
glucosidasa en gotas de sangre ha sido el método principal para detectar la enfermedad de Pompe, pero se ha
observado un cambio de paradigma en los Gltimos afios con la tecnologia de NGS. La confirmacién del diagnéstico
exige laidentificacion de dos variantes patogénicas en GAA. Con el fin de disminuir la subjetividad en la clasificacién
de las variantes, se han desarrollado guias internacionales que determinan el puntaje que recibe cada una de las
evidencias recolectadas. En Pompe existen variantes que hasta el dia de hoy generan desafios a la hora de su
interpretacion, son los conocidos alelos de pseudodeficiencia. Se utilizara un caso polémico para demostrar la
importancia de la correcta clasificacion de las variantes a fin de evitar diagnésticos equivocos y el sometimiento
de pacientes a tratamientos inadecuados.
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BIOINF’ORMATICA Y GENOMICA EN MEDICINA DE PRECISION: PRESENTE Y
DESAFIOS EN ARGENTINA

Coordinador: Ferndindez E.AA. CCT CONICET-Cérdoba, Argentina. E-mail: elmer.fernandez@unc.edu.ar

BIOINF_ORMATICA Y GENOMICA EN MEDICINA DE PRECISION: PRESENTE Y
DESAFIOS EN ARGENTINA Y EN LA REGION

Ferndndez EAA. Centro Cientifico Tecnolégico CONICET - Cordoba, Argentina. E-mail: elmer.fernandez@unc.edu.ar

La bioinformatica y la genémica son disciplinas que han revolucionado la forma en que se estudia la biologia y la
medicina. Estas areas de conocimiento han permitido un gran avance en la medicina de precisién, una practica
que tiene como objetivo personalizar el tratamiento médico a cada paciente de forma especifica, basada en sus
caracteristicas genéticas y moleculares inicas. En Argentina, la medicina de precision se ha convertido en un tema
de interés creciente en los Gltimos afios, y su uso en la practica clinica esta comenzando a ser implementado en
diversos campos de la medicina, como la oncologia, la neurologia, y las enfermedades hereditarias. La aplicacion
de la bioinformatica y la gendémica en la medicina de precisiéon puede ayudar a prevenir, diagnosticar y tratar
enfermedades de manera mas efectiva y precisa, mejorando la calidad de vida de los pacientes, y a acortar los
tiempos en el diagnodstico preciso de las enfermedades hereditarias. En esta charla se presentaran los desafios
bioinformaticos que implica, las fuentes de datos y su potencialidad en el diagndstico, como también los principales
desafios en su aplicaciéon como su potencialidad en mejorar la calidad de la atencion de los pacientes.

MEDICINA DE PRECISION GENOMICA EN ENFERMEDADES
NEURODEGENERATIVAS DEL ADULTO

Surace E. Instituto de Neurociencias (INEU), Fleni-CONICET, CABA, Argentina. E-mail: esurace@fleni.org.ar

El avance en tecnologias de secuenciaciéon masiva del ADN ha permitido el diagnéstico y caracterizacion molecular
de distintos fenotipos. En el campo de las enfermedades neurodegenerativas del adulto, se han desarrollado varios
ensayos clinicos basados en el conocimiento del genotipo y las vias moleculares involucradas. En esta charla
abordaremos aspectos genético-moleculares en enfermedad de Alzheimer y demencia frontotemporal como
ejemplos en los que la medicina de precisién comienza a ser una realidad tangible.

DESéRDENES PLAQUETARIOS HEREDITARIOS: DEL GEN A LA CLINICA Y DE
LA CLINICA AL GEN

Glembotsky A. Instituto de Investigaciones Médicas A. Lanari (IDIM), UBA-CONICET, CABA, Argentina. E-maiil:
anaglem@gmail.com

Los desordenes plaquetarios hereditarios (DPH) comprenden un grupo amplio y heterogéneo de desérdenes raros
causados por variantes germinales en genes que codifican para proteinas que tienen un rol clave en la produccién,
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funcién y/o en el clearance plaquetario. Se caracterizan por presentar disminucion en el recuento de plaquetas
(trombocitopenia) y pueden estar acompafiados o no, de defectos en la funcion plaquetaria. Si bien se consideran
trastornos raros, probablemente su prevalencia se encuentra subestimada dada la baja sospecha clinica en
algunos casos. El diagnoéstico preciso que permita identificar el gen causal de estos desérdenes poco frecuentes
es fundamental para guiar el seguimiento clinico personalizado, brindar el tratamiento adecuado, favorecer la
deteccion temprana de complicaciones clinicas adicionales que pueden ser mas graves que la trombocitopenia en
si, y posibilitar el asesoramiento genético al paciente y sus familias. Dada la heterogeneidad de estos desdrdenes,
su diagnoéstico constituye un verdadero desafio. Herramientas como la secuenciacién masiva de genes (NGS)
permiten el estudio simultaneo de multiples genes representando un gran paso en el diagnéstico de estos
desordenes. El conocimiento de los genes afectados permite profundizar sobre las distintas entidades y en un
futuro, podria favorecer la aplicacion de terapia génica. Por otro lado, dado que atn se desconoce la anomalia
genética subyacente en un ntimero importante de pacientes, el hallazgo de nuevos genes causales contribuira a un
mayor conocimiento de la biologia plaquetaria.

20 SIMPOSIOS



BAG | Journal of Basic and Applied Genetics | Vol XXXIV Issue 1 (suppl.): 17-52; October 2023

AVANCE;S EN EL MEJORAMIENTO GENETICO DE ALFALFA (Medicago
sativa L.

Coordinadora: Tomds M.A. Instituto de Investigacion de la Cadena Lactea (IoIICoL), INTA-CONICET, Santa Fe,
Argentina. E-mail: tomas.maria@inta.gob.ar

Laalfalfa (Medicagosatival.) esunaleguminosaforrajeramuy utilizada anivel mundial. Lamayoriadelos cultivares
comerciales han sido obtenidos mediante seleccién fenotipica recurrente y cruzamientos complementarios,
aunque en los dltimos afios se han presentado alternativas que incorporan mejoramiento molecular a través de
seleccion asistida, transgénesis y, mas recientemente, edicién génica. En Argentina, desde el ambito ptiblico, el
INTA lleva adelante un programa de mejoramiento de alfalfa cuyos principales objetivos se centran en la alta
produccién y persistencia de forraje, adaptacién y resistencia a plagas y enfermedades y mas recientemente se han
incorporado lineas de trabajo que apuntan a aumentar la tolerancia a salinidad y la hipoxia por anegamiento. El
Dr. Odorizzi es el responsable por parte del INTA de convenios de vinculacién tecnoldgica con empresas privadas
encargadas de la multiplicacién y comercializacién de las semillas que permiten la articulacion piblico-privada.
Otros investigadores de INTA trabajan en formas de mejoramiento molecular. La Dra. Soto compartira los avances
alcanzados mediante la tecnologia de edicién génica CRISPR/Cas9 para el mejoramiento en diversos caracteres
(tolerancia a factores de estrés abiético, capacidad de fijacién bioldgica de nitrégeno, resistencia a herbicidas,
control de la floracién y calidad del forraje). Finalmente, el Dr. Rios, de la Universidad de Florida, USA, explicara
como la implementacién de las —dmicas en el mejoramiento puede aumentar el progreso genético para caracteres
complejos en alfalfa.

ALFALFA: ENFOQUES DEL PROGRAMA DE MEJORAMIENTO GENETICO DEL
INTAY RECURSOS GENETICOS

Odorizzi A. EEA INTA Manfredi, Cérdoba, Argentina. E-mail: odorizzi.ariel@inta.gob.ar

Argentina es uno de los principales productores de alfalfa (Medicago sativa L.) a nivel mundial debido a sus
condiciones ambientales favorables. El pais cuenta con programas de mejoramiento activos y acceso a tecnologia
actualizada. Los objetivos se centran en alta produccién y persistencia de forraje, adaptacion y resistencia a
plagas y enfermedades. También se busca mejorar la tolerancia a estreses abidticos como la salinidad, sequia
y anegamiento en articulacién con las EEAs de Santiago del Estero y Rafaela. El INTA, a través de convenios
de vinculacion tecnoldgica con empresas privadas encargadas de la multiplicacion y comercializacion de las
semillas, desarrolla nuevas variedades de alfalfa para potenciar la rentabilidad del cultivo. Se utilizan métodos de
mejoramiento convencionales como seleccion fenotipica recurrente y cruzamientos complementarios. Se busca
una adecuada variabilidad genética y se accede a fuentes de germoplasma a través de bancos activos, colecciones
nucleos y campos de productores bajo corte o pastoreo o ensayos INTA. Se realizan selecciones a campo y pruebas
de resistencia mediante protocolos establecidos por la NAAIC en condiciones controladas y semi-controladas. Se
obtiene la semilla de poblaciones sintéticas experimentales y se evalda el rendimiento y persistencia en diferentes
localidades. Las poblaciones con buen desemperfio se registran como nuevas variedades. Articulando con el
Instituto de Agrobiotecnologia y Biologia Molecular (IABM) de INTA Castelar se exploran técnicas biotecnoldgicas
como la transgénesis y la edicion genética para mejorar caracteristicas importantes de la alfalfa.
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AVANCES EN EL MEJORAMIENTO MOLECULAR DE LA ALFALFA MEDIANTE
CRISPR/Cas9: PERSPECTIVAS Y OPORTUNIDADES EN ARGENTINA Y EL
ESCENARIO MUNDIAL

Stritzler M. Instituto de Genética “Ewald A. Favret” (IGEAF), INTA - Grupo vinculado al Instituto de
Agrobiotecnologia y Biologia Molecular (IABIMO), INTA-CONICET, Argentina. E-maiil: stritzlermargarita@inta.gob.ar

La alfalfa es la principal forrajera de Argentina y es tal su importancia que ha resultado foco de continuos intentos
de mejoramiento. Durante varias décadas, el INTA ha llevado a cabo un exitoso programa de mejoramiento
genético de la alfalfa. Nuestro equipo de investigacién ha desempefiado un rol activo en este programa, utilizando
herramientas biotecnolédgicas para introducir variabilidad en aquellos caracteres en los que la variabilidad natural
de la alfalfa resulta insuficiente. En esta presentacion, compartiremos los avances alcanzados en los tltimos
afios en el mejoramiento molecular de la alfalfa mediante la revolucionaria tecnologia de edicién génica CRISPR/
Cas9. Nos enfocaremos en caracteres agronémicos especificos, como la tolerancia a factores de estrés abidtico, la
capacidad de fijacién bioldgica de nitrégeno, la resistencia a herbicidas, el control de la floracién y la calidad del
forraje. Ademas, analizaremos las perspectivas futuras de la aplicacion de esta tecnologia en el mercado argentino
y discutiremos la situacion actual a nivel mundial.

ENHANCING PREDICTIVE ABILITY FOR DRY MATTER YIELD AND QUALITY
IN ALFALFA COMBINING GENOMICS AND PHENOMICS

Rios E!, C. Fernandes?, P. Sipowicz? A. Biswas!, A. Singh*, D. Jarquin'.'Agronomy Department, University of Florida,
USA; 2Centro de Tecnologia Canavieirag, Brasil; *Plant Breeding Graduate Program, University of Florida, USA;
4pagricultural and Biological Engineering Department, University of Florida, USA. E-mail: estebanrios@ufl.edu

Alfalfa (Medicago sativa L.) is the most important perennial forage legume in the world because of its relatively
high yield and nutritional value. In the United States, alfalfa is the fourth most valued crop behind corn, soybeans,
and wheat, with an estimated value of $ 8.4 billion. In Florida, nondormant cultivars have been developed for
improved adaptation to the state’s subtropical agroecosystem; however, cultivars are not currently commercially
available. Alfalfa breeding for complex traits requires frequent and multiple phenotyping efforts, which is labor
intensive and costly. The multi-omics integration in breeding can result in greater genetic gain for complex traits
in alfalfa. Genomic prediction uses only genomic data in prediction models and it has been applied in alfalfa for
yield performance, resulting in predictive abilities ranging between 0.2-0.4. The inclusion of enviromics data in
prediction models resulted in greater predictive ability for complex traits. The objectives of this study were to: i)
implement genomic prediction of dry matter yield and quality in alfalfa, ii) perform phenomic prediction using
spectral data from near infrared reflectance spectroscopy (NIRS) and unmanned aerial vehicles equipped with
sensors, iii) integrate genomic and phenomic prediction models in alfalfa, and iv) explore strategies to improve
predictive ability for complex traits in the University of Florida alfalfa breeding program.
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FILOGEOGRAFIA, FILOGENETICA Y FILOGENOMICA: TRES DISCIPLINAS
FILOSAS

Garcia M.V, A. Badaracco?, J.D. Baldo®, M.E. Barrandeguy', M.V. SGnchez Puerta®. Instituto de Biologia Subtropical
— Nodo Posadas, Laboratorio de Genética de Poblaciones y del Paisaje, Departamento de Genética, Universidad
Nacional de Misiones (UNaM) - Consejo Nacional de Investigaciones Cientificas y Técnicas (CONICET), Misiones,
Argenting; 2EEA INTA Montecarlo - CONICET, Misiones, Argenting; ®Instituto de Biologia Subtropical — Nodo
Posadas, Laboratorio de Genética Evolutiva, Departamento de Genética, UNaM - CONICET, Misiones, Argenting;
4Instituto de Biologia Agricola de Mendoza (IBAM), CONICET - Facultad de Ciencias Agrarias, Universidad
Nacional de Cuyo, Mendoza, Argentina. E-mail: vgarcia@fcegyn.unam.edu.ar

El estudio de las relaciones evolutivas y de las relaciones espacio-temporales entre diferentes linajes genealdgicos
demanda la mirada desde diferentes enfoques disciplinares y conforma uno de los campos mas apasionantes y
controvertidos dentro de genética evolutiva, resultando en el desarrollo y contraste de diferentes hipétesis que
tratan de explicar la maravillosa diversidad que nos rodea. Asi, en este simposio se abordara este tema desde un
enfoque filogenéticoy filogendmico, es decir, desde la construccion de hipétesis acerca de las relaciones evolutivas
de las especies, y desde un enfoque filogeografico, es decir, desde las relaciones y procesos que permiten analizar
los patrones geograficos de distribucion de diferentes linajes evolutivos. Ademas, se abordara la aplicabilidad de
estas disciplinas en la busqueda de respuestas en ambientes productivos.

MAS ALLA DE LA HERENCIA CLASICA: TRANSFERENCIA HORIZONTAL DE
GENES EN PLANTAS

Sanchez Puerta M.V, LE. Garcia, LF. Ceriotti, M. Roulet, L. Gatica-Soria. Instituto de Biologia Agricola de Mendoza
(IBAM) CONICET, Mendoza, Argentina. E-mail: mvsanchezpuerta@fca.uncu.edu.ar

A diferencia de la herencia vertical de padres a hijos, la transferencia horizontal de genes (THG) es el movimiento
de ADN entre especies distintas. Este fendmeno ha sido bien documentado en procariotas, pero el impacto en
eucariotas multicelulares no es claro. Las plantas parasitas son propensas a la adquisiciéon de ADN foraneo debido
alaintima conexién con las plantas hospedantes. El parasitismo se originé de forma independiente en 12 linajes de
angiospermas dando lugar a 4.750 especies de plantas hemi y holoparasitas. Nuestro modelo de estudio se centra
en plantas holoparasitas (carentes de clorofila) de la familia Balanophoraceae (Santalales). Hemos documentado
niveles extraordinarios de THG en los genomas mitocondriales de especies del género Lophophytum. L. mirabile es
excepcional ya que su genoma mitocondrial consiste en un 74% de ADN foraneo. La mayor parte del ADN foraneo
se encuentra concentrado en cromosomas circulares que se formaron por recombinacién a partir del genoma del
hospedante. Ademas, alberga 28 genes foraneos, la mayoria de los cuales ha reemplazado total o parcialmente
a los genes nativos. Este alto nivel de THG funcional no tiene precedentes y podria generar incompatiblidades
nicleo-citoplasmaticas que afecten la respiracion celular. Sin embargo, se ha demostrado que la tasa de consumo
de oxigeno de Lophophytum es comparable a plantas de vida libre. Especies de Lophophytum representan un valioso
sistema para examinar el rol funcional de la THG mitocondrial y el mecanismo molecular de incorporacién de ADN
foraneo.
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DINAMICA ESPACIO-TEMPORAL DE Anadenanthera colubrina var.
cebil ANALIZADA EN EL CONTEXTO BIOGEOGRAFICO DE LOS BOSQUES
SECOS ESTACIONALES NEOTROPICALES

Barrandeguy M. Instituto de Biologia Subtropical (IBS), UNaM-CONICET, Misiones, Argentina.
E-mail: ebarran@fceqyn.unam.edu.ar

Los Bosques Secos Estacionales Neotropicales presentan una distribucién amplia y fragmentada en Sudamérica.
Las hipotesis sobre la evolucion de la distribucion de estos bosques destacan la influencia de los cambios
climaticos del Cuaternario. Anadenanthera colubrina var. cebil es un arbol nativo considerado como la especie clave
mas paradigmatica de estos bosques. Es objetivo de este estudio fue determinar si la distribucién fragmentada
actual de A. colubrina var. cebil es un remanente de una distribucién histérica continua y mas amplia durante
el Ultimo Maximo Glacial. Se consider6 un enfoque combinando el andlisis de la variabilidad genética del ADN
cloroplastico, modelado de paleodistribucién y evidencia f6sil. Se identificaron siete haplotipos en las dos regiones
no codificantes del ADNcp analizadas y cuya divergencia data del Nedgeno. Los mapas de paleodistribucion de
A. colubrina var. cebil en toda América del Sur mostraron que la distribucién potencial de la especie fue extensa
y fragmentada desde el Pleistoceno inferior hasta los tiempos modernos. Datos del registro f6sil confirmaron
la ocurrencia de A. colubrina var. cebil en el limite sur de la distribucion del bosque seco en tiempos historicos
anteriores al Cuaternario. Este estudio permite concluir que la principal causa de la divergencia molecular de
A. colubrina var. cebil no seria el cambio climatico durante el Pleistoceno dado que la especie ya presentaba una
distribucién amplia y fragmentada en América del Sur durante este periodo y ya estaba presente en el norte de
Argentina desde tiempos pre-Pleistocénicos.

FILOGENIA PARA EL ESTUDIO DE FITOPATOGENOS EN MISIONES

Badaracco Al, D. Cabrera Mederos? M.E. Schapovaloff!, S. De Breuil?, N. Bejerman? N. Jimenéz?, G.A. Logarzo®, J.P.
Bouvet* F.J. Redes!, D.M. Dummel', E.l. Pereyra', M.l Silva?, A. Suaréz, L. Dambrd!, L. Acuid', J.P. Agostini®, C. Nome?.
'E.E.A. Montecarlo — INTA, Misiones, Argenting; 2Instituto de Patologia Vegetal (IPAVE) Cérdoba, INTA, Cordoba,
Argenting; *Fundacion para el Estudio de Especies Invasivas (FuEDEI), Buenos Aires, Argenting; “E.E.A. Concordig,
INTA, Entre Rios, Argenting; SFacultad de Ciencias Forestales, UNaM, Eldorado, Misiones, Argentina.

E-mail: badaracco.alejandra@inta.gob.ar

Lafilogeniaen fitopatologiase utiliza paraestudios de diversidad genética, relacién evolutiva, rutas de transmision,
identificacién de especies, distribucion geografica y plantas hospederas de patégenos. Nuestro grupo estudia
microorganismos que afectan a cultivos de importancia en Misiones. La yerba mate es afectada por enfermedades,
principalmente de origen fingico y viral. En este cultivo se identificaron cuatro virus que estarian involucrados
en la aparicién de sintomas virales: un closterovirus, dos rhabdovirus y un virus de ADN genémico. También,
se detectaron a campo individuos de Gyropsylla spegazziniana positivos a los virus identificados. Ademas, se
realizaron estudios moleculares de patdgenos fiingicos que afectan ala yerba causando caida de hojas y mortandad.
En cuanto a citricos, se efectuaron estudios de diversidad genética de Candidatus Liberibacter asiaticus (CLas),
bacteria productora del HLB, y Diaphorina citri, vector de la enfermedad. Las cepas de CLas de Argentina agruparon
todas en un mismo cluster filogenético. Estos resultados indican una estrecha relacion genética entre las cepas de
CLas presentes en el pais. También, se estudiaron virus y patégenos que afectan a cultivos tropicales. Se realizaron
muestreos para identificar sintomas tipicos de infeccion viral. Se detectaron sintomatologias compatibles con
virus en anana, mamon y maracuya y se detect6 la presencia de virus en mamoén y anana. La filogenia aplicada a
fitopatdgenos permite obtener informacion valiosa para el desarrollo de estrategias de control y prevencion de
enfermedades en plantas.
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IMPACTO DE LOS CARACTERES MOLECULARES EN LOS ESTUDIOS
FILOGENETICOS DE ANUROS NEOTROPICALES Y REFLEXIONES SOBRE SU
INTEGRACION CON DATOS FENETICOS

Baldo D, M.O. Pereyra. Instituto de Biologia Subtropical — Nodo Posadas, Laboratorio de Genética Evolutiva,
Departamento de Genética, Universidad Nacional de Misiones - CONICET, Misiones, Argentina.
E-mail: diegobaldo@gmail.com

El frenético avance tecnoldgico en secuenciacién de ADN trajo consigo aparejado un inusitado florecimiento de
los estudios de las relaciones filogenéticas de anuros, luego de un estancamiento prolongado desde mediados de
la década de 1970 hasta comienzos del afio 2000. Las causas de esta relativa paralisis son diversas y la mayoria de
ellas no son inherentes a los anuros. En esta presentacion brindaremos un panorama general de como la genética
ha impactado en el desarrollo de la sistematica y taxonomia contemporanea de anfibios neotropicales. Para ello
repasaremos algunos esfuerzos de colaboracién internacional de los cuales participamos, y que se han plasmado
en varios trabajos publicados o en proceso de desarrollo. Expondremos sobre como la incorporaciéon de datos
genéticos ha influido sobre: 1) la diversidad especifica de los taxones, a veces incrementandola (e.g., develando
diversidad criptica) y otras veces reduciéndola (e.g., casos de polifenismos); 2) la interpretacién de los fenémenos
de hibridacién interespecifica, introgresion mitocondrial, e introgresién fantasma; y 3) como la integracién de
datos genéticos y fenotipicos brinda una comprension mas holistica de la sistematica y de los patrones evolutivos
de variacion de diferentes caracteristicas de este particular grupo de vertebrados.
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GENETICA MOLECULAR EN ONCOLOGIA: DE LA INVESTIGACION BASICA
AL DIAGNOSTICO CLINICO

Coordinadora: Solano A. Centro de Educacion Médica e Investigaciones Clinicas (CEMIC), CABA, Argentina.
E-mail: asolano@cemic.edu.ar

El objetivo del simposio es abarcar temas de genética molecular en oncologia, discutir como se puede hacer
investigacion traslacional basica y cdmo los estudios moleculares se pueden aplicar en la practica clinica para
el diagnostico, prondstico y tratamiento oncolégicos. En efecto, habra cuatro presentaciones que son una
pequeiia muestra de la enorme contribucién de los descubrimientos con la informacion que brinda la genéticay la
gendmica, en este caso en la oncologia. No se trata de un diagnéstico para cada individuo, sino que se aplican los
hallazgos moleculares que comparten un grupo de pacientes con la misma biologia tumoral y el blanco gendmico
detectado dan la clave para el tratamiento especifico con la mayor efectividad y evitando los efectos secundarios
en los pacientes que no van a responder a la medicacion.

ESTADO DEL ARTE EN GENETICA HUMANA

Solano A. Centro de Educacion Médica e Investigaciones Clinicas (CEMIC), CABA, Argentina.
E-mail: asolono@cemic.edu.ar

Los avances revolucionarios en genética y gendmica se traducen en la denominada medicina gendmica cambiando
la atencion médica a un enfoque especifico en un grupo de pacientes que comparte un perfil genémico para la
prevencion, el diagndsticoy el tratamiento. Compartir los datos en bases internacionales de acceso libre y gratuito
eslaformamas generosade contribuiraladelanto delagenéticaygenémicadetodoel mundo. Descartarlasvariantes
genéticas en pseudogenes es critico porque su presencia es irrelevante. Es critico analizar bioquimicamente la
presencia de variacién en el nimero de copias (CNVs, acrénimo de la sigla en inglés) y no considerar infalibles los
resultados del calculo bioinformatico incorporado en los informes de secuenciaciéon masiva en paralelo, del cual
hemos publicadoy se han publicado falsos positivos y falsos negativos. En las enfermedades hereditarias tiene gran
valor por cada caso indice analizado (con costo elevado) dado que se benefician los familiares de cualquier grado
con10% del costo y con 100% de definicion: paralos portadores, porque pueden tomar medidas preventivas, y para
los no portadores, por el enorme alivio de entrar en el riesgo de la poblacién general. En conclusion, la genética y
la gendémica son transversales a todas las areas de la bio-medicina, transitamos una era en total expansion que es
compromiso y gozo para nosotros los bioquimicos genetistas. La interaccion profesional entre el laboratorio y el
médico solicitante es muy importante y enriquecedora para la comprension de los resultados, y por ende para el
beneficio del paciente.
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ESTUDIOS TRANSCRIPTOMICOS COMO HERRAMIENTA PARA
IDENTIFICAR BIOMARCADORES DE PROGRESION DEL CANCER DE
PROSTATA

Cotignola J.2 Instituto de Quimica Biolégica de la Facultad de Ciencias Exactas y Naturales (IQUIBICEN),
Universidad de Buenos Aires (UBA) - CONICET, Buenos Aires, Argenting; 2Laboratorio de Inflamacién y Cancer,
Departamento de Quimica Bioldgica, Facultad de Ciencias Exactas y Naturales, UBA, Buenos Aires, Argentina.
E-mail: jeotignola@qgb.fcen.uba.ar

El concepto de que la diseminaciéon metastasica del cancer no es aleatoria fue propuesta por Paget en 1889 bajo el
nombre de “teoria de semilla y suelo (seed and soil)”; y propuso que la diseminacién de las células tumorales es
posible gracias a la interaccién y cooperacion entre las células tumorales (seed o semilla) y las células del 6rgano
receptor (soil o suelo). Hoy en dia se sabe que el tumor primario prepara el microambiente metastasico mediante
la produccion de factores que favorecen la colonizacién del tejido receptor y que las células del 6rgano receptor
favorecen el crecimiento de las células tumorales. En particular para el cancer de prdstata, se demostr6 que los
exosomas aislados de suero de pacientes con adenocarcinoma prostatico primario promueven el crecimiento del
tumor en el hueso en un modelo murino. Distintos resultados demuestran que los exosomas liberados por las
células tumorales condicionan el microambiente metastasico para quela célulatumoral prostatica puedacolonizar,
preferentemente, el hueso. Sin embargo, a pesar de estas evidencias, los procesos moleculares involucrados en
la interaccion célula tumoral-célula del drgano receptor todavia son, en su mayoria, desconocidos. Uno de las
posibles estrategias para entender estas interacciones es el estudio del transcriptoma (RNA-seq) para analizar
los cambios en la expresién génica inducidos por la célula tumoral en el microambiente metastasico, tanto a nivel
de ARNSs codificantes como no codificantes. Este conocimiento permitira identificar blancos moleculares que
retrasen o inhiban las metastasis.

IDENTIFIC_:ACIéN DE VARIANTES Y GENES DE FUSION EN LEUCEMIA
LINFOBLASTICA AGUDA PEDIATRICA

Ruiz M.S2 lInstituto de Quimica Bioldégica de la Facultad de Ciencias Exactas y Naturales (IQUIBICEN),
Universidad de Buenos Aires (UBA) - CONICET, Buenos Aires, Argenting; 2Laboratorio de Inflamacion y Cdncer,
Departamento de Quimica Bioldgica, Facultad de Ciencias Exactas y Naturales, UBA, Buenos Aires, Argentina.
E-mail: ma.sol.ruize@gmail.com

LaLeucemia linfoblastica aguda (LLA) es el cancer mas frecuente en nifios/as en todo el mundo, y 1a principal causa
de muerte por cancer en la poblacién pediatrica. La clasificaciéon molecular de la LLA representa una estrategia
prometedora para mejorar la estratificacion de los pacientes, y sienta las bases para el desarrollo de terapias
dirigidas. A diferencia del genoma, el estudio del transcriptoma provee un link entre el fenotipo de las células y
las alteraciones moleculares subyacentes. En este trabajo hemos caracterizado el perfil molecular de la LLA de
tipo B en 32 pacientes pediatricos que forman parte del protocolo ALLIC-GATLA-2010 en Argentina mediante
la secuenciacion del transcriptoma de muestras de médula 6sea al momento del diagnéstico. La combinacion de
distintas herramientas bioinformaticas permiti6 la identificacién de variantes de nucleétido tnico, transcriptos
de fusion, perfiles globales de expresion génica e isoformas transcripcionales que contribuyen a la clasificacion
molecular y que podrian ser utilizados como biomarcadores de respuesta al tratamiento con quimioterapia,
terapia dirigida e inmunoterapias. Adicionalmente hemos comenzado a estudiar la heterogeneidad de las
poblaciones inmunitarias presentes en el microambiente tumoral mediante citometria digital y la cuantificaciéon
de un indice citolitico estimador de la abundancia de células citotdxicas. En esta presentacion se comentaran los
resultados obtenidos para poder discutir la potencialidad y las limitaciones de este tipo de estudios en relacién a
su aplicabilidad en la clinica.
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EL DESAFIO DE LA GENOMICA EN LA ONCOLOGIA

Mampel A. Universidad Nacional de Cuyo, Mendoza, Argentina. E-mail: mampelalejandra@gmail.com

La gendmica en la oncologia se ha convertido en una de las herramientas mas prometedoras para el diagnéstico
y tratamiento del cancer. Implica el estudio de los genes relacionados al desarrollo de neoplasias y sus funciones.
El desafio es detectar variantes genéticas con relevancia clinica, mediante estudios moleculares especificos que
puedan ser distintivas o comunes a los diferentes tipos tumorales, contribuyendo al diagnéstico y alacomprension
del desarrollo y progresion del cancer. Esto implica el analisis de datos genémicos, proteémicos, epigenémicos
y la necesidad de desarrollar herramientas como las técnicas de secuenciacion y analisis bioinformatico de alto
rendimiento. De este conocimiento puede deprenderse la posibilidad de identificar a aquellos individuos con
mayor riesgo a desarrollar uno o mas tumores a lo largo de la vida, antes que la enfermedad se presente o sea
clinicamente evidente. Esta informacion, de utilidad para el equipo de salud interviniente, optimiza un manejo
clinico personalizado ayudando a identificar formas hereditarias de cancer, realizar un correcto asesoramiento
genético, proponer recomendaciones de seguimiento, utilizar terapias blanco e implementar medidas de reducciéon
de riesgo ajustadas al perfil clinico y genético-molecular de cada paciente.
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APROXIMACIONES GENOMICAS PARA EL USO DE LA VARIABILIDAD )
EXISTENTE EN EL GERMOPLASMA PRIMARIO Y SECUNDARIO DE MANI

Coordinadores: Seijo G'2, V. Etchart®. 'Instituto de Botdnica del Nordeste, CONICET-UNNE, Corrientes, Argenting;
’Facultad de Ciencias Exactas y Naturales y Agrimensura, UNNE, Corrientes, Argenting; ®Instituto de Genética
“Ewald A. Favret”, INTA, Hurlingham, Buenos Aires, Argentina. E-mail: jgseijo@yahoo.com

El mani se ha originado hace unos 10.000 afios en Sudamérica y fue domesticado y diversificado en cientos de
razas por los pueblos americanos precolombinos. Actualmente, constituye uno de los cultivos oleaginosos mas
importantes de las regiones tropicales y subtropicales del mundo. Es un cultivo que se desarrolla con un alto grado
de tecnificacién, pero también de forma tradicional tanto en América como en Asia y Africa. En la actualidad,
numerosos estreses bidticos y abidticos comprometen tanto la producciéon industrial como la tradicional. El
germoplasmaderazaslocales, asicomo el de especies silvestres, presentavariabilidad genéticaaun inexploradaque
puede aportar soluciones para afrontar estos desafios. El simposio se enfocara en los avances recientes tendientes
aincrementar el conocimiento de la variabilidad genética presente en el mani cultivado y en las especies silvestres
de Arachis, en sus organismos simbiontes, y a promover su utilizacién en diversos programas de premejoramiento
y mejoramiento. Se abordaran temas como la caracterizacion genética de variedades locales, especies silvestres, la
variabilidad de algunos microorganismos fijadores de nitrdgeno aislados de mani, la identificacion de fuentes de
resistenciay el empleo de estrategias de introgresion. El simposio proporcionara un espacio para el intercambio de
conocimientos, la identificacién de oportunidades de colaboracién y de fomento para el avance de la investigacion
en el campo de la genética de Arachis.

CARACTERIZACI()N GENOMICA Y FENOTIPICA DE RAZAS LOCALES DE
MANI Y POBLACIONES DE ESPECIES SILVESTRES DE Arachis

Seijo G2, S. Moreno'?, L. Perez'?, F. de Blass'?, C. Cabrera'?, S. Samoluk'? L. Chalup'?, A. Garcid!, G. Robledo'?. Instituto
de Botdnica del Nordeste, CONICET-UNNE, Corrientes, Argenting; 2Facultad de Ciencias Exactas y Naturales y
Agrimensura, UNNE, Corrientes, Argenting; *Facultad de Ciencias Agrarias, UNNE, Corrientes, Argenting; “Facultad
de Ciencias Agropecuarias, UNC, Cérdoba, Argentina. E-mail: jgseijo@yahoo.com

La variabilidad genética existente en las razas locales de mani mantenidas in situ y en las poblaciones de especies
silvestres esta pobremente comprendida. En este trabajo se geno- y fenotipificaron muestras de mani mantenido
in situ en el NEA y de poblaciones de especies de Arachis silvestres que viven en la misma region, con el fin de inferir
lavariabilidad existente en las mismas. El genotipificado se realiz con el array de SNPs Axiom2 48k. La diversidad
genotipica de las razas locales es amplia, presenta una marcada estructuracién y se captura principalmente en
agrupaciones que se corresponden con las variedades botdnicas y algunos tipos morfoldgicos. Sin embargo,
diversos materiales presentan distintos porcentajes de pertenencia a los grupos genéticos identificados,
sugiriendo procesos de hibridacién interracial espontanea. La genotipificacién de las poblaciones de Arachis
correntina (Burkart) Krapov. & Gregory mostrd un alto grado de variabilidad intrapoblacional y bajos coeficientes
de endogamia. Los individuos se agruparon en tres clusters con una alta estructuracién genética y geografica, que
se corresponde con la variacién fenotipica observada. Se evidencia la existencia de una extensa base genética tanto
en las razas locales conservadas in situ como en poblaciones naturales. La variabilidad observada in situ requiere
replantear las estrategias de coleccion, conservacion y evaluacion de germoplasma a nivel mundial.
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CARACTERIZACION FILOGENOMICA DE MICROSIMBIONTES DE MANI
(Arachis hypogaea) OBTENIDOS DE ARGENTINA Y SENEGAL

Angelini J., A. Gueddou? G. Torres-tejerizo®, D. Niang? D. Nzepang?®, A. Zaiya®, D. Diouf®, D. Foncekas®, D. Gully4, V.
Hocher?, K. Morris? S. Simpson?, S. Stefaninil, S. Silvestrin, S. SvistoonoffS, L. Tisa?, S. Fall5, F. Ibanez'. 'Instituto de
Investigaciones Agrobiotecnologicas (INIAB), CONICET-UNRC, Rio Cuarto, Cérdoba, Argenting; 2Universidad de
New Hampshire, USA; SInstituto de Biotecnologia y Biologia Molecular (IBBM), CONICET-UNLP, La Plata, Buenos
Aires, Argenting; “UMR PHIM IRD/INRAE/CIRAD/U, Montpellier/Institute Agro, Montpellier, Francia; 3LCM IRD/ISRA/
UCAD, Dakar, Senegal; SCERAAS CIRAD/ISRA Thies Senegal. E-mail: fibanez@exa.unrc.edu.ar

Elmani cultivado (Arachis hypogaea L.) es originario de América del Sur. En la actualidad representa unaimportante
leguminosa a nivel global, con una produccién anual de 50 millones de toneladas. Al igual que la mayoria de las
leguminosas, el mani establece una simbiosis fijadora de nitrégeno con rizobios, que resulta en la formacién de
nédulos dentro delos cualeslasbacterias convierten el nitrégeno atmosférico en formas asimilables porlas plantas.
Asi, las leguminosas incorporan este nutriente desde la atmosfera, evitando el uso de fertilizantes nitrogenados.
En este trabajo presentamos la caracterizacion filogendmica de dos aislamientos rizobianos obtenidos a partir
de nédulos de plantas de mani cultivadas en Argentina, su zona de origen, y 10 de Senegal, donde el cultivo fue
introducido en el siglo XVI. El analisis de hibridacion ADN-ADN in silico y la identidad nucleotidica promedio
(ANI), permiti6é proponer tres nuevas especies del género Bradyrhizobium en los aislamientos de la coleccion.
Ademas, el andlisis de genes basicos y simbidticos, confirmé la importancia de la transferencia horizontal de
genes en el modelado del genoma. Finalmente, la caracterizacion de la composicion del efectoma del T3SS mostrd
diferencias entre los aislamientos. Un mejor conocimiento de las caracteristicas genémicas de los simbiontes
podria contribuir a comprender las relaciones coevolutivas que conducen a una asociacién fijadora de nitrégeno
eficiente, y permitir un conocimiento mas profundo de las bases moleculares de la interaccién para optimizar la
seleccion de inoculantes rizobianos.

DEFINIENDO RESPUESTAS COMBINADAS A “STRESS”

Messemberg Guimardes P. EMBRAPA, Brasil. E-mail: patriciaguimaraes@embrapa.com
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THE “WILD PEANUT LAB"” GENETIC IMPROVEMENT PIPELINE

Leal-Bertioli S, D. Bertioli. Institute of Plant Breeding, Genetics and Genomics University of Georgia, USA. E-mail:
sbertioli@uga.edu

When wild species genetics are introgressed into the genetic background of elite peanut cultivars they bring new
traits, such as pest and disease resistance and yield stability. At the University of Georgia “Wild Peanut Lab” we
run a pipeline for the systematic introgression of wild genetics into cultivated peanut. The pipeline begins with
the structured creation of new wild species tetraploids and their hybridization with elite cultivated peanuts; this
is followed by backcrossing and genetic mapping of segregating progeny. Traits of interest are accompanied, and
marker-assisted selection is implemented for selected traits. Then, when possible, traits are combined. Finally,
field selections result in high-yielding peanut lineages with new wild genetics and new traits. So far, we have
introduced multiple new sources of resistance to Early and Late Leaf Spots, Root-knot Nematode, and Rust.
Promising results are being obtained with resistance to TSWV and White Mold. Properly harnessed, these new
traits offer adaptability, reduced inputs, increased quality, and increased environmental sustainability for the
peanut crop. We are making structured germplasm sets for long-term storage and distribution. Seeds are being
deposited in seed banks including the USDA National Plant Germplasm System (USA) and INTA (Argentina, the
country of origin of peanut).
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LA DIVERSIDAD DE LAS APLICACIONES DE BIOLOGi_A MOLECULAR: DESDE
LA PREVENCION HASTA EL DIAGNOSTICO Y PRONOSTICO

Coordinadora: Giliberto F}2 ' Catedra de Genética, Facultad de Farmacia y Bioguimica, Universidad de Buenos
Aires, CABA, Argenting; 2instituto de Inmunologia, Genética y Metabolismo (INIGEM), UBA-CONICET, CABA,
Argentina. E-mail: gilibertoflor@gmail.com

Se abordaran las aplicaciones de la biologia molecular a la deteccién de portadores y al diagnostico de las
enfermedades genéticas/hereditarias humanas. Se plantearan cuales son los desafios en el estudio genético
de pacientes con hipoacusia. Ademas, se describiran las bases genéticas y moleculares de las enfermedades
neurodegenerativas del adulto. Conoceremos de qué se trata la odisea diagnéstica de la Distrofia Muscular de
Duchenney por qué es importante alcanzar un diagndstico temprano. Finalmente, discutiremos sobre los estudios
de detecciéon de portadores, cudles son los desafios, controversias y beneficios de estas pruebas poco conocidas.

DESAFiOS EN EL ESTUDIO GENETICO DE PACIENTES CON HIPOACUSIA:
“TO BE, ORNOT TO BE SYNDROMIC", ESA ES LA CUESTION DEL
DIAGNOSTICO

Dalamon V, P. Buonfiglio, AB. Elgoyhen. Instituto de Investigaciones en Ingenieria Genética y Biologia Molecular,
(INGEBI), CABA, Argentina. E-mail: vividalamon@gmail.com

La hipoacusia afecta a 1:500 nifios recién nacidos y cerca del 70% de los casos son de causa genética. Actualmente,
124 genes se relacionan con las formas no sindrémicas, y existen mas de 400 formas sindrémicas con distintos
genes blanco, por lo que la secuenciacién exémica masiva es la técnica ideal costo-beneficio para el diagnéstico
molecular. Sin embargo, surgen nuevos desafios en la correlacion genotipo/fenotipo, cuando los resultados
revelan un posible sindrome, en donde los signos extra-cocleares ain no se han desarrollado. Mostraremos
casos que presentaban hipoacusia no sindrémica al momento del estudio y resultaron con variantes patogénicas
en genes relacionados con distintos sindromes. Esto conlleva a medidas clinicamente accionables: predecir la
evolucion de la patologia y toma de decisiones sobre los tratamientos disponibles. Por ejemplo, una paciente que
s6lo presentaba hipoacusia y resulté portadora de variantes patogénicas reportadas en el gen USH2A causante
del Sindrome de Usher, permitiendo predecir el deterioro visual de forma progresiva por retinitis pigmentosa.
Otro caso es el de un paciente con retinitis incipiente e hipoacusia, que fue derivado con diagnéstico presuntivo
de Usher y result6 diagnosticado con sindrome de Heimler. Escenarios similares se presentaran como con el gen
MITF para Waardenburg, LARS2 para Perrault, MYO7A para Usher, y STRC para sordera e infertilidad masculina. E1
diagnéstico molecular en estos casos resulta fundamental para el correcto asesoramiento genético y seguimiento
clinico, mejorando la calidad de vida del paciente y las familias.
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ESTUDIO DE PORTADORES: DESAFiOS, CONTROVERSIAS Y BENEFICIOS DE
UN TEST POCO CONOCIDO

Fernandez C. Novagen, CABA, Argentina. E-mail: cecilia.fernandez@novagen.com.ar

Las enfermedades con una herencia recesiva son individualmente raras pero colectivamente contribuyen
significativamente a la mortalidad, morbilidad y discapacidad infantil. El estudio de portadores es un test
genético que se utiliza para identificar a personas o parejas con un mayor riesgo de tener hijos con patologias
autosomicas recesivas o ligadas al cromosoma X. Recientemente, la ACMG (American College of Medical Genetics
and Genomics) recomendod que este estudio se ofrezca a todas las personas que estén planificando un embarazo.
Sin embargo, si bien existen recomendaciones respecto a las enfermedades que deben ser estudiadas, no hay un
consenso internacional sobre al tipo y nimero de enfermedades que deben ser incluidas y como consecuencia,
cada laboratorio disefla un panel de genes de acuerdo a su propio criterio. Los paneles que se ofrecen en el mercado
pueden variar significativamente, y por lo tanto, también la tasa de detecciéon de portadores de cada uno. El
estudio de portadores presenta grandes desafios a la hora de seleccionar los genes a estudiar, como asi también
las variantes que deben ser informadas. Sin embargo, brinda informacion para que las parejas e individuos con
un riesgo aumentado puedan evaluar las distintas opciones posibles, entre las cuales se encuentran no concebir,
realizar un test genético preimplantatorio o un diagndstico prenatal, utilizar gametas donadas o adoptar,
permitiendo la toma de decisiones reproductivas informadas.

GENETICA MOLECULAR DE ENFERMEDADES NEURODEGENERATIVAS DEL
ADULTO

Surace E. Instituto de Neurociencias (INEU), Fleni-CONICET, CABA, Argentina. E-mail: esurace@fleni.org.ar

Las enfermedades neurodegenerativas son un grupo heterogéneo de condiciones en las que ocurre muerte o
disfuncion de poblaciones neuronales especificas. Muchas de estas enfermedades se caracterizan por la agregacion
y depésito andmalo de proteinas propias de cada patologia. Una particularidad es que estas enfermedades pueden
ser esporadicas o hereditarias. El hallazgo de genes implicados en casos hereditarios ha permitido explorar los
mecanismos fisiopatoldgicos comunes a las formas esporadicas. En esta charla, se presentaran los hallazgos mas
recientes en cuanto a genética, mecanismos moleculares y posibles terapias para enfermedades como Alzheimer
y demencia frontotemporal.
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LA ODISEA DIAGNOSTICA DE LA DISTROFIA MUSCULAR DE DUCHENNE:
¢POR QUE ES IMPORTANTE ALCANZAR UN DIAGNOSTICO TEMPRANO?

Giliberto F.}2 'Laboratorio de Distrofinopatias, Catedra de Genética, Facultad de Farmacia y Bioguimica
(FFyB), UBA, CABA, Argenting; 2nstituto de Inmunologio, Genética y Metabolismo (INIGEM), UBA-CONICET, CABA,
Argentina. E-mail: gilibertoflor@gmail.com

La distrofia muscular de Duchenne (DMD) es la distrofia muscular pediatrica mas severay frecuente (1:5.000). Se
produceporfallasenlasintesisdelasproteinasdistrofinas, codificadas porelgen DMD. Esdeherenciarecesivaligada
al cromosoma X, siendo los principales afectados varones, aunque algunas mujeres también se ven afectadas. Esta
caracterizada por debilidad muscular progresiva que lleva a la pérdida gradual de las funciones motoras generado
una severa discapacidad. El diagnéstico temprano es fundamental para accionar precozmente implementando
estandares de cuidado para retrasar el avance y brindar una mejor calidad de vida a los pacientes. El diagnéstico
puede complicarse ya que algunos sintomas de la DMD son compartidos con otras distrofias musculares. Por lo
tanto, el abordaje molecular es fundamental para alcanzar el diagnéstico diferencial y determinar el protocolo
terapéutico especifico. Para eso elaboramos un algoritmo diagnéstico basado en las guias de recomendaciones
internacionales para Duchenne, aplicando estudios de MLPA, NGS (paneles in silico), PCR-Sanger, ARNm y
herramientas bioinformaticas. El laboratorio de Distrofinopatias de FFyB-UBA lleva mas de 30 afios dedicados
al estudio de estas enfermedades, convirtiéndose en un centro de referencia en el pais. Describiremos los retos
del estudio molecular de este enorme gen, la interpretacion de variantes con casos ilustrativos y la importancia
de compartirlas en bases de datos publicas. Por dltimo, resumiremos las estrategias terapéuticas que se estan
llevando adelante para Duchenne.
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UNA NUEVA ERA TEC_:NOLéG_ICA EN EL MEJORAMIENTO GENE:I'ICO DE
MAIZ: MANIPULACION GENOMICA, AUTOMATIZACION, ROBOTICA, E
INTELIGENCIA ARTIFICIAL

Coordinador: Kreff E. Semilla Nueva, Buenos Aires, Argentina. E-mail: edkreff@gmail.com

En el marco de una produccién agricola sustentable y con impactos positivos en el ambiente, la salud yladiversidad,
el mejoramiento genético del maiz es un componente importante. El esquema de mejoramiento en este cultivo
permitié una ganancia genética a través de las décadas en base a un objetivo definido y a continuas adiciones de
nuevas tecnologias. Entre las tecnologias que optimizaron el proceso se encuentran, entre otras, la hibridacién,
los viveros de contra estacion, los ambientes controlados, los OGMs, los doble haploides y los marcadores
moleculares. Actualmente y hacia la proxima década, los nuevos esquemas de mejoramiento incluyen el uso de
inteligencia artificial para el disefio de nuevos productos y la optimizacion de los esquemas de mejoramiento,
la aplicacion de robética y automatizacion en la fenotipificacién, nuevas maneras de manipulaciéon genémica y
un uso mas preciso del germoplasma como fuente de diversidad. En esta nueva era del mejoramiento de maiz
las posibilidades existentes son elevadas en cuanto al logro de maices de mayor productividad y novedosos
en sus caracteristicas. Por esto, es valioso la revision del estatus actual y potencial de la inteligencia artificial
complementando a la humana, de la modificacién genémica por edicion génica u otras técnicas en desarrollo,
y también el aprovechamiento de la amplia diversidad disponible en el germoplasma de maiz tanto local como
a nivel global. Asimismo, evaluar las posibles sinergias entre estas tecnologias y las que previamente se han
implementado en los programas de mejoramiento genético del cultivo.

EL ROL DEL GENETISTA EN LA NUEVA ERA DEL MEJORAMIENTO DE
PRECISION

Van Becelaere G. Bayer Crop Science. E-mail: guillermo.vanbecelaere@bayer.com

Arte, ciencia y negocio. El mejoramiento genético comenz hace mas de 10.000 afios, y los genetistas han cumplido
un rol fundamental en el origen y la evolucion de las civilizaciones. A través de las distintas eras del mejoramiento,
el papel del genetista ha ido evolucionando. En el pasado reciente, se concentraba en tomar decisiones basadas en
experiencia, conocimiento y observacion. La disrupcion de la inteligencia artificial, de los modelos predictivos y
prescriptivos, y la ciencia de datos permitieron alos genetistas avanzar en innovaciones con enfoques digitales que
demandan capacidades nuevas y un papel diferente. La captura de datos utilizando drones y equipos robéticos que
portan sensores ha permitido obtener mas y mejor informacion, y 1a seleccién se maneja por modelos matematicos
y de forma automatica. Entrenar esos modelos y entender sus sesgos comienzan a ser parte importante del papel
del genetista. El trabajo se transform6 en un ambito multidisciplinario, altamente especializado, donde se requiere
una coordinacion entre diversas funciones para llegar al objetivo buscado. Es esta sincronizacién la que se vuelve
fundamental para el éxito de un programa de mejoramiento moderno. El nuevo paradigma en el mejoramiento de
precision es la necesidad de manejar un equipo que combina inteligencia humana con artificial. En una agricultura
mundial altamente dinamica y con el desafio de producir mas alimento de forma sostenible, el genetista sigue
ocupando un rol esencial, ya no seleccionando los mejores individuos sino disefiando los mejores productos.
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HI-EDIT. ESTRATEGIAS SINERGIQAS DE MEJORAMIENTO GENETI_CO DE
MAIZ COMBINANDO ELIMINACION CROMOSOMICA Y HAPLOIDIA CON
EDICION GENICA A GRAN ESCALA

Mayor P. Syngenta, Venado Tuerto, Santa Fe, Argentina. E-mail: patricio.mayor@syngenta.com

La técnica de Haploides Duplicados es ampliamente difundida en el desarrollo de hibridos comerciales de maiz.
Permite obtener lineas homocigotas sin necesidad de 6-7 generaciones de autofecundacién para luego armar
las combinaciones hibridas a evaluar. Simultaneamente la edicién génica a través del sistema CRISPR-Casg
permite hacer cambios genéticos dirigidos y precisos para mejorar caracteres fenotipicos. La introduccién y/o la
eliminacion de la maquinaria de edicién génica en los organismos, es complicada con los métodos existentes. E1
uso de un Inductor de haploides (Hi) transformado mediante CRISPR-Cas9 ha dado excelentes resultados en editar
germoplasma elite (Hi edits). La gran ventaja de este método radica en que las plantas editadas no presentan ADN
del parental inductor ni tampoco presentan la maquinaria de edicion, remarcando que ambos procesos (ediciéon y
eliminacion) se hacen en una sola generacion. Los resultados obtenidos con este método en maiz para grano y en
maiz Dulce son altamente promisorios. El método Hi edits fue extendido a trigo, usando polen de maiz, y a algunas
dicotiledbneas. De esta forma se obtienen ediciones precisas sobre germoplasma elite incrementando la tasa de
ganancia genética y respondiendo rapidamente a las necesidades de mercado.

GENOMICA EN EL USO DE LA DIVERSIDAD @ENETICA_LOCAL Y GLOBAL
PARA EL DESARROLLO DE UNA PRODUCCION DE MAIZ SUSTENTABLE. EL
MEJORAMIENTO GENETICO DE INTA

Mroginski E)2. 'INTA EEA Pergamino, Buenos Aires, Argenting; 2Escuela de Ciencias Agrarias Naturales y
Ambientales (ECANA), UNNOBA, Buenos Aires, Argentina. E-mail: mroginski.erika@inta.gob.ar

En las dltimas décadas, hemos experimentado un rapido avance de nuevas tecnologias gendémicas, cuya
implementacion en los programas de mejoramiento genético ha permitido acelerar las ganancias genéticas y
contribuir a los desafios del sector agricola. Las mismas abarcan aspectos relacionados al analisis del genoma,
caracterizacion, utilizacion y manipulacion de la diversidad del germoplasma, tecnologia de doble haploide para
el desarrollo de lineas y seleccion gendmica, entre otros. En el marco del programa de mejoramiento genético
de maiz de la EEA INTA Pergamino, cuyo objetivo es el desarrollo de germoplasma de alta productividad, buen
comportamiento frente a estreses y calidad diferenciada, se han empleado diferentes tecnologias genémicas con
el fin de asistir al mejoramiento convencional. Se caracterizaron, mediante marcadores moleculares, poblaciones
naturales y biparentales y lineas endocriadas pertenecientes a un panel desarrollado por dicho programa, lo que
permitié detectar regiones genémicas y genes candidatos para la eficiencia en el uso del nitrégeno, captura de
luz, tolerancia a bajas temperaturas, resistencia a enfermedades y calidad del aceite. En los tltimos afios el panel
de lineas se expandidé a mas de 400 entradas de diferentes origenes con el fin de realizar un analisis GWAS. Por
otro lado, se empled la tecnologia de la transformacion genética para la introduccion de un gen IPT, de tolerancia
a estrés hidrico, en lineas élite y se vislumbra la posibilidad de implementar la mutagénesis para generar nuevas
variantes de interés agronémico.
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MICROBIOMA HUMANO: CONTEXTO REGIONAL Y MUNDIAL SOBRE SUS
IMPLICANCIAS EN LA CLINICA

Coordinadora: Belforte F. Laboratorio de Genémica Computacional (GEC), Universidad Nacional de Lujan (UNLu),
Buenos Aires, Argentina. E-mail: fiorellabelforte@gmail.com

Los organismos multicelulares superiores, como el ser humano, pueden considerarse super-organismos u
holobiontes constituidos por las células propias del individuo y su microbiota simbidtica comensal. Estas
comunidades complejas de microorganismos, que incluyen bacterias, arqueas, virus, hongos, y otros eucariotas,
no s6lo median transformaciones quimicas fisiol6gicamente importantes relacionadas con el metabolismo de
nutrientes y drogas, sino también desempefian un papel fundamental en el control de otros aspectos de la fisiologia
delindividuo tales como modulacién del sistemainmuney el comportamiento. La capacidad biotransformadora del
microbioma puede impactar desde la salud, el ambiente, hasta en las caracteristicas fisicoquimicas de materiales
utilizados en entornos productivos. Los microbiomas son ecosistemas dinamicos de cientos a miles de miembros
comunicandose entre si. Estudiar su dinamica de expresion en distintos entornos bioldgicos, propone definir
estrategias diagnosticas personalizadas, asi como traer luz a mecanismos de interaccién microbiota-hospedador
en un contexto inter-reino.

DISENO DE HERRAMIENTAS INTEGRALES DE FENOTIPIFICACION
UTILIZANDO ANALISIS CUANTITATIVOS Y CUALITATIVOS EN UN
CONTEXTO DE RED DE INTERACCIONES INTER-REINO

Belforte F. Laboratorio de Genémica Computacional (GEC), Universidad Nacional de Lujan (UNLu), Buenos Aires,
Argentina. E-mail: fiorellabelforte@gmail.com

Los microorganismos simbiontes humanos superan en niimero a nuestras células y se estima que expresan
100 veces mas genes que los presentes en nuestro genoma, manteniendo una comunicacién estrecha con el
hospedador. Hoy sabemos que esta comunicacion “inter-reino” es mediada, al menos en parte, por microvesiculas
y que la presencia de estos organismos en diversos nichos corporales puede modularse por factores ambientales.
Las microvesiculas de tamarfio nanométrico desempefian un papel fundamental en la comunicacién de célula a
célula mediada por ARNs, especialmente en procesos inflamatorios y malignos. Actualmente, son muchos los
estudios que proponen la biisqueda de miRNAs como biomarcadores plasmaticos y fecales asociados a procesos
inflamatorios crénicos. Sin embargo, pocos describen su interaccion con el microbioma y los posibles mecanismos
de comunicacion entre reinos. En este sentido, es fundamental no solo evaluar la composicién de la microbiota
asociada al intestino en contextos de disbiosis, sino también evaluar posibles ARNs no codificantes implicados,
de modo de generar herramientas integrales de fenotipificacion que proporcionen nuevos conocimientos sobre
las diferencias y similitudes de la microbiota intestinal entre poblaciones, utilizando analisis cuantitativos y
cualitativos de perfiles de microbiomas, asi como parametros clinicos, bioquimicos y epigenéticos, en un contexto
de interaccion inter-reino.

MICROBIOMA INTESTINAL EN ENFERMEDADES COMPLEJAS: DISBIOSIS
ASOCIADAS A POBLACION ARGENTINA

Penas Steinhardt A. Grupo Gendmica Computacional, Universidad Nacional de Lujan, Buenos Aires, Argentina.
E-mail: pufetin@gmail.com
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BIOMARCADORES PARA ENFERMEDAD POR HIGADO GRASO ASOCIADO
A DISFUNCION METABOLICA (MAFLD): ANALISIS INTEGRADO DEL
TRANSCRIPTOMA Y METABOLOMA INTESTINAL

Trinks J.2 lInstituto de Medicina Traslacional e Ingenieria Biomédica (IMTIB), CONICET - Instituto Universitario
del Hospital Italiano (IUHI) - Hospital Italiano de Buenos Aires (HIBA), CABA, Argentina; 2Consejo Nacional de
Investigaciones Cientificas y Técnicas (CONICET), CABA, Argentina. E-mail: julieta.trinks@hospitalitaliano.org.ar

En la Gltima década, la prevalencia de MAFLD ha aumentado en todo el mundo en paralelo con la obesidad, la
inactividad fisica y la diabetes tipo 2. En particular, la poblacion latinoamericana tiene una de las tasas de
prevalencia y gravedad mas altas de esta enfermedad. La biopsia de higado es el “estandar de oro” para su
diagnéstico y prondstico, pero posee riesgos inherentes. Estas limitaciones impulsaron la bisqueda de nuevos
métodos no invasivos de deteccion y estratificacion del riesgo. Esta creciente necesidad médica ha centrado sus
esfuerzos en la investigaciéon de la microbiota intestinal. Sin embargo, cada microbiota intestinal humana es
distinta debido a las diferencias en el indice de masa corporal, la actividad fisica, el estilo de vida, la etnia y los
hébitos dietéticos. Por lo tanto, seria de interés identificar aquellos biomarcadores de la microbiota intestinal
especificos que contribuyen a una mayor prevalencia de la MAFLD o a una diferente gravedad de la misma
en América Latina, donde los datos alin son escasos. La incorporacion de enfoques metatranscriptéomicos y
metabolémicos puede brindar una comprension integral del microbioma, el papel de cada comunidad microbiana
y su reaccion al huésped y al medio ambiente. Estudios recientes de nuestro grupo revelaron que la interaccién
entre varios miembros de la comunidad contribuye al cambio en las firmas del microbioma caracteristico de
MAFLD en pacientes argentinos. La combinacion de marcadores de microbioma fecal podria ser una herramienta
no invasiva util para el diagnéstico y la progresion de la MAFLD.

EL VIROMA HUMANO Y SU ROL EN LA MODIFICACION DEL MICROBIOMA

Reyes A. Universidad de los Andes, Bogotd D.C,, Colombia. E-mail: a.reyes@uniandes.edu.co

Los avances en la investigacion en el campo del microbioma humano han revelado la importancia crucial de los
virus que habitan en nuestro organismo, conocido como viroma humano. Este viroma, que en su mayoria esta
compuesto por bacteriéfagos, tiene un rol en la regulacion y modificacion de las comunidades microbianas. Estas
comunidades microbianas se han visto muy estrechamente ligadas con la salud del hospedero. El entender los
virus que tenemos presentes y cOmo estos actian, nos permitira de manera eficiente modificar la estructura de
la comunidad sin las alteraciones tan drasticas que presenta el uso de otros tratamientos como los antibidticos.
Grandes esfuerzos se han realizado por caracterizar el viroma humano en diferentes condiciones de salud y
enfermedad, sin embargo, estos resultados se han visto limitados por el precario conocimiento de la diversidad
viral y la falta de herramientas informaticas que permitan extraer conocimiento a partir de estas secuencias
generadas por métodos de secuenciacion masivos. El desarrollo de nuevas herramientas bioinformaéticas se hace
de particular importancia para poder entender la diversidad viral, sus efectos en las comunidades microbianas y
su rol final en la salud o enfermedad del hospedero.
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USOS Y APLICACIONES DE LA INTELIGENCIA ARTIFICIALEN GENETICA
MEDICA

Coordinadora: Mampel A. Universidad Nacional de Cuyo, Mendoza, Argentina. E-mail: mampelalejandra@gmail.com

La inteligencia artificial (IA) es parte de nuestra realidad actual, siendo una herramienta que puede ser utilizada
en el diagndstico de enfermedades, entre las que se encuentran las de causa genética. /Cuales podrian ser las
ventajas de su utilizacién? Sabemos que la IA puede procesar gran cantidad de datos entonces ¢permitiria
mejorar el tiempo necesario para el diagndstico de enfermedades raras? ¢podria ser de utilidad para ayudar
en la interpretacion de variantes moleculares? jayudaria a identificar nuevas enfermedades genéticas? /seria
una estrategia para seleccionar tratamientos de precisiéon? Estas son algunas de las tantas preguntas que nos
hacemos cuando pensamos en este tema. Sin embargo, ademas de respuestas certeras es necesario aplicar el juicio
critico al momento de realizar un diagnéstico o iniciar un tratamiento, asi como incluir aspectos emocionales y
humanisticos de la relacion entre individuos. Lo real es que la IA se ha comenzado a utilizar de manera intuitiva
y para su mejor uso necesitamos conocerla, independientemente del area en donde nos veamos involucrados
(medicina, educacién o tareas administrativas). Debido a ello, es que esta propuesta invita a conocer estrategias
de IA para mejorar la eficiencia de nuestro trabajo dentro de la genética, sin perder de vista las limitaciones o los
aspectos mas relevantes de la relacién médico paciente.

FACE2GENE: MAS QUE UNA APP. MINI-TALLER

Fleischer N. VP Product & Research, FDNA, Tel Aviv, Israel. E-mail: nicole@fdna.com

En la actualidad, el analisis gendmico se esta convirtiendo en el estandar clinico de evaluacion diagnostica, y la
inteligencia artificial es la piedra angular de las tecnologias que permiten que el genoma individual sirva para
guiar decisiones en salud. Las tecnologias de fenotipificaciéon de préxima generacion (NGP) capturan, estructuran
y analizan datos fisioldgicos humanos complejos para producir conocimientos gendmicos procesables. La
dismorfologia y la sospecha de un sindrome ayuda al consejo sobre el cuidado del afectado. Sin embargo, el
acceso a genetistas médicos y especialistas es limitado. La tecnologia de aprendizaje automatico que impulsa
una herramienta en linea llamada Face2Gene (FDNA, EE. UU.) es una forma de inteligencia artificial que combina
algoritmos de reconocimiento facial con anotaciones de caracteristicas clinicas y mediciones antropométricas,
lo que permite la deteccion de caracteristicas del sindrome a partir de fotografias faciales en 2D. Debido a que
el dismorfismo facial esta influenciado por el origen étnico del paciente y del evaluador, la tecnologia se puede
entrenar para aprender a reconocer el fenotipo especifico en diferentes etnias. Los resultados de varios estudios
realizados en sindromes como el de Angelman, Cornelia de Langue y el sindrome alcohdlico fetal muestran que la
tasa de deteccion de la tecnologia es comparable con la de los expertos en dismorfologia, lo que sugiere ademas la
aplicacion clinica de dicha tecnologia puede ser una herramienta ttil para los pediatras y genetistas en entornos
clinicos.
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INTELIGENCIA ARTIFICIAL Y SU USO EN GENETICA MEDICA Y GENOMICA

Garcia Ortiz J.E. Division de Genética, CIBO-IMSS, Guadalajara, Jalisco, México. E-mail: jose.garciaor@imss.gob.mx

La inteligencia artificial (IA) es una herramienta que puede ayudar a mejorar el diagnéstico certero en pacientes
con enfermedades genéticas desde el diagndstico molecular, al acelerar el desarrollo de interpretacién de variantes
génicas, predecir estructuras proteicas, o mejorando los algoritmos diagndsticos, hasta el desarrollo de nuevas
terapias. El término «inteligencia artificial», acufiado en 1956, se define como programas de computacién que
comprenden formulas matematicasyalgoritmos, disefiados pararealizar operaciones especificas que se consideran
propias de la inteligencia humana, como el autoaprendizaje, el razonamiento y la habilidad de representar el
conocimiento de los datos que reciben. La IA puede resolver problemas como encontrar la mejor ruta para un
destino, ganar en juegos como el ajedrez o interpretar y encontrar patrones en grandes cantidades de datos con
Machine Learning. Con el Machine Learning (aprendizaje automatizado) se puede usar aprendizaje supervisado o
aprendizaje no supervisado; el primero consiste en darle a la computadora datos con la interpretacion de estos,
para que después aprenda a distinguir entre ambas; en el segundo se le proporciona ala maquina datos sin etiquetar
para encontrar patrones de semejanza y que después, por medio de algoritmos programados, organice en grupos
los objetos que sean similares. En la actualidad, la IA hace una realidad la medicina personalizada; sin embargo,
hay también implicaciones bioéticas que deben tomarse en cuenta por quienes hacen uso de estas tecnologias.
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¢EL FITOMEJORAMIENTO SOLO SE TRATA DE GENETICA? REQUISITOS
REGULATORIOS PARA COMERCIALIZAR NUEVAS VARIEDADES

Coordinadora: Malacarne MF. Asociacion Semilleros Argentinos, Argentina. E-mail: fabiana.malacarne@asa.org.ar

Las empresas que realizan fitomejoramiento comercial, ademas de fijar los objetivos del programa, deben
ajustarlos a los requerimientos regulatorios de cada pais en el que operan y realizar el balance costo/beneficio para
determinar la via mas adecuada para llegar al mercado. Este largo camino comienza con las pruebas de concepto
para saber qué técnicas de mejoramiento se pueden usar para lograr los objetivos planteados. Dependiendo de
las mismas variaran los requisitos regulatorios. Si el producto final es convencional, transgénico u obtenido
por edicién génica, los procesos regulatorios seran diferentes y, por lo tanto, también los costos. Ya definida la
metodologia de mejoramiento entran en juego los ensayos en el pais y los avances que se quieran hacer en contra
estacion. Aqui se debe tener en cuenta el estatus regulatorio de los productos ensayados (convencional o regulado)
y los requisitos fitosanitarios y legales para la importacién y exportacion de semillas. Para el lanzamiento
comercial hay que cumplir, en nuestro pais, requisitos regulatorios para inscribir la variedad en los registros del
Instituto Nacional de Semillas y si la misma es genéticamente modificada, desregularla en los paises de destino
comercial del producto. Por Gltimo y no menos importante aparecen las reglas de juego para percibir los derechos
de propiedad intelectual. En esta etapa interviene no sélo la legislacion sino también los contratos entre privados.
Conocer los aspectos regulatorios de todo el proceso ayudara a disefiar un programa de fitomejoramiento acorde
a los objetivos y presupuesto.

DE LA PRUEBA DE CONCEPTO HASTA LA VARIEDAD

Malacarne MF. Asociacion Semilleros Argentinos, Argentina. E-mail: fabiana.malacarne@asa.org.ar

NUEVA VARIEDAD ¢COMO LLEGA AL MERCADO?

Erdman J. Asociaciéon Semilleros Argentinos, Argentina. E-mail: juan.erdmann@asa.org.ar

PENETRACION EN EL MERCADO LANZAMIENTO Y COMERCIALIZACION DE
NUEVAS VARIEDADES

Antongiovanni M. GDM Seeds, Argentina. E-mail: mantongiovanni@gdmseeds.com
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LA EPIGENETICA EN LA EXPRESION DE PATOLOGIAS LIGADAS AL
CROMOSOMA X

Coordinador: Abelleyro M. Instituto de Medicina Experimental (IMEX), ANM-CONICET, CABA, Argentina.
E-mail: martinabelleyro@gmail.com

En los desérdenes recesivos ligados al cromosoma X, el gen que porta la variante patogénica corresponde
a uno de los dos cromosomas del par de sexual. El patrén de herencia recesiva ligada al cromosoma X indica
que las mujeres, XX, resultaran portadoras si presentan una Gnica variante en uno de los dos cromosomas. Sin
embargo, el varén, XY, con una variante patogénica en el cromosoma X, padecera la patologia. La inactivacién
del cromosoma X representa uno de los paradigmas de la epigenética, ya que constituyen cambios heredables que
no se corresponden con diferencias en la secuencia de ADN. La inactivacién del cromosoma X en mujeres permite
compensar la dosis de los genes ligados al X con los varones y produce individuos femeninos que son mosaicos
de células con el cromosoma X materno inactivo, o el X paterno inactivo, con una distribuciéon 50:50 en cada
tejido, inactivacion al azar. Una vez ocurrida, en cada célula somatica, esta inactivacién se hereda clonalmente y
permanece inalterada durante toda la vida adulta. La correlacion entre la expresion de patologias del cromosoma
X, en mujeres portadoras heterocigotas y la inactivacion sesgada del cromosoma X, resulta un tema controversial
que es actualmente investigado en distintas patologias. En Hemofilia y Distrofia Muscular de Duchenne (DMD)
la inactivacion del cromosoma X permite explicar la expresion en un grupo de mujeres portadoras heterocigotas
sintomaticas. Proponemos disertar sobre las bases genéticas y las causas de inactivacion sesgada del cromosoma
X, incluyendo ejemplos en mujeres sintomaticas de Hemofilia y DMD.

LA EPIGENETICA EN LA EXPRESION DE PATOLOGIAS LIGADAS AL
CROMOSOMA X

Radic P. Instituto de Medicina Experimental (IMEX), ANM-CONICET, CABA, Argentina. E-mail: yocpamelita@yahoo.
com.ar

La inactivacion del cromosoma X (ICX) representa uno de los paradigmas de la epigenética, ya que constituyen
cambios heredables que no se corresponden con diferencias en la secuencia de ADN. La ICX es un mecanismo
molecular que ocurre temprano en el desarrollo de las hembras de mamiferos y produce un silenciamiento masivo
de uno de los dos crX, en consecuencia, dosis equivalentes entre genes ligados al X en machos (XY) y hembras
(XX). El inicio y mantenimiento del proceso de inactivacion, se asocia a la expresién del RNA no codificante XIST
(X-inactivation specific transcript) que genera hembras que son mosaico con dos lineas celulares, una con el crX
materno inactivo y otra con el crX paterno inactivo, con una distribucién tedrica 50:50 en cada tejido. Una vez
ocurrida, esta inactivacion se hereda en cada célula somatica sin cambios alo largo de la vida adulta. La inactivacién
sesgada del crX es una desviacién marcada de la inactivacién 50:50, que produce que un tejido/érgano o todo el
organismo presente mayoritariamente un crX activo (ya sea el materno o el paterno). La evidencia fenotipica de
enfermedad en desordenes recesivos ligados al crX es un fendmeno inusual. Sin embargo, la literatura muestra
algunos reportes de mujeres sintomaticas. La mayoria de estos casos resultan mujeres portadoras heterocigotas
asociada al sesgo completo en la ICX, aunque resulta un tema controversial dependiendo de la patologia. En
Hemofilia y Distrofia Muscular de Duchenne la ICX permite explicar la expresiéon en un grupo de mujeres
portadoras heterocigotas sintomaticas.
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INACTIVACION DEL CROMOSOMA X: APLICACIONES EN HEMOFILIA

Ziegler BM. Instituto de Medicina Experimental (IMEX), CONICET-Academia Nacional de Medicina (ANM), CABA,
Argentina. E-mail: ziegler.betiana@gmail.com

La Hemofilia A (HA) se caracteriza por defectos en el gen del factor VIII (F8) de coagulacién. Al ser un trastorno
recesivo ligado el X, los varones hemicigotas resultan afectados; mientras que las mujeres, portadoras
heterocigotas, en pocas ocasiones presentan sintomas de sangrado. El gen F8, de 187 Kb, se expande en 26 exones.
Las variantes patogénicas en HA, involucran inversiones recurrentes del intrén 22 (Inv22) y del intrén 1 (Invi),
grandes deleciones que abarcan uno o varios exones del gen, pequefias inserciones o deleciones y sustituciones
nucleotidicas que se asocian a defectos missense, nonsense y de splicing. La expresiéon de HA en mujeres puede
asociarse a defectos genéticos y epigenéticos: la presencia de una de una variante patogénica en heterocigosis
en el F8 y la inactivacion sesgada del cromosoma X a favor del alelo afectado; dos variantes patogénicas en el F8,
ya sea en homocigosis o heterocigosis; o una variante en el F8 hemicigota asociada a un fenotipo femenino. Para
el diagnostico de mujeres se estudia la variante causal determinada en la familia, y en los casos sin antecedentes
familiares de hemofilia, se realiza el screening completo para la determinacion de la variante patogénica del F8.
En los casos de variantes en heterocigosis, se estudid el patrén de inactivacién del cromosoma X. Se estudiaron
11 portadoras de HA con sintomas de sangrado: cinco resultaron heterocigotas con inactivacién sesgada del
cromosoma X; dos presentaron dos variantes patogénicas; una presenté sindrome de Turner (45,X0); y tres
resultaron heterocigotas con inactivacién al azar.

INACTIVACION DEL CROMOSOMA X EN MUJERES CON DISTROFINOPATIA

Carcione M. Laboratorio de Distrofinopatias, Catedra de Genética, Facultad de Farmacia y Bioquimica, UBA,
CABA, Argentina. E-mail: mica.carcione@gmail.com

Las distrofinopatias son enfermedades neuromusculares de herencia recesiva ligada al cromosoma X causadas por
alteraciones moleculares en DMD. Las alteraciones moleculares en este gen son grandes deleciones/duplicaciones
en el 80% de los casos y variantes de secuencia pequefias en el 20% restante. En general, al ser una patologia
recesiva ligada al X, los varones son los principalmente afectados al poseer un tinico cromosoma X, mientras que
las mujeres son portadoras de la enfermedad. Sin embargo, se estima que un 2,5-7,8% de las mujeres con una
alteracion heterocigota en DMD presentaran distrofinopatia, y se cree que una de las causas es la inactivacién
sesgada del cromosoma X. Es decir, estas mujeres poseeran inactivado el cromosoma sin la alteracion molecular
en el gen DMD. A dichas mujeres, cuando presentan una alteracion en heterocigosis y clinica, se les estudia la
inactivacién del cromosoma X en sangre periférica. Se estudiaron 14 mujeres portadoras con distrofinopatia,
con una alteracion heterocigota en DMD. Se determiné que seis (43%) de ellas presentaron inactivacién sesgada
del cromosoma X, mientras que ocho no. Como conclusion podemos decir que la inactivaciéon sesgada podria
explicar la sintomatologia en seis de las 14 pacientes. Sin embargo, no se puede asegurar que lo mismo que se ve
en sangre se esté replicando en musculo. Respecto de las ocho mujeres restantes sin sesgo, no podemos descartar
la existencia de otra variante no detectada por la metodologia usada o la ocurrencia de otros eventos tales como
translocaciones autosoma:X, sindrome de Turner o disomia uniparental.

SIMPOSIOS 43



PROGRAMAS DE MEJORAMIENTO GENETICO EN SISTEMAS DE
PRODUCCION DE EQUIDOS EN ARGENTINA

Coordinadora: Castaneira C. Catedra de Produccidn Equing, FAV, UNRC, Cérdoba, Argentina. E-mail: catavet@
gmail.com

PROGRAMAS DE MEJORAMIENTO GENETICO EN SISTEMAS DE
PRODUCCION DE EQUIDOS EN ARGENTINA

Losinno L}, P. Trigo? 'Facultad de Agronomia y Veterinaria, Universidad Nacional de Rio Cuarto, Coérdoba,
Argenting; 2Facultad de Ciencias Veterinarias, Universidad Nacional de La Plata, Buenos Aires, Argentina. E-mail:
llosinno@gmail.com

Vivimos un momento critico e histdrico en la relacién genética/produccién de équidos debido a los rapidos
avances en el conocimiento cientifico y su casi inmediata transformacion en tecnoldgico desde la publicacién de
la secuencia de referencia del genoma equino (2009). Sin embargo, los criadores y los profesionales directamente
involucrados en los procesos productivos (veterinarios, agrénomos, zootecnistas, biotecndlogos), salvo
excepciones, en general siguen manejando los mismos criterios, pautas y dogmas referidos a “la genética de los
caballos” propios de principios del siglo pasado. Esta grieta en la trasferencia real del conocimiento como motor
de cambio y modificacién de la realidad es uno de los problemas mas severos de la industria y de la produccion
de équidos (y no solo en Argentina). Solo desde quizas lo pedagégico, plantearemos los avances (y por lo tanto
las tareas pendientes para quienes ejercemos la docencia en esta rama profesional) que podrian impactar (y de
hecho lo estan haciendo) en los sistemas productivos de vanguardia en este momento: 1) salud; 2) programas de
mejoramiento en razas comerciales; 3) evolucion y paleo genética; y 4) comportamiento.

Trigo P. Universidad Nacional de La Plata, Buenos Aires, Argentina. E-mail: ptrigo@fcv.unlp.edu.ar

Alonso C. Catedra de Produccion Equing, FAV, UNRC, Cordoba, Argentina. E-mail: carolinavet@gmail.com

Flores Bragulat A.P. CONICET, Catedra de Produccion Equing, FAV, UNRC, Cérdoba, Argentina. E-mail:
anafloresbragulat@gmail.com
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IDENTIFICACION Y MEJORAMIENTO DE GERMOPLASMA DE CANNABIS EN
ARGENTINA

Coordinadora: Reynoso LR.M. Universidad Nacional de San Luis, Argentina. E-mail: lirumarey@gmail.com

El cultivo y los usos del cannabis tienen larga data en el mundo, pero la investigacién cientifica y desarrollo
tecnolégico han sido pospuestos debido alas prohibiciones. En Argentina recién en 2017 se habilit la investigacion
para uso medicinal (Ley 27.350), y en 2022 para uso industrial (Ley 27.669). De los avances en la investigacion
sobre los aspectos genéticos del cannabis nos hablaran los especialistas. La Dra. Carla Arizio, del Instituto de
Recursos Biolégicos de INTA, contara sobre las caracteristicas del cannabis y el desarrollo de las investigaciones
sobre técnicas gendmicas en el proceso de mejoramiento, trazabilidad, estudios de diversidad genética y aspectos
pendientes para la identificacion de cultivares nacionales. La Ms. Mariana Kandus, responsable del Programa de
mejoramiento de Cannabis sativa en la EEA INTA Bariloche, detallara los cruzamientos, la seleccion fenotipica
y la inscripcién en el INASE. El Lic. Santiago Juarez, miembro fundador de la ONG Ciencia Sativa, cultivador y
mejorador de cannabis desde hace 10 afios, nos presentara el producto del trabajo de seleccién y mejoramiento
que forma parte de un vinculo estratégico entre esta ONG y el INTA Patagonia Norte: el cultivar “CANNAWINE
INTA-ACCS” para uso medicinal, ya inscripto en INASE. El Ing. Agr. Benjamin Enrici, Presidente de Agrogenética
Riojana-SAPEM vy Director de Programa de cannabis medicinal e Industrial de la provincia de La Rioja, nos
planteara aspectos de la genética de Cannabis sativa y de su relacion con el desarrollo de cannabis medicinal e
industrial en la provincia.

HERRAMIENTAS MOLECULARES PARA EL MEJORAMIENTO,
CONSERVACION Y TRAZABILIDAD EN CANNABIS. ESTADO DEL ARTEY
AVANCES EN ARGENTINA

Arizio CM. INTA, Argentina. E-mail: arizio.carla@inta.gob.ar

Cannabis sativa L. (2n=2x=20) pertenece a la familia Cannabaceae y se cultiva para diversos propdsitos y mercados
(grano, aceite, harinas, fibras, construcciéon, energia, cosmética, alimentacién humana y animal, medicamentos
y fitoremediacion). Si bien el cultivo y su uso tienen una larga historia, aspectos de investigacion y desarrollo se
encuentran retrasados debido a su prohibicién mundial (que en la Gltima década ha comenzado a revertirse) y a
caracteristicas propias de la especie (dioica, altamente heterocigota y un alto grado de plasticidad fenotipica). La
bibliografiainternacional muestrael desarrollo deinvestigaciones que involucran técnicas genémicas en el proceso
de mejoramiento, trazabilidad y estudios de diversidad genética. Varios genomas y transcriptomas se encuentran
disponibles, asi como numerosos marcadores moleculares, algunos asociados a quimiotipos y determinacién del
sexo. En Argentina, la investigacion en cannabis para uso medicinal se habilit6 en el afio 2017 (Ley 27.350) y se
ampli6 al uso industrial en el 2022 (Ley 27.669). Actualmente se encuentran registradas 32 variedades en el INASE,
obtenidas por técnicas de cruzamiento tradicional y seleccion. Diferentes grupos investigan en edicién génica,
generacion de modelos de gendmica predictiva, programas de trazabilidad y evaluacién mediante marcadores
moleculares. Esta pendiente el desarrollo de patrones moleculares de las variedades locales registradas, asi como
la definicién de un set para la fiscalizacion del comercio. El INTA y el INASE se encuentran trabajando en un
proyecto en esa direccion.
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PROGRAMA DE MEJORAMIENTO GENETICO DE CANNABIS EN LA REGION
PATAGONIA NORTE

Kandus M/, S. Judrez? R. Aguirre?, G. Calzolari?, G. Benegas? M. Amorosi®, M.G. Matterd', A. Mazzoni'. 'INTA EEA
Bariloche, Rio Negro, Argenting; 2Asociacion Civil Ciencia Sativa (ACCS), Rio Negro, Argenting; 3INTA CR.
Patagonia Norte, Neuguén, Argentina. E-mail: kandus.mariona@inta.gob.ar

El programa de mejoramiento genético de Cannabis se lleva a cabo en el INTA EEA Bariloche en el marco de un
proyecto de investigacion y desarrollo entre el INTA Patagonia Norte y la ONG Ciencia Sativa. Uno de los objetivos
es la obtencion de cultivares nacionales para uso medicinal a partir de distintos origenes genéticos. Se dispone de
germoplasma que laONG viene cultivando hace diez afios, con experiencia en el tratamiento de distintas patologias.
En primer lugar, se llevan a cabo cruzamientos dirigidos que permitan combinar caracteres deseados de distintos
cultivares y un alto contenido de cannabinoides especificos (CBD o THC) o un perfil quimico balanceado (1:1
CBD:THC). A continuacion, se efectiia una seleccién fenotipica en la progenie obtenida, considerando: (i) contenido
de cannabinoides, (ii) produccién de biomasa floral y arquitectura de planta (iii) capacidad de enraizamiento, (iv)
comportamiento sanitario. Previo a la seleccién, durante la etapa vegetativa, se realiza el esquejado de todas las
plantas poder reproducir los genotipos selectos, lo cual permite evaluar la estabilidad y homogeneidad de los
clones en condiciones controladas de cultivo. El material que cumple con todos los requisitos sera elegido para su
inscripcion en el INASE. Para ello, se caracteriza el material siguiendo los descriptores publicados por el INASE
en un lote de 40 plantas con dos repeticiones. Una de las ventajas distintivas de este programa es que se nutre de
la informacion resultante de la evaluacién agronémica de los cultivares registrados y otros materiales selectos
realizada en INTA EEA Alto Valle.

HISTORIA DE MEJORAMIENTO DEL CULTIVAR “CANNAWINE INTA-ACCS”
PARA USO MEDICINAL

Judrez S, M. Kandus?, R. Aguirre!, C. Gabrield!, G. Benegas', M. Amorosi®, G. Matera? A. Mazzoni? 'ONG Ciencia
Sativa, Rio Negro, Argenting; 2 INTA EEA Bariloche, Rio Negro, Argenting; 3INTA EEA Alto Valle, Rio Negro, Argentina.
E-mail: santiagomartinjuarez@gmail.com

En el marco del proyecto de colaboracién técnica entre la ONG Ciencia Sativa y el INTA Patagonia Norte se inscribié
CANNAWINE INTA-ACCS, cultivar de Cannabis, en los registros del INASE. Este cultivar, con una relacion 10:1
CBD:THC se obtuvo a partir del cruzamiento entre individuos selectos de Cannatonic y Cherrywine. El parental
Cannatonic fue seleccionado a partir de un lote de 10 plantas cultivadas por la ONG en 2015. Este ejemplar fue
conservado, clonado y utilizado por los médicos de la ONG para tratar diversas condiciones de salud. El parental
Cherrywine fue seleccionado por la ONG en 2021 luego de tres ciclos de endocria. A partir del cruzamiento entre
los parentales de Cannatonic y Cherrywine se realizé una seleccién sobre un lote de 50 plantas en el Laboratorio
de Mejoramiento de INTA EEA Bariloche, teniendo en cuenta: mayor contenido de CBD y menor contenido de
THC, mayor producciéon de material floral, mejor arquitectura de planta, mayor resistencia a estrés bidtico, y
acortamiento de la fase reproductiva. Luego se seleccioné un fenotipo con mayor produccion de material floral
y concentracién de CBD bajo condiciones controladas de cultivo. La evaluacion agronémica del cultivar, bajo
cubierta en el INTA Alto Valle, mostro resultados favorables, logrando plantas de 73 cm de altura promedio, con
un rendimiento en material floral de 110 g/planta en un periodo de 65 dias de floracién a cosecha. Este trabajo de
seleccién y mejoramiento forma parte de un vinculo estratégico que permiti6 el desarrollo de un cultivar nacional
apto para el cultivo en las condiciones de Patagonia Norte.
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HACIA DONDE D_EBERiA ORIENTARSE LA INDUSTRIA DEL CANNABIS DESDE
LA MIRADA GENETICA

Enrici B. Agrogenética Riojana, Argentina. E-mail: contacto@agrogeneticariojana.com.ar
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NUEVOS ENFOQUES EN EL DIAGNOSTICO GENETICO Y EL TRATAMIENTO
DE ENFERMEDADES RARAS: TERAPIAS ACTUALES Y A FUTURO

Coordinadora: Del Rey G. Centro de Investigaciones Endocrinolégicas “Dr. César Bergadd” (CEDIE), CONICET, FE|, Div.
Endocrinologia, Hospital de Nifios “Ricardo Gutiérrez”, Buenos Aires, Argentina. E-mail: gracieladelrey@cedie.org.ar

Las enfermedades raras (ER), también denominadas poco frecuentes o huérfanas, se presentan con baja frecuencia
en la poblacion general, pero, en conjunto, afectan al 8% de la poblacién mundial. Alrededor de 400 millones
de personas en el mundo tiene una de entre 5.000-8.000 ER. En el 80% la causa es genética por alteracion de
uno o varios genes. La baja prevalencia y la heterogeneidad clinica dificultan el diagnéstico rapido y preciso, y
la disponibilidad de tratamientos adecuados. En el campo de terapia génica, en especial para enfermedades del
pulmén, el descubrimiento del complejo CRISPR-Cas9 ha permitido la edicion fidedigna del genoma humano
generando un avance explosivo de conocimientos relacionados con la regulacion genética de muchas ER,
representando asi un gran potencial terapéutico. En Argentina, se considera ER cuando afecta a una persona
cada 2.000 habitantes y hay 5.885 desérdenes (https://www.argentina.gob.ar/salud/pocofrecuentes/listado).
Entre éstas, los errores innatos del metabolismo y los trastornos pulmonares como Hipertension Pulmonar
Arterial o Fibrosis Quistica, son enfermedades graves de mal pronéstico. Comparten heterogeneidad clinica, alta
complejidad etioldgica y diagnoéstica, evolucién crénica, heredables en mas del 80%, inicio en ocasiones en edad
pediatrica, cierto grado de discapacidad, y manejo en centros de referencia. Este simposio tratara de abordar los
mecanismos genéticos subyacentes de algunas ER, como también terapias disponibles a nivel de tratamiento. De
esta manera bajo un enfoque transdisciplinar, se plantean diversas disertaciones.

IMPLEMENTACION DEL DIAGNOSTICO GENETICO EN HIPERTENSION
ARTERIAL PULMONAR. ABORDAJE MOLECULAR Y RELEVANCIA EN EL
SEGUIMIENTO CLINICO

Fontecha M.B. Instituto de Medicina Experimental (IMEX), CONICET-ANM, CABA, Argentina. E-mail: mbfontecha@
gmail.com

La hipertension arterial pulmonar (HAP) es una enfermedad cardiopulmonar rara, progresiva y a menudo
mortal, asociada a una etiologia compleja, un tratamiento dificil y un mal pronéstico. La oclusién y remodelacién
de las arteriolas pulmonares conduce a insuficiencia respiratoria progresiva, disfuncién ventricular derecha,
insuficiencia cardiacay muerte prematura. La prevalencia estimada es de 4,8-8,1 casos/mill6n para la enfermedad
pediatrica y de 15-50 casos/millon para la enfermedad del adulto. A pesar de los avances actuales sigue siendo
una enfermedad dificil de diagnosticar y tratar. El perfil molecular subyacente es muy heterogéneo, encontrando
variantes gendmicas de linea germinal patogénicas, principalmente en las formas idiopaticas y hereditarias.
Ademas del gen BMPR2 (receptor 2 de la proteina morfogenética dsea), que es el mas prevalente, actualmente
se sabe que varios genes, algunos pertenecientes a clases funcionales distintas, predisponen al desarrollo de la
HAP. En la actualidad el diagnostico genético se realiza empleando técnicas de secuenciacion masiva mediante el
analisis de paneles de genes y exoma o genoma completos promoviendo la deteccion de nuevos genes causales y
de susceptibilidad de la HAP. El conocimiento de la enfermedad en Argentina esta limitado por el escaso ntimero
de estudios clinicos y la ausencia de estudios genéticos. En esta presentacion se van a describir los avances y
desafios en la implementacién del diagndstico genémico de la HAP en nuestra institucion.
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TERAPIAS EMERGENTES EN LOS ERRORES INNATOS DEL METABOLISMO

Guelber N. Clinica Universitaria Reina Fabiola, Universidad Catélica de Cérdoba, Argentina.
E-mail: nguelbert@gmail.com

FIBROSIS QUISTICA.  AVANCES TERAPEUTICOS CAMINANDO HACIAEL
FUTURO. REVOLUCION Y DESAFIOS DEL CRISP-CAS. DILEMAS ETICOS

Oller De Ramirez A.M. CONICET, Argentina. E-mail: draolleranamaria@gmail.com

Lafibrosis quistica es una enfermedad hereditaria causada por dos mutaciones en gen regulador de la conductancia
transmembrana, CFTR. Tratamientos: 1) moduladores a) Kalydeco-ivacaftor. En combinacién con tezacaftor
e ivacaftor (desde 6 aflos F508del/F508del o F508del con otras mutaciones. Junto con ivacaftor, tezacaftor y
elexacaftor, 6 afios con una mutacién F508del. En monoterapia desde 4 meses. b) Orkambi: Lumacaftor/ivacaftor
para 6 afios o mas, F508del/F508del. En 2022 desde 1 afio. ¢) Symdeko Symkevi (tezacaftor/ivacaftor y ivacaftor)
de 6 afios, F508del/F508del y F508del mas mutacion con funcién residual. d) Trikafta: elexacaftor, tezacaftor
e ivacaftor, mayores de 12 afios, con mutacién F508del. 2) Mecanismo readthrough con Ataluren-PTC 124. Se
investigan otros agentes. 3) Terapia génica. Introducen gen o fragmento normal en virus modificado. Dificultad
para dirigirlo. 4) Revolucionaria tecnologia CRISPR Repeticiones Palindrémicas Cortas Agrupadas Regularmente
Interespaciadas. Actdan con endonucleasas, Cas-tijera y ARN (secuencia guia) dirigiéndose a una ubicacion
especifica en el genoma, CRISPR-Cas. Permite edicién de genes en células vegetal, animal e incluso humanos.
Corregir mutaciones en enfermedades hereditarias, regular genes, ayudar en cancer, SIDA, inmunoterapia y
ecosistemas. Pero, no es precisa (produce efectos off-target, 0,1-60%, alteraciones indeseadas). Problemas
éticos. Existe debate internacional, en China 2018 hicieron edicién génica en tres embriones humanos. Cientificos
confrontan por falta de ética, publicaciones e informacién del estado de esas nenas.

SIMPOSIOS 49



MEJORAMIENTO DE SOJA EN ARGENTINA: ASPECTOS FISIOLOGICOS,
GENETICOS, MOLECULARES Y TECNOLOGICOS APLICADOS AL
MEJORAMIENTO DEL CULTIVO

Coordinadora: Bianchi J.S. Laboratorio de EcoFisiologia Vegetal (LEFIVE), Instituto de Investigaciones en Ciencias
Agrarias de Rosario (IICAR), CONICET-UNR, Santa Fe, Argentina. E-mail: bianchi@iicar-conicet.gob.ar

La soja es uno de los cultivos mas importantes de la Reptiblica Argentina y una de las fuentes principales de divisas
del pais. Su mejoramiento esta orientado principalmente a lograr una obtencién rapida de variedades de alta
productividad, sanidad y de buen comportamiento agronémico siendo fundamental para ello el conocimiento
de los factores que regulan el crecimiento, el desarrollo y finalmente el rendimiento del cultivo. En las Gltimas
décadas, distintas tecnologias como la asistencia al mejoramiento por marcadores moleculares, la inteligencia
artificial aplicada al fenotipificacion a gran escala, el “speed breeding” o el uso de drones, entre otras, han
permitido acelerar significativamente este proceso. Sin embargo, actualmente el mejoramiento de soja sigue
afrontando grandes desafios como el de superar los valores relativamente bajos de mejora (<2% por afio), o
los efectos adversos del cambio climatico, evidenciado en los Gltimos afios como episodios de sequia cada vez
mas frecuentes que han afectado el rendimiento generando grandes pérdidas econdémicas tanto a nivel regional
como mundial. El objetivo de este simposio es entonces conocer la actualidad del mejoramiento genético de soja,
poniendo énfasis principalmente en como enfrentan estos grandes desafios tanto el sector académico, como los
programas de mejoramiento publico y privado.

BASES FISIOLOGICAS APLICADAS AL MEJORAMIENTO DEL CULTIVO DE
SOJA

Bianchi J.S, C.A. Cairo, A. Quijano. Laboratorio de EcoFisiologia Vegetal (LEFIVE), Instituto de Investigaciones en
Ciencias Agrarias de Rosario (IICAR), CONICET-UNR, Santa Fe, Argentina. E-mail: bianchi@iicar-conicet.gob.ar

En las Gltimas décadas la demanda global de soja se ha incrementado significativamente, siendo necesario
un aumento en su produccion. En este contexto de alta demanda y superficie con aptitud agricola limitada, el
incremento en el rendimiento de los cultivos es la mejor alternativa para proporcionar una seguridad alimentaria
global sustentable, siendo la Argentina uno de los pocos paises con capacidad para satisfacer parte de la demanda
mundial de alimentos. Por lo tanto, uno de los desafios actuales es el desarrollo acelerado de variedades de soja
con caracteristicas morfofisiolégicas que permitan incrementar el rendimiento potencial. La obtencién rapida
de variedades de soja requiere ademas del conocimiento, la integracion y puesta a punto de diversas tecnologias
que incluyen distintas disciplinas como la Fisiologia Vegetal, Genética, Biologia Molecular, Bioinformatica,
Inteligencia Artificial, entre otras. Caracteres como la morfologia foliar, la longitud de entrenudos, y el nimero
de semillas por vaina presentan variabilidad genética y podrian utilizarse para mejorar el rendimiento potencial.
Particularmente en el LEFIVE se estan poniendo a punto estas tecnologias en el estudio de dichos caracteres
con el fin de poderlos incorporar en programas de mejoramiento para la obtencién de variedades con mejor
comportamiento agronémico y mayor potencial de rendimiento.
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PRESENTE Y FUTURO DEL MEJORAMIENTO DE SOJA EN ARGENTINA Y EL
MUNDO

Ferrarotti J. HAZIAK SAS, Santa Fe, Argentina. E-mail: jsrferrarotti@haziak.com.ar

El mejoramiento genético ha sido crucial para el éxito global de la soja. Argentina se destaca como uno de los
lideres mundiales con 17M de hectareas sembradas y relevante participacion en el comercio internacional. En
mejoramiento se utilizan técnicas tradicionales y modernas para desarrollar variedades mas productivas,
resistentes y adaptables a diferentes condiciones ambientales. Los avances en edicién genética prometen mejoras
futuras. Los programas actuales emplean herramientas como gestion de bases de datos, analisis estadistico,
visualizaciéon de datos y gendmica. Drones y robots automatizan tareas y capturan imagenes para analisis
detallados. La genotipificacion y la fenotipificacion se combinan para identificar caracteristicas deseables y
mejorar variedades. El futuro plantea nuevos desafios de seleccion para productividad y adaptabilidad. Argentina
y otros paises invierten en el desarrollo, tanto con fondos publicos como privados, para otorgar a la soja
tolerancia a sequia y mayor eficiencia en el uso del agua. Se espera que la gestion de datos y desarrollo de nuevos
modelos impulsen atin mas la ganancia genética para rendimiento y otras caracteristicas deseadas. El avance en
productividad y adaptabilidad para ampliar la diversidad de usos de la soja no posee techo estimado.

SEQUIA Y CAMBIO CLIMATICO - LAS OMICAS APLICADAS AL
MEJORAMIENTO GENETICO DE LA SOJA

Pardo EM. Instituto de Tecnologia Agroindustrial del Noroeste Argentino (ITANOA), EEAOC-CONICET, Tucuman,
Argentina. E-mail: marianopardo@eeaoc.org.ar

La produccion de soja enfrenta factores climaticos adversos, como escasez de agua y altas temperaturas, que
ademas favorecen la incidencia de enfermedades y plagas. Esta realidad mundial es especialmente sentida en
el Noroeste Argentino (NOA). En este sentido, el Programa de Mejoramiento Genético de la Soja (PMGS) de la
Estacion Experimental Agroindustrial Obispo Colombres ha estado desarrollando variedades de soja mejor
adaptadas al NOA. Este proceso, que dura entre siete y ocho afios, ha estado tradicionalmente basado en principios
genéticos de seleccion fenotipica y constituye lo que conocemos como un programa de mejoramiento genético
“clasico”. Pero, con el advenimiento de nuevas herramientas provenientes de la ingenieria genética, las 6micas y
la bioinformatica, este proceso puede acelerarse y ser mas eficiente. A través de la fenotipificacion de alto caudal,
la gendmica, la transcriptémica y herramientas como la Seleccién Asistida por Marcadores Moleculares (SAM) se
busca acelerar y optimizar el proceso de desarrollo de nuevas variedades. Esto implicala seleccion de parentales con
variabilidad genética, el cruzamiento artificial, la evaluacién fenotipica profunda y la caracterizacion gendémica
para identificar genes asociados a rasgos de interés agronémico. El objetivo es obtener variedades mas tolerantes
al estrés hidrico y eficientes en el uso del agua, en linea con el desarrollo sostenible. El uso de estas herramientas
mejora la eficiencia del programa y aumenta las posibilidades de obtener nuevas variedades con mayor tolerancia
y rendimiento bajo estrés hidrico.
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NUEVAS HERRAMIENTAS TECNOLOGICAS Y SU USO EN UN PROGRAMA DE
MEJORAMIENTO DE SOJA

Franco M. GDM, Buenos Aires, Argentina. E-mail: mefranco@gdmseeds.com

Las nuevas tecnologias estan demostrando ser un factor clave en los programas de mejoramiento modernos.
El objetivo de la presentacién es enumerar una serie de nuevas herramientas tecnolégicas y su impacto en un
programa de mejoramiento comercial de soja. Actualmente, distintos tipos de sensores en UAVs permiten relevar
caracteristicas fenotipicas de importancia agronémica a una escala 320 veces mayor respecto al relevamiento de
datos tradicional. Los robots y drones con camaras de alta definicion recopilan un alto caudal de informacién a
campo que luego es procesado por complejos algoritmos para predecir caracteres complejos. Al mismo tiempo,
herramientas como la seleccion gendmica (GWS) permiten predecir desde la mejor combinacién de parentales,
mejores individuos en etapas tempranas y mejores variedades en etapas avanzadas del programa de mejoramiento.
Al combinar datos fenotipicos, informacién genotipica y modelos de prediccién robustos, se logra una mayor
precision en la prediccion del rendimiento y sus componentes, incluyendo interacciones con el ambiente. Las
herramientas ambientales ayudan a comprender las complejas interacciones GxE, fortaleciendo las decisiones
de avance en diferentes condiciones. La ciencia de datos desempefia un papel fundamental en el analisis de la
compleja informacién recopilada, mejorando las predicciones con nuevos modelos estadisticos y técnicas de
aprendizaje automatico. Estas herramientas modernas aceleran el proceso de mejoramiento, proporcionando
informacién detallada para una seleccion mas precisa y mejorando la ganancia genética.
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ESTUDIOS DE VARIABILIDAD GENETICA EN Panicum coloratum L. FRENTE
A CONDICIONES DE ESTRES COMBINADO DE SALINIDAD-ANEGAMIENTO

Lifschitz M. Asesor privado. E-mail: mauroelif@hotmail.com

En la Argentina, la ganaderia actual se desarrolla en ambientes con limitantes edafo-climaticas, entre ellas,
suelos de moderada a alta salinidad combinada con periodos de anegamiento. Numerosas especies forrajeras han
sido introducidas con el objetivo de incrementar la oferta en estos ambientes, entre ellas, Panicum coloratum. una
graminea subtropical. El objetivo de este estudio fue evaluar en dos variedades botéanicas de esta especie, var.
makarikariense y var. coloratum, la respuesta a condiciones de salinidad, hipoxia y su combinacion. Se estudiaron
las respuestas fisiologicas y oxidativas, asi como también los cambios en la morfologia y acumulacién de biomasa
aérea y radicular, en un sistema de hidroponia. Para la mayoria de los caracteres, no se observaron diferencias en
los efectos observados en condiciones de salinidad y salinidad e hipoxia combinados. La variedad makarikariense
resulté mas tolerante a condiciones de salinidad que la variedad coloratum. Luego, se estimé la variabilidad
genética y el avance por seleccién mediante seleccion fenotipica individual (SFI) y seleccién genotipica por
prueba de progenie (SGPP). El método mas eficiente difiri6 entre variedades. La SFI seria mas exitosa en la
variedad coloratum mientras que, SGPP en la variedad makarikariense. Los resultados muestran que seria posible
incrementar la tolerancia a estrés combinado en Panicum coloratum.

IDENTIFICACION DE QTL QUE CONTROLAN CARACTERES DEL FRUTO EN
TOMATE POR SECUENCIACION DE GRUPOS DISCREPANTES

Vazquez D.V. Instituto de Investigaciones en Ciencias Agrarias de Rosario (IICAR), CONICET-UNR, Santa Fe,
Argentina. E-mail: vazquez@iicar-conicet.gob.ar

La forma del fruto es clave en el cultivo de tomate (Solanum lycopersicum L.). Como la mayoria de los estudios
se centran en la direccién proximo-distal, propusimos identificar nuevas regiones genémicas que controlan
la forma del fruto en direccién medio-lateral. Examinamos la diversidad para forma de frutos en la direccién
medio-lateral en 183 accesiones de tomate y encontramos que los genes LC y FAS no eran suficientes para explicar
la variabilidad para el caracter grado de irregularidad (GI). El cultivar Voyage presentd carpelos no fusionados,
estando asociado dicho caracter al GI. Desarrollamos poblaciones F, cruzando cultivares divergentes para el Gl y
tipo de carpelos (TC), donde no segregaban LCy FAS (Yellow Stuffer x Heinz 1439 [F,YSxH] y Voyage x Old Brooks
[F,VxOB]). Por QTL-seq se detectaron tres regiones genémicas asociadas al TC en los cromosomas (Cr) 3, 6 y 10.
Sin embargo sélo los marcadores moleculares de la region del Cr 6 entre 40,98 y 44,17 Mb estuvieron asociados
al TC. El fenotipo fusionado fue dominante sobre el no fusionado, y se encontr herencia epistasica monogénica
o digénica en dos experimentos independientes. Para el GI se identificé un QTL en el Cr 8 en ambas F,, que se
validé en F YSxH mediante mapeo de intervalos y representd ~17% de la variabilidad fenotipica. Otros dos QTLs
epistasicos localizados en los Cr 6 y 11 explicaron ~61% de la variabilidad en F,VXOB. Este trabajo representa un
estudio original que mapea los caracteres GI y TC en tomate y aporta nuevas evidencias a las bases genéticas de la
forma fruto en el plano medio-lateral.
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ESTABLECIMIENTO DE RELACIONES DE CRUZABILIDAD Y GENOMICAS EN
EL GERMOPLASMA SILVESTRE DE MANI

Garcia AV. Instituto de Botdnica del Nordeste, UNNE-CONICET, Corrientes, Argentina. E-mail: alevanina.g23@
gmail.com

El uso de especies silvestres de Arachis en el mejoramiento del mani es limitado debido al poco conocimiento
sobre su biologia reproductiva y sobre los factores que influyen en la capacidad de hibridacién y produccién de
descendencia viable y fértil. El objetivo fue analizar las relaciones de cruzabilidad entre especies de la seccion
Arachis y algunos de los factores que pueden condicionarla. Se trabajo con un disefio dialélico de 30 cruzamientos
interespecificos entre seis especies con diferentes genomas (AA, BB, y KK), ciclos reproductivos y constituciéon
cariotipica. Se analiz6 la efectividad de hibridacién (EH) en funcién de las eficacias reproductivas (ER) de
cada especie, distancias genéticas (DG) pareadas de los progenitores estimadas por SNPs (48K), la homologia
cromosdmica en meiosis (frecuencia de bivalentes, FB) y la viabilidad gamética (VP) de los hibridos F,. La EH
entre pares de especies estuvo influenciada por las diferencias en los sistemas reproductivos de los parentales,
combinacién gendémica y direccién del cruzamiento. Si bien las diferencias en la homologia cromosémica y la
distancia genética influyeron en la VP de forma directa, la correlacién (significativa) es débil. La baja correlaciéon
entre la DG y la EH y FB/VP evidencia que las diferencias genémicas y cromosomicas sdlo explican parcialmente
el aislamiento reproductivo postcigdtico. Los datos sugieren que las variaciones en el sistema reproductivo, asi
como otras barreras precigéticas o postcigdticas tempranas afectan significativamente la EH en algunas de las
combinaciones parentales.

INFLUENCIA DEL TA[VIANO POBLACIONAL Y DEL FLUJO GENICO SOBRE LA
VARIABILIDAD GENETICA: SIMULACIONES COMO HERRAMIENTA PARA SU
ANALISIS

Lopez Hermann F.A. Laboratorio de Genética de Poblaciones y del Paisaje, Instituto de Biologia Subtropical -
Nodo Posadas, UNaM — CONICET, Misiones, Argentina. E-mail: fatimalopezhermann0@gmail.com

Las simulaciones computacionales son un medio eficaz para evaluar los principios de genética de poblaciones
ya que proporcionan conjuntos de datos que permiten explorar aquello que las ecuaciones predicen. Mediante la
implementacion de simulaciones computacionales y contrastando con datos empiricos obtenidos a partir de un
repositorio de acceso abierto se analizaron los efectos de los cambios del tamafio poblacional y de los niveles de
flujo génico sobre la variabilidad genética y los niveles de endocria. Se simularon cuatro escenarios combinando
dos tamafios poblacionales (N=100 y N=20) y dos tasas de migracién (m=0,5 y m=0,005), se tomd una muestra
de 180 individuos para cada uno repitiéndose este proceso 100 veces. A partir de estos pseudodatos y de los datos
empiricos se caracterizd y cuantificé la diversidad genética, se analizaron patrones de variabilidad genética y
se estimd el tamaiio efectivo poblacional. Las relaciones entre los parametros de ambos conjuntos de datos se
representaron mediante un analisis de componentes principales donde el 82,28% de la variabilidad se resumi6 en
los primeros dos componentes, el 1 componente agrup6 a las poblaciones de acuerdo a la tasa de migracién y el
2% componente separé las poblaciones simuladas de las empiricas. El flujo génico mostré un rol preponderante
sobre la variabilidad genética en ambos conjuntos de datos pudiendo establecerse que las simulaciones son
una herramienta apropiada para testar parametros poblacionales y evaluar el posible impacto de los procesos
microevolutivos en poblaciones empiricas.
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ESTRATEGIAS DE ANALISIS DE PROGENIES OBTENIDAS DE CRUZAMIENTOS
INTERESPECIFICOS CON MADRES DIPLOIDES AUTOESTERILES DE
Paspalum indecorum y P. notatum

Rosas Rios M.P. Programa de Estudios Floristicos y Genética Vegetal, Instituto de Biologia Subtropical, CONICET-
UNaM, nodo Posadas, FCEQyN, UNaM, Posadas, Misiones, Argentina. E-mail: mp.rosasrios@gmail.com

Paspalum es un género que presenta especies nativas con calidad forrajera y amplio rango de adaptabilidad
ecoldgica. Poseen el nimero basico x= 10; los diploides son sexuales auto-estériles y los poliploides se reproducen
por apomixis y son pseuddégamos. Paspalum notatum y P. indecorum, con citotipos diploides autoincompatibles, se
utilizaron como parental materno en cruzamientos con P. conduplicatum, P. bertonii, P. denticulatum, P. chacoense
y P. pumilum. Ademas, se analizé la progenie intraespecifica de una introduccién triploide de P. indecorum e
introducciones diploides. El caracter hibrido de la progenie se detecté6 mediante conteos cromosémicos clasicos,
analisis de citometria de flujo y marcadores morfolégicos indicadores de paternidad en el hibrido. El resultado
de algunos de los cruzamientos interespecificos fue la autofecundacion debido a un fenémeno llamado efecto
mentor, una posible herramienta para la obtencién de lineas homocigotas en mejoramiento genético. Los hibridos
resultantes presentaron nivel de ploidia uniforme y fertilidad baja a moderada. En la progenie intraespecifica de P.
indecorum se reportaron 16 individuos diploides, seis triploides y uno hiper-aneuploide con 2n = 34 cromosomas.
Los rasgos morfolégicos identificadores del progenitor masculino, el ntimero cromosémico y la citometria de
flujo constituyeron estrategias adecuadas de analisis para detectar a los hibridos en la progenie interespecifica y
caracterizar genéticamente a la progenie intraespecifica.

NUMEROS CROMOSOMICOS Y FERTILIDAD DE ALGUNAS ESPECIES DEL
GRUPO NOTATA DE Paspalum L. (PASPALEAE, PANICOIDEAE, POACEAE)

Escobar LM. Programa de Estudios Floristicos y Genética Vegetal, Instituto de Biologia Subtropical, CONICET-
UNaM, nodo Posadas, FCEQyN, UNaM, Posadas, Misiones, Argentina. E-mail: lucasmescobarl7@gmail.com

Paspalum es un género de gran interés que incluye especies nativas con calidad forrajera y amplio rango de
adaptabilidad ecoldgica. La mayoria posee el nimero basico x=10; generalmente los diploides son sexuales auto-
estériles y los poliploides son apomicticos y pseudogamos. Se estudiaron cromosémicamente accesiones de ocho
especies del grupo Notata, en las que se determind el nivel de ploidia a través de técnicas de tincién convencional y
citometria de flujo. También se estim¢ la fertilidad de semillas, se analizaron caracteres morfologicos y se realizd
un analisis citogeografico de las accesiones. Se registraron diploides, triploides, tetraploides, pentaploides,
hexaploidesyoctoploides entrelas 94 accesiones estudiadas procedentes de Argentina, Brasily Paraguay. Paspalum
barretoi fue 2n=2x=20, autoincompatible con baja produccién de semillas en autopolinizacion. Los ejemplares
de P. nummularium fueron diploides (2n=2x=20). P. subciliatum fue 2n=3x=30. Las accesiones de P. cromyorhizon
fueron 2n=4x=40. Por primera vez se presenta el citotipo hexaploide (2n=6x=60) para P. ellipticum. Las accesiones
de P. ionanthum presentaron dos niveles de ploidia, 2n=4x=40 y 2n=8x=80, y ambos produjeron semillas. Paspalum
lineare resultd octoploide con 2n=8x=80. Entre las procedencias de P. notatum, se encontraron diploides 2n=2x=20y
tetraploides 2n=4x=40, con altos valores de fertilidad en produccién de semillas. La caracterizacién cromosdmica
del germoplasma de Paspalum realizada servira para el futuro disefio de cruzamientos y la conservacion de semillas.
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PERSPECTIVAS ACTUALES Y FUTURAS DEL MEJORAMIENTO GENETICO
DEL CULTIVO DE MANI EN ARGENTINA

Coordinadores: Etchart V.|, E. Rossi2 'Instituto de Genética, CYCVyA, INTA, Buenos Aires, Argenting; 2Universidad
Nacional de Rio Cuarto, Cérdoba, Argentina. E-mail: etchart.valeria@inta.gob.ar

El mani (Arachis hypogaea) es un cultivo regional de relevancia para la Argentina. La region centro-sur de la
provincia de Cérdoba concentra el 90% de la produccion primaria nacional y la totalidad del proceso industrial,
con alto impacto econdémico y social en la provincia. En los Gltimos afios su cultivo se expandio a las provincias de
La Pampa, San Luis y oeste de Buenos Aires. El complejo manisero exporta el 90% de la produccion, posicionando
al pais como principal exportador mundial de mani y aceite de calidad. Genera alrededor de 12.000 puestos de
trabajo en mas de 20 localidades. Las empresas ligadas a la produccion y/o comercializaciéon de mani destinan
recursos para el desarrollo de investigacién cientifica en temas relacionados con el mejoramiento, manejo e
industrializacion del cultivo, a través de sus aportes a la Fundacion Mani Argentino, que desde el afio 2001 financio
mas de 80 proyectos de investigacion. El LI Congreso de Genética y 1a I Jornadas Regionales SAG-Centro seran un
espacio oportuno para que diferentes actores de los programas de mejoramiento de mani de empresas privadas e
instituciones publicas compartan sus experiencias a la comunidad, las perspectivas actuales y futuras del cultivo
en Argentina, las estrategias de trabajo y las nuevas tecnologias aplicadas en cada programa. Sera también una
oportunidad para conocer las acciones de la Red Cientifico-Tecnoldgica del Mani Argentino, una estructura de
ciencia y tecnologia orientada a satisfacer las necesidades de la industria, detectar oportunidades de desarrollo y
contribuir a la gestion de proyectos.

LOGROS Y EJES ESTRATEGICOS PARA EL APROVECHAMIENTO DE LA
VARIABILIDAD GENETICA DE GERMOPLASMA SILVESTRE DE MANI

Buteler M. Criadero El Carmen, General Cabrera, Cérdoba, Argentina. E-mail: mbuteler@criaderoelcarmen.com.ar

Las especies silvestres relacionadas con el mani constituyen una fuente inapreciable de variabilidad genética. Para
aprovechar estos recursos, El Carmen desarroll6 una poblacion de 162 lineas recombinantes endocriadas cruzando
A. hypogaea y un anfidiploide sintético resultado de cruzar tres especies silvestres, A. correntina, A. cardenasii y A.
batizocoi. En convenio con la Facultad de Ciencias Agropecuarias (UNC), el National Peanut Research Laboratory
(USDA), el Instituto de Botanica del Nordeste (CONICET—UNNE) y la Facultad de Agronomia y Veterinaria (UNRC)
se fenotipificaron la poblacion y los parentales, y se genotipificaron con la plataforma Axiom_ Arachis2. El primer
objetivo fue identificar QTLs asociados con la resistencia a dos enfermedades devastadoras, carbon (Thecaphora
frezii) y tizon (Sclerotinia minor). Se identificaron SNPs asociados con los que se desarrollaron marcadores KASP,
que se emplean para seleccién con una precisién validada del 90%. Esto permite trabajar en el apilamiento de
estos QTLs en nuevos cultivares. Otro eje estratégico es el estudio de atributos complejos como la resistencia a la
sequia juntamente con el Instituto de Fisiologia y Recursos Genéticos Vegetales (CIAP-INTA). Se estan validando
los resultados preliminares en ensayos bajo riego en Catamarca. Como producto del esfuerzo en I+D, Criadero El
Carmen provee al sector manisero de variedades élite, alto oleico, resistentes al carbon del mani, EC-420 RC (AO),
EC-191RC (AO) y EC-394 RC (AO). La resistencia de los dos tltimos cultivares proviene del germoplasma silvestre
en estudio en el Criadero
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DEL SULKY AL QTL-SEQ: MEJORAMIENTO DE MANI EN INTA MANFREDI

Baldessari J. INTA Manfredi, Cordoba, Argentina. E-mail: baldessarijorge@inta.gob.ar

Desde la década de 1940, en que se usaba un sulky para llegar hasta el lote de mani a seleccionar el material,
hasta la actualidad, donde se desarrollan marcadores con técnicas modernas y se aplica low coverage, short-read
sequencing data para llevar adelante seleccién asistida, el Programa de Mejoramiento Genético de Mani del INTA
Manfredi (PMGMIM) ha recorrido un largo camino. Desde su creacion hasta mediados de la década de 1970, se
desarrollaron manies oleaginosos que fueron usados por la industria argentina. Inicialmente se crearon cultivares
selecciéon individual sobre landraces y luego por hibridacion artificial y seleccion fenotipica. Desde mediados de la
década de 1970 se desarrollan manies confiteria (HPS) tipo comercial “runner” y que se ajustan a nuestro verano,
mas corto y seco que la zona de origen de la especie. Desde mediados de la década de 1980, la resistencia a hongos
de suelo constituy6 un objetivo esencial en las tareas del PMGMIM. Desde fines de la década de 1990 se busca
que el mani contenga una alta proporcion de acido oleico, para retardar el enranciamiento. Desde mediados de la
década pasada, se ha puesto especial énfasis en la creacién de cultivares resistentes al carb6n del mani (Thecaphora
frezzii). Un proyecto cooperativo entre INTA, USDA-ARS, Universidad de Georgia y HudsonAlpha permitié, usando
QTL-seq, desarrollar marcadores asociados a la resistencia a carbon. En la actualidad, en INTA Manfredi se utiliza
la plataforma Khufu para seleccionar materiales mediante Backcross asistido (forward y backward) para cinco
caracteres importantes, siendo carbén y alto oleico los mas decisivos.

EL USO DE LA SELECCION _GEN()MICA APLICADA EN EL PROGRAMA DE
MEJORAMIENTO DE MANI DE DRS

Rossi E. Maniagro, Coérdoba, Argentina. E-mail: erossi@maniagro.com

La enfermedad carbdn del mani, causada por el patégeno fingico Thecaphora frezii, es actualmente la enfermedad
mas importante del cultivo de mani en Argentina. Se encuentra presente en la totalidad del area sembrada de
la provincia de Cdérdoba y se han observado pérdidas de rendimiento de hasta el 35%. Una de las alternativas
de manejo de la enfermedad, ambientalmente sustentable y de menor costo, es el uso de genotipos resistentes.
La identificacién de genotipos resistentes en los programas de mejoramiento puede realizarse por seleccién
fenotipica o mediante el uso de marcadores moleculares. La seleccién gendmica es una herramienta que utiliza
todos los marcadores moleculares disponibles para predecir el comportamiento de los individuos, candidatos a
seleccidn, en un caracter de interés. De este modo, la seleccion gendmica permite acortar el ciclo de mejoramiento
al realizar una rapida seleccion de los individuos superiores y aumentar asi la tasa de ganancia genética. La
seleccién genémica ha mostrado resultados muy promisorios en diversos cultivos. Por eso, en el programa de
mejoramiento del semillero DRS se esta evaluando la performance de la selecciéon gendémica para la identificacion
de genotipos resistentes a la enfermedad carbon del mani. En el enfoque utilizado se aplica selecciéon genémica en
generaciones tempranas (F,.) del programa de mejoramiento. Los resultados obtenidos son muy promisorios e
indican que la seleccién genémica es una herramienta con gran potencialidad para su uso efectivo en el programa
de mejoramiento.
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RED CIENTIFICO-TECNOLOGICA DEL MANiI ARGENTINO, NEXO PUBLICO
PRIVADO PARA POTENCIAR I+D+I

Rago A2 'Centro de Investigaciones Agropecuarias (CIAP), INTA, Cérdoba, Argenting; 2Facultad de Agronomia y
Veterinaria (FAV), UNRC, Cérdoba, Argentina. E-mail: rago.alejandro@inta.gob.ar

La Red Mani estd integrada por instituciones cientificas, académicas y productivas, vinculadas a las actividades de
investigacion, desarrollo, innovacion y comercializacion, para satisfacer las necesidades de la industria del mani,
detectar las oportunidades de desarrollo y contribuir a la gestién de proyectos fortaleciendo a las instituciones
participantes. Se focaliza en el diagndstico y actualizacién de los problemas y oportunidades del sector manisero
argentino, la definiciéon de tematicas de investigacién, de desarrollo e innovacion, la gestion de fondos de
financiamiento, publicos, privados y mixtos para la ejecucién de proyectos, la formulacién de recomendaciones
sobre temas de agenda y la definicion de las estrategias de vinculacién con otras instituciones nacionales
e internacionales involucradas en algin aspecto de la cadena de valor del mani. En los dltimos afios la Red se
focaliz6 en el fortalecimiento de la estrategia comunicacional para llegar de forma efectiva al sector productivo,
la adopcién de nuevas tecnologias que atiendan a una mayor sostenibilidad de la produccién, y generar oferta de
capacitacion para diferentes actores que intervienen en la cadena productiva. Actualmente la Red esta abocada a
la organizacion de la primera Conferencia Internacional de Ciencia e Innovacion del mani, donde se abordaran
temas como gendmica, genética y mejoramiento, proteccién de cultivos y bioinsumos, alimentos saludables,
produccién sustentable y agricultura de precisién, generando un ambito de intercambio y vinculacion tecnoldgica.

FUNDACION MANi ARGENTINO: VINCULANDO SABER Y HACER

Urquiza C. Fundacion Mani Argentino. E-mail: presidencia@fundacionmani.org.ar
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CRITERIOS PARA LA SELECCION DE LA REVISTA ADECUADA PARA
PUBLICAR

Camadro EL Editora General de BAG, Journal of Basic and Applied Genetics, Sociedad Argentina de Genética,
Argentina. E- mail: elsacamadro@gmail.com

La publicacion es el producto final de toda investigacion. Cuando ese producto es validado mediante la revision
de pares, la comunidad cientifica se enriquece por la exposicidn a nuevas ideas, enfoques, y procedimientos de
calidad. De este modo se construye y evoluciona el conocimiento en todas las disciplinas cientificas. Un paso
fundamental en el inicio de la redaccién de un manuscrito es la seleccién de la revista adecuada para publicar, ya
que de ello depende la difusion de los resultados de la investigacion, la calidad de la revision de pares, y la valoracion
del articulo publicado en evaluaciones para ingreso y promocion en la carrera del investigador, conformacién de
jurados docentes, de investigadores, de tesis, premios, y otros. La opinion de los pares sobre la calidad de un
articulo o revista es fundamental. No obstante, desde hace algunos afios las instituciones han adoptado indices
bibliométricos desarrollados por las grandes editoriales para dotar a la evaluacion cientifica de lo que se considera
que seria un viso de objetividad. El objetivo de este curso es familiarizar a los participantes con los tipos de obras
y editoriales, soportes de publicacion, tipos de acceso a bases de datos, revistas y articulos cientificos; principales
bases bibliograficas, catalogos y directorios; principales métricas para medir el impacto de revistas cientificas y
limitaciones en el uso, a fin de capacitarlos para desenvolverse con éxito en el sistema cientifico-tecnoldgico y de
educacién superior.

BIOINFORMATICA. UNA INTRODUCCION AL ANALISIS INFORMATICO DE
DATOS BIOLOGICOS MASIVOS

Abelleyro M. Instituto de Medicina Experimental (IMEX), ANM-CONICET, CABA, Argentina. E-mail: martinabelleyro@
gmail.com

El gran avance alcanzado por la biologia molecular, que permite en la actualidad conocer y comprender
los mecanismos asociados a patologias hereditarias y no hereditarias, estd intimamente ligado al analisis
bioinformatico, para poder disefiar los experimentos con mayor alcance y precision y para desentrafiar la
compleja relacién que hay entre los resultados obtenidos en el laboratorio con los fendmenos bioldégico-médicos
observados. Las nuevas tecnologias de secuenciacién masiva han incrementado la informacién obtenida de
muestras bioldgicas/clinicas, generando un reto asociado que significa poder entender y tamizar la inmensa
cantidad de datos generados, para discriminar, con cierto grado de certeza, aquellos aplicables o transferibles
a un posible diagnoéstico o dato real de investigacién de aquellos posibles artificios propios de la aplicacion de
métodos experimentales masivos. La presente propuesta tiene como objetivo introducir a los participantes en
el analisis de datos de Exomas/Paneles, Genomas y RNAseq. Se propone realizar un recorrido que haga hincapié
en conocimientos basicos para los que deseen comenzar a introducirse en el analisis bioinformatico, abarcando
desde los requerimientos de hardware y software, tipos y formatos de archivos de partida (e.g., Fastq, BED, etc),
archivos de salida (e.g., SAM, BAM, etc.) y programas o algoritmos utilizados en estos tipos de analisis (e.g., STAR,
GATK, etc.), cerrando con una discusién de los beneficios y desventajas de los diferentes resultados obtenidos
(e.g., llamado de variantes puntuales, CNVs, expresion diferencial, etc.).
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MODULO I: INTRODUCCION A LAS TECNOLOGIAS DE SECUENCIACION
MASIVA EN PARALELO: DESDE LA MUESTRA HASTA EL LLAMADO DE
VARIANTES

Ledesma M, M. Abelleyro Instituto de Medicina Experimental (IMEX), ANM-CONICET, CABA, Argentina. E-mail:
mmledesma88@gmail.com

El andlisis y procesamiento de datos provenientes de los métodos de analisis masivos, tanto la secuenciacion
masiva paralela como las tecnologias de Microarrays, resultan hoy un desafio clave para el estudio de muestras en la
biologia molecular. Este médulo hara un recorrido que abarcara los diferentes métodos de analisis masivo de datos
gendmicos, tipo de muestras posibles para realizar el estudio, acercamientos actuales basados en secuenciacion
masiva paralela (MPS) y Microarrays, como asi también los algoritmos de analisis que permite obtener los
resultados utilizados en las areas de investigacion y clinica. En el recorrido de este moédulo se presentaran los
controles de calidad para el procesamiento correcto de las muestras, los requerimientos de hardware y software
para poder realizar el procesamiento de datos de MPSy se detallara la aplicacion de los algoritmos bioinformaticos
comunmente utilizados. Se realizara un recorrido por los programas (e.g., BWA, Bowtie, STAR, etc) y los archivos
(e.g., Fastq, BED, etc) necesarios para el procesamiento resultados crudos provenientes del secuenciador,
se describiran los archivos intermedios obtenidos (e.g., SAM, BAM) y se presentara el pipeline de GATK (gold
estandar) para el llamado de variantes. Finalmente se presentaran alguno de los visualizadores genémicos
conocidos en bioinformatica y se discutiran las dificultades que presentan los llamados de variantes estructurales
segln el origen de los datos gendémicos procesados.

MODULO II: RNA-SEQ: ANALISIS DE EXPRESION DIFERENCIAL Y
BUSQUEDA DE PATRONES TRANSCRIPCIONALES

Lincango Yupanki M. Academia Nacional de Medicina, CABA, Argentina. E-mail: lincango_marco@hotmail.com

El estudio del RNA es esencial para el entendimiento funcional del genoma y de la desregulacion de procesos
moleculares involucrados en oncopatologias y otras enfermedades. La técnica de RNA-seq permite examinar la
cantidad y las secuencias de RNA mediante tecnologias de secuenciacién de préxima generacion (NGS, por sus
siglas en inglés). Aunque esta tecnologia puede ser usada con diferentes enfoques metodolégicos y/o estudios
biolégicos, las aplicaciones mas comunes son el analisis de expresion génica diferencial (DGE, por sus siglas en
inglés) y la evaluacion de perfiles transcripcionales. Las estrategias de disefio experimental de RNA-seq y analisis
de datos pueden diferir dependiendo de la interrogante biol4gica planteada. Sin embargo, el objetivo principal de
la estrategia elegida es maximizar el valor de los datos obtenidos. Los experimentos de RNA-seq generan un gran
volumen de datos y su analisis incluye distintos pasos y una variedad de herramientas a eleccion. En este médulo
se mostraran aspectos basicos del flujo de trabajo bioinformatico involucrado en el analisis de datos de RNA-seq,
tal como: adquisicion de datos publicamente disponibles, control de calidad y preprocesamiento de datos crudos,
analisis de expresion diferencial, identificacion de patrones transcripcionales y visualizacién de datos. Se espera
que este mddulo sirva como una guia introductoria para el disefio y analisis de datos RNA-seq.

MODULO IlI: ANALISIS DE PANELES DE MICROARRAYS. PRESENTACION
DEL SOFTWARE GALAXY

Ledesma M, M. Abelleyro. Instituto de Medicina Experimental (IMEX), ANM-CONICET, CABA, Argentina. E-mail:
mmledesma88@gmail.com

El andlisis de variantes pequefias puede ser abordado eficientemente utilizando paneles de Microarrays; este tipo
de herramientas son utilizadas para analizar la presencia de variantes genéticas en una muestra que puede estar
0 no asociada a una patologia especifica. Para el andlisis de estos resultados se utilizan diversas herramientas
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bioinformaticas de acceso libre. En este moédulo se profundizara en los aspectos del procesamiento bioinformatico
delos resultados crudos de Microarrays, en particular en el llamado y anotado de variantes (GATK) en bash. A modo
de ejemplo se expondra un pipeline de analisis estadistico utilizando el software R, que tiene como objetivo la
busqueda de biomarcadores diferenciales, es decir, genes o variantes que muestren diferencias significativas en su
expresion o frecuencia entre diferentes grupos de muestras. Se aplicaran estrategias de aprendizaje automatizado
(machine learning) en el analisis de los datos del Microarray. Esto permitira identificar patronesy caracteristicas que
distingan los grupos de muestras y potencialmente descubrir biomarcadores relevantes en el contexto del estudio.
Finalmente se presentara la herramienta Galaxy (URL: https://usegalaxy.org/), una plataforma bioinformatica
que proporciona una interfaz web intuitiva y facil de usar para el analisis de datos gendémicos. Galaxy puede ser
utilizado para llevar a cabo diversas etapas de los procesos presentados en el curso, desde el pre-procesamiento
de datos crudos hasta el analisis de los datos procesados.
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CAl

DINAMICA EVOLUTIVA DE LA REGION
ORGANIZADORA NUCLEOLAR EN
PRIMATES DEL NUEVO MUNDO
(PLATYRRHINI)

Maladesky L, D.Y. Estevez??, M. Rotundo# A. Garcia De La
Chica* A. Gangone!, J. Stramelini', M.J. Bressa? E. Ferndndez
Duque*®, M.D. Mudry!, E.R. Steinberg'. 'Grupo de Investigacion
en Biologia Evolutiva (GIBE), Instituto de Ecologia, Genética
y Evolucién de Buenos Aires (IEGEBA), Departamento de
Ecologia, Genética y Evolucion (EGE), Facultad de Ciencias
Exactas y Naturales (FCEyN), Universidad de Buenos Aires
(UBA), CONICET, CABA, Argenting; 2Grupo de Citogenética
de Insectos, IEGEBA, DEGE, FCEyN, UBA, CONICET, CABA;
Argenting; *Laboratorio de Biotecnologia, IIPAAS, FCA, UNLZ,
Buenos Aires, Argenting; “Proyecto Mirikind- Fundacion
Ecosistemas del Chaco Oriental (ECO), Formosa, Argenting;
SDepartment of Anthropology, Yale University, New Haven,
United States of America; ®Facultad de Recursos Naturales,
Universidad Nacional de Formosa (UNaF), Formosa,
Argentina. E-mail: lilamaladesky@gmail.com

Los genes ribosomales, familia de secuencias
repetidas en tdndem ampliamente utilizadas en
citogenética evolutiva, constituyen una variable
altamente informativa como marcador cromosémico.
Las Regiones Organizadoras Nucleolares (NORs)
son las regiones cromosémicas que los contienen,
donde se organiza el nucléolo, y su nimero puede
variar de una especie a otra. Se determiné el niimero
y localizacién de las NORs con tincién de plata (Ag-
NOR) en Alouatta caraya, A. guariba clamitans, Aotus
azarae y Cebus cay. Se analizaron metafases de sangre
periférica de dos machos y dos hembras de A. caraya,
dos machos de A. g. clamitans, un macho y una hembra
de A. azarae y dos machos y dos hembras de C. cay de
zooldgicos y centros de cria de Argentina y Brasil. Se
observaron bandas Ag-NOR proximales en el brazo
q de dos pares cromosoémicos acrocéntricos de A.
caraya, A. g. clamitans y C. cay. Se observé una banda
Ag-NOR intersticial en un tnico par metacéntrico de
A. azarae. Lahomeologia de las NORs con cromosomas
humanos coincidié en A. caraya con los pares 1y 3 (en
asociacion con sintenia 3/21), en A. g. clamitans con el
3(3/21) y el 10, en A. azarae con el par 1 (3/21) y en C.
cay con el par 1. Desde una perspectiva evolutiva, un
87% de las NORs en Platyrrhini se ubican en regiones
con homeologia con los cromosomas humanos 1
y 3 (sintenia 3/21) y colocalizan con regiones de
ruptura cromosdémica en el 90% (17/19) de las
especies estudiadas. Estos resultados evidencian la
importancia de la distribucién y dinamica de estas
secuencias repetitivas como variable genética de
analisis evolutivo en primates.
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CA2

CARACTERIZACION CARIOLOGICA
DE UNA YEGUA CUARTO DE MILLA
CON DISMINUCION DE SU PERFIL
REPRODUCTIVO

Estévez D.Y.2, AM. Montesi®4, ER. Steinberg®, E. Género? M.D.
Mudry®, M.J. Bressd'. 'Grupo de Citogenética de Insectos,
Instituto de Ecologia, Genética y Evolucion de Buenos Aires
(IEGEBA), Departamento de Ecologia, Genética y Evolucién,
Facultad de Ciencias Exactas y Naturales, Universidad de
Buenos Aires (UBA), Consejo Nacional de Investigaciones
Cientificas y Técnicas (CONICET), CABA, Argenting; 2Laboratorio
de Biotecnologig, Instituto de Investigacion sobre Produccion
Agropecuaria Ambiente y Salud (IIPAAS), Facultad de Ciencias
Agrarias, Universidad Nacional de Lomas de Zamora, Buenos
Aires, Argentina; *Facultad de Ciencias Veterinarias, Universidad
Nacional del Nordeste, Corrientes-Chaco, Argenting;
‘Establecimiento Haras El Remanso, Corrientes, Argenting;
5Grupo de Investigacién en Biologia Evolutiva (GIBE), Instituto
de Ecologia, Genética y Evolucion de Buenos Aires ([EGEBA),
Departamento de Ecologia, Genética y Evolucion, Facultad de
Ciencias Exactas y Naturales, UBA, CONICET, CABA, Argentina.
E-mail: daniela.y.estevez@gmail.com

Los estudios citogenéticos en Equus permiten
identificar mutaciones cromosémicas asociadas con
anormalidades congénitas, disminucién/ausencia
total de produccién de gametos funcionales y/o
pérdida embrionaria. Los estudios clinicos de la
yegua Lock Lady Car (Haras El Remanso, Corrientes,
Republica Argentina) mostraron ausencia de celo
0 celo escaso y/o anormal, baja libido y pobre
aceptacion o rechazo al macho durante las diferentes
temporadas reproductivas e hipoplasia gonadal. La
caracterizacion carioldgica por tincién uniforme y
bandas Gy C evidenciaron la presencia de mosaicismo
sanguineo cromosémico -2n=64, 110 células (50%);
2n=62, 66 células (30%); otras aneuploidias, 44
células (20%)-. A fin de ampliar la caracterizacion
de los cromosomas involucrados en las aneuploidias
observadas, se llevd a cabo el estudio citogenético con
bandas secuenciales fluorescentes (DAPI/CMA, para
detectar zonas ricas en AT y GC, respectivamente)
en metafases de sangre periférica. Se observaron
bandas DAPI+/CMA,- que se corresponden con
las bandas G. Se observaron bandas DAPI-/CMA_ +
de tamafio variable en regiones centroméricas de
todos los cromosomas del complemento que se
corresponden con bandas C+, en una o ambas regiones
teloméricas (e.g. pares 1, 5, 7, 10, 12, 22, 24-26, 29),
e intersticiales (e.g. pares 1, 4, 15, 20). El patréon de
bandas cromosdmicas fluorescentes en la yegua Lock
Lady Car permiti6é profundizar la caracterizacion del
cariotipo e identificar los cromosomas involucrados
en las aneuploidias segin contenido, distribucion y
localizacion de secuencias de bases especificas.
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CA3

OPTIMIZACION DEL ANALISIS
CROMOSOMICO EN CANINOS. UN
APORTE DESDE LA CARIOTIPIFICACION
DE CANINOS CON LINFOMAS

Caliri M2, D. Ferré'?, M. Nieves??, M. Vozdovd?, S. Kubickova?,
F. Laudadio', N. Gorla'2. 'Laboratorio de Genética,

Ambiente y Reproduccién (GenAR), Universidad Juan
Agustin Maza, Mendoza, Argenting; 2Consejo Nacional

de Investigaciones Cientificas y Técnicas (CONICET);
3Centro de Investigaciones en Reproduccion Humana

y Experimental CIRHE- Centro de Educacion Médica e
Investigaciones Clinicas “Norberto Quirno” CEMIC, CABA,
Argenting; *Veterinary Research Institute, Republica Checa.
E-mail: noragorla@gmail.com

El linfoma es la neoplasia hematopoyética mas
frecuente en perros (Canis familiaris, CF), y un modelo
establecido del linfoma no Hodgkin humano. El
cariotipo de CF se considera entre los mas dificiles de
generar, dentro de los mamiferos, por el alto nimero
de cromosomas (2n=78), todos acrocéntricos,
pequefios, con disminucién muy gradual de
tamanio. El objetivo de este resumen es presentar un
protocolo de rutina para el estudio de alteraciones
cromosOmicas (AC) en caninos con cancer. Se
obtuvieron metafases de cuatro caninos adultos
con linfoma mediante cultivo de linfocitos (72h) y
realizaron extendidos a distintas temperaturas y
humedad ambiente; se realizé coloracién Giemsa
(G), bandeo GTG, FISH centromérico de CF, analisis
de 20 metafases para buscar AC y cariotipificacion.
Se detectaron en promedio 8,6 AC por canino,
significativamente diferente respecto de los niveles
basales para CF en roturas, asociacion telomérica,
gaps, trisomia y metafases pegajosas. Con GTG se
observo concordancia de roturas en el cromosoma CF
11. FISH aport6 a la orientacion de los acrocéntricos.
Para estudios en CF con recursos basicos sugerimos:
a. obtener extendidos a 20° C y 50% humedad, b.
implementar FISH centromérico para un correcto
recuento de cromosomas, c. buscar AC estructurales
con coloraciéon Giemsa, d. realizar GTG para la
localizacién cromosémica de las AC. En CF, este triple
analisis puede ser una forma de abordaje informativo
dado que las AC pueden ayudar a diagnosticar los
tumores, asi como a dar un prondstico mas preciso de
las mutaciones especificas presentes.
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CA4

LAS TASAS DE RECOMBINACION

EN ARMADILLOS CONFIRMAN LA
EXISTENCIA DE UNA TENDENCIA
FILOGENETICA DE DICHO PARAMETRO
ENTRE LOS MAMIFEROS

Rossi LF, M.l Pigozzi. Instituto de Investigaciones
Biomédicas, Universidad de Buenos Aires-CONICET, Buenos
Aires, Argentina. E-mail: mpigozzi@fmed.uba.ar

En los mamiferos se han observado tasas de
recombinacién mas bajas en especies de divergencia
temprana respecto de especies pertenecientes a ramas
filogenéticas derivadas con posterioridad. Aunque
este analisis incluye representantes de Marsupiales,
hay datos de sélo dos especies de euterios basales
del orden Afrotheria. En este trabajo nos planteamos
determinar si esta sefal filogenética se mantiene
al analizar especies del orden Xenarthra que, junto
con los Afrotheria, representan las divergencias mas
tempranas entre los mamiferos euterianos. Con este
fin, estimamos las tasas de recombinacién genémica
entresespeciesdearmadillos (Xenathra, Dasypodidae)
mediante el recuento de focos de la proteina MHL1
que marca los eventos de recombinacién durante el
paquitene. El nimero de focos multiplicado por 50
unidades de mapa proporciona la longitud total del
mapa genético (cM), la cual dividida por el tamafio
del genoma en megabases (Mb) permite calcular las
tasas globales de recombinacién. Encontramos que
en las especies de armadillo analizadas la tasa de
recombinacion es ~0,45 cM/Mb, siendo mas del doble
que en Afrotheria, y entre 50 y 100% menores que
en mamiferos de divergencia mas reciente. Nuestros
datos confirman la hipétesis sobre la existencia de un
componente filogenético direccional en las tasas de
recombinacion en los mamiferos. Analizar un nimero
mayor de especies pertenecientes a cada orden podria
dar precisiones sobre las causas de esta relacion entre
filogenia y los niveles globales de recombinacion
gendmica.
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CAS

ANALISIS CITOGENETICO COMPARATIVO
DE CUATRO ESPECIES DE TRICHOPTERA
(INSECTA) NEOTROPICALES

Zarza MJ., M. Lovaglio Diez? M.J. Bressa', S.G. Rodriguez Gil*4,
A.G. Papeschi®, J.V. Sganga?4. 'Grupo de Citogenética de
Insectos, Instituto de Ecologia, Genética y Evolucion de
Buenos Aires ([EGEBA), Departamento de Ecologia, Genética
y Evolucion, Facultad de Ciencias Exactas y Naturales,
Universidad de Buenos Aires (UBA), Consejo Nacional de
Investigaciones Cientificas y Técnicas (CONICET), CABA,
Argenting; 2Departamento de Biodiversidad y Biologia
Experimental, Facultad de Ciencias Exactas y Naturales,
UBA, CABA, Argenting; *Centro de Estudios Parasitologicos
y de Vectores (CONICET-UNLP-CIC), La Plata, Buenos Aires,
Argentina; * CONICET, CABA, Argenting; *Departamento

de Ecologia, Genética y Evolucion, Facultad de Ciencias
Exactas y Naturales, UBA, CABA, Argentina. E-mail:
mijbressa@ege.fcen.uba.ar

Trichoptera es uno de los drdenes de insectos mas
importantes en las cadenas alimentarias de los rios,
debido a que las larvas y los desoves forman parte
de la dieta de los peces de agua dulce. Ademas, son
utiles como bioindicadores por ser sensibles a la
contaminacién del agua y lo suficientemente grandes
como para ser evaluados en el campo. A pesar de
su importancia en ambientes de agua dulce, se
desconocen aspectos fundamentales de su cariologia
en especies neotropicales. En este trabajo se analiza el
cariotipoy el desarrollo meidtico de cuatro especies de
Trichoptera neotropicales, recolectadas en diferentes
arroyos de las provincias de Misiones y Buenos Aires
(Argentina). Los complementos cromosomicos
somaticos que se encontaron son 2n= 31/32 (hembra/
macho) en Smicridea (Rhyacophylax) pampeana
(Annulipalpia: Hydropsychidae), 2n= 57 (hembra) en
Marilia flexuosa (Integripalpia: Odontoceridae), 2n=
47 (hembra) en Triplectides misionensis (Integripalpia:
Leptoceridae)y2n= 35 (hembra) en Grumichagrumicha
(Integripalpia: Sericostomatidae). Las cuatro especies
estudiadas poseen cromosomas holocinéticos y un
sistema cromosdmico sexual simple Z/ZZ (hembra/
macho). Las hembras son el sexo heterogamético
y su meiosis es aquiasmatica. Nuestros resultados
junto con los datos citogenéticos disponibles aportan
mas informacioén sobre la cariologia de Trichoptera
y contribuyen a profundizar en el conocimiento
cientifico actual de los posibles mecanismos
implicados en la evolucion cromosdémica en las
especies de Trichoptera estudiadas citogenéticamente
hasta el presente.
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CHI1

ANALISIS DE LAS ALTERACIONES DEL
CROMOSOMA 1EN PACIENTES CON
MIELOMA MULTIPLE AL DIAGNOSTICO Y
EN RECAIDA DE LA ENFERMEDAD

Stella F.'?, B. Brizuela?®, C. Galvano?, S. Zurita'?, S. Lopresti',

l. Slavutsky?. Hospital Posadas, Buenos Aires, Argentina;
2Universidad de Mordn, Buenos Aires, Argenting; ®Instituto
de Medicina Experimental, CONICET-Academia Nacional de
Medicina, CABA, Argentina. E-mail: fla_stella@yahoo.com.ar

El mieloma multiple (MM) es una neoplasia post-
centro germinal caracterizada por la presencia de
multiples anomalias cromosémicas con una alta
heterogeneidad genética, entre ellas las alteraciones
del cromosoma 1 (Cri), asociadas a prondstico
adverso. Se evalud su frecuencia y distribucion en
pacientes al diagnostico (D) y durante la recaida (R)
de la enfermedad. Se efectud estudio citogenético y
citomolecular empleando las sondas CKS1B/CDKN2C
(Cr1) y TP53 (Cr17), asociadas a mal prondstico. De un
total de 111 pacientes con anomalias cromosémicas,
30 casos (27%) presentaron alteraciones del Cr1 (19
varones; edad media 63,4 afios;17alDy13enR).E1 70%
de los casos al D y el 85% de los recaidos mostraron
cariotipos complejos (CC). Las translocaciones
fueron las anomalias mas frecuentes (61%) seguido
de deleciones (33%) y dicéntricos (17,5%). Los
cromosomas mas frecuentemente asociados a las
alteraciones del Cr1 fueron: 5 (52,9%) y 7 (47%) al D
y 11 (69%), 5V 9 (61,5%) en la R, destacando la alta
implicancia del Cr5 en estos cariotipos. El analisis
por FISH aport6 nueva informacion en el 40% y 28%
de los casos para Cri1 y Cr17, respectivamente. La
sobrevida global de nuestro grupo con alteraciones
del Cr1 (57 varones; edad media 57,6 afios) resultd
significativamente menor que la de un grupo control
de 105 pacientes con MMy cariotipo normal (59 meses
vs. 78 meses, p=0,0311); este dato sumado a la alta
asociacion de las alteraciones del Cr1 con CC refuerzan
el impacto negativo en el prondstico de los pacientes
con esta anomalia y la importancia de su deteccién.
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SINDROME DE DELECION 5P Y
BECKWITH-WIEDEMANN POR
ANOMALIA CROMOSOMICA FAMILIAR
IDENTIFICADA MEDIANTE ANALISIS POR
MICROARRAY CROMOSOMICO

Casali B'? F. Villegas®, M.G. Ropelato'?, S. Rozental*? C.
Arberas® 'Unidad de Medicina Traslacional, Hospital de
Nifios Ricardo Gutiérrez, Buenos Aires, Argenting; 2Centro
de Investigaciones Endocrinolégicas “Dr. César Bergadd”
(CEDIE) CONICET - FEI - Divisién de Endocrinologia, Hospital
de Niflos Ricardo Gutiérrez, Buenos Aires, Argenting;
3Servicio de Genética médica, Hospital de Nifios Ricardo
Gutiérrez, Buenos Aires, Argenting; “Centro Nacional de
Genética Médica Dr. Eduardo Castilla, ANLIS, Buenos Aires,
Argentina. E-mail: bcasali@cedie.org.ar

La delecién 5p y el sindrome Beckwith-Wiedemann
asociado a duplicacion 11p son condiciones
clinicas de fenotipo variable segin los segmentos
involucrados. El diagnéstico precoz mediante analisis
por microarray cromosoémico (CMA) permite la
caracterizacion del desbalance con alta sensibilidad,
aunque en el 20% de los casos se requieren estudios
familiares adicionales por técnicas de bandeo G y/o
FISH. El objetivo fue describir la caracterizacion
clinica y citogendmica en un recién nacido (RN) con
Sindrome de deleciéon 5p y Beckwith-Wiedemann
por anomalia cromosémica familiar. E1 RN presenta
dismorfias, hipotonia y cardiopatia congénita;
es el primer hijo de pareja sana, sin antecedentes
familiares. Se realiz6 CMA empleando la plataforma
GenetiSure Cyto 8x60K, Agilent, GTW y FISH (loci:
CTNND2). Resultados: B1: 46,XY,t(5;11)(p15.1;p14.3).
ish der(5)(CTNND2-),der(11)(CTNND2+). C1:
46,XX[20]. Al 46,XY,der(5)t(5;11)(p15.1;p14.3)
dpat arr[GRCh37] 5p15.33p15.1(22149_18379290)
x1,11p15.5p14.3(210300_25605240)x3. Este resultado
se correlaciona con signos clinicos correspondientes
a delecion 5p y duplicacion 11p de origen paterno.
Hasta nuestro conocimiento la ocurrencia simultanea
de ambos desbalances no ha sido comunicada. El
resultado de CMA orient6 las pruebas de seguimiento
necesarias para identificar el reordenamiento familiar
yestablecerlos puntosderupturay genesinvolucrados
con alta especificidad. El diagndstico precoz permitio
implementar estrategias de seguimiento clinicas
apropiadas, evitar intervenciones diagnoésticas
innecesarias y brindar el asesoramiento genético
familiar.
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CARACTERIZACION DE UN CASO
CLINICO CON DELECION PROXIMAL
DE NOVO DEL BRAZO LARGO EN EL
CROMOSOMA 18 MEDIANTE ESTUDIO
CITOGENETICO CLASICO

Ronchi Rivara J.P, L. Franzi, F. Guerrisi, C. Martinez, A. Solari,
V. Lotersztein, J. Basterrag, R. Cerretini. Centro Nacional de
Genética Médica (CENAGEM), Buenos Aires, Argentina.
E-mail: jJuanpablorivara@gmail.com

El sindrome de delecién proximal 18q es una anomalia
genética rara con una frecuencia de 1/40.000 en la cual
ocurre una delecion intersticial en la region proximal
del brazo largo del cromosoma 18. Si bien presenta
expresividad variable, se caracteriza por baja talla,
hipotonia, discapacidad intelectual y en algunos
casos, dismorfias faciales y malformaciones internas.
El objetivo de este trabajo fue describir a un paciente
con esta anomalia y compararlo con los hallazgos
descritos previamente en la bibliografia. El paciente
de tres afios y diez meses consulta por: retraso global
del desarrollo, obesidad e hipotonia. Se observd
braquicefalia, hipotelorismo ocular, estrechamiento
biparietal y otras malformaciones faciales leves
y pautas madurativas motoras y del lenguaje
disminuidas. Se realiz6 el diagnéstico citogenético al
nifio y a sus padres a partir de un cultivo de linfocitos y
posteriormente bandeo GTW. El andlisis citogenético
delnifio reveld la presencia de una delecién intersticial
en 18q, concluyendo con el siguiente cariotipo:
46,XY,del(18)(q11.2g21.1)[30]. Al observarse cariotipo
normal en los padres, se determin6 que el evento
ocurrié de novo. Los mecanismos posibles podrian
haber sido la recombinaciéon homoéloga no alélica
en meiosis I o reparacién de rotura de ADN de doble
cadena por extremos no homoélogos en la mitosis de la
gametogénesis, o en la primera mitosis post cigdtica.
Con este trabajo destacamos la importancia del
analisis citogenético en los pacientes que presentan
estas caracteristicas a fin de asesorar a la familia y
mejorar el pronéstico del paciente.
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DIAGNOSTICO PRENATAL DE
TRANSLOCACIONES ROBERTSONIANAS
MEDIANTE ESTUDIOS INVASIVOS:
EXPERIENCIA EN EL CENAGEM

Bes E!, JM. Alvarez Arancedo', E. Torchinsky', M.A. Aguirre', M.E.
Mollica'. 'Centro Nacional de Genética Médica (CENAGEM),
Administracion Nacional de Laboratorios e Institutos de
Salud (ANLIS) “Dr. Carlos G. Malbran”, CABA, Argentina.
E-mail: bes.elisangela@gmail.com

Las translocaciones robertsonianas son anomalias
cromosémicas producto de la fusién de los brazos
largos entre dos cromosomas acrocéntricos.
Estos rearreglos pueden ser de novo o familiares
y constituyen una causa frecuente de anomalias
congénitas. Se hizo un estudio descriptivo
retrospectivo de los casos con analisis citogenético
prenatal realizados en el CENAGEM entre los afios
2006 y 2023. Se encontraron 24 casos relacionados
con translocaciones robertsonianas: en 18 casos
(75%) consultaron por progenitor portador con o sin
malformacion fetal asociada y en seis casos (25%) por
malformaciones fetales. Los resultados citogenéticos
prenatales fueron: seis (25%) con cariotipo normal,
ocho (33%) portadores balanceados, nueve (38%)
trisdmicos y uno (4%) sin resultado. La frecuencia
de cada translocacion fue: t(13;14) 8 (47%), t(14;21)
7 (41%), t(14;22) 1 (6%) vy t(21;21) 1 (6%). De los
resultados desbalanceados seis casos (67%) fueron
trisomia 21 y tres casos (33%) trisomia 13. En los
padres portadores de t(13;14), el 53% de las gestas
terminé en abortos espontaneos y un 10% en recién
nacidos con trisomia 13. Respecto a los portadores de
la t(14;21), un 24% finaliz6 en abortos espontaneos y
un 24% en recién nacidos con trisomia 21. Las edades
gestacionales promedio fueron de 14 semanas para
las vellosidades coriales y de 20 semanas para los
liquidos amnidticos. Se concluye entonces que, para
el diagnéstico de estas anomalias cromosémicas, el
cariotipo fetal sigue siendo estrictamente necesario,
asi como el estudio del estado de portador en
sus progenitores para el asesoramiento genético
definitivo.
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HALLAZGO DE CROMOSOMA 15 EN
ANILLO EN DIAGNOSTICO PRENATAL:
REPORTE DE UN CASO Y REVISION DE LA
LITERATURA

Zarate C., T.S. Dos Santos Martinez, M. Serrd', G. Senyk?,

V. Baumberger? C. Rolon!, M.D. Contreras), F. Rebagliati,

E. Bes, L Franzi, G. Mercado', M.E. Mollical, M.A. Aguirre!, I.
Arandd'. 'Centro Nacional de Genética Médica (CENAGEM),
Administracion Nacional de Laboratorios e Institutos de
Salud (ANLIS) “Carlos G. Malbran’, CABA, Argenting; 2Servicio
de Obstetricia, Hospital General de Agudos “Dr. Cosme
Argerich”, CABA, Argentina. E-mail: cmzaratel978@gmail.com

El cromosoma 15 en anillo es una anomalia
citogenética estructural que se caracteriza por
presentar fenotipo variable, retraso de crecimiento,
talla baja, cardiopatia, anomalias de miembros,
discapacidad intelectual, etc. Su hallazgo en estudios
prenatales es poco frecuente y se asocia a hernia
diafragmatica, cardiopatia y oligoamnios severo, y a
una gran morbimortalidad. Se evalu6 una embarazada
derivada al CENAGEM por anomalias fetales a las 28
semanas de EG. Se le detecté hernia diafragmatica
izquierda, defecto cardiaco, fisura labiopalatina
derecha, restricciéon de crecimiento y oligoamnios.
Habia presentado una translucencia nucal aumentada
de 5,4 mm a las 11 semanas. Se le realiz6 biopsia
de vellosidades coriales, y en el estudio directo se
detect6 una translocacién entre los cromosomas 2 y
11 -cariotipo 46,XX,t(2;11)(p10;q10)-, v el resultado
en cultivo fue 46,XX,t(2;11)(p12;p13)pat,r(15)
(p11.2g?25). Se solicitaron cariotipos parentales,
y se encontrd la translocacion 2;11 en el padre y el
cariotipo materno fue normal. La nifia nacié a las
34 semanas y vivid pocas horas y el cariotipo en
sangre periférica fue 46,XX,t(2;11)(p12;p13)pat,r(15)
(p11.2g?25). Se concluye que la translocacién fue
heredada del padre y que el fenotipo fetal anormal
se deberia a las alteraciones estructurales ocurridas
en el cromosoma 15. Se han descrito cuatro casos de
diagnéstico prenatal de anillos en el cromosoma 15
con hallazgos ecograficos similares a nuestro caso.
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Andropogon ternatus (Spreng.) Nees.
UN POLIPLOIDE IMPAR PERMANENTE.
ANALISIS GENOMICO BASADO EN
HOMOLOGIAS CON ESPECIES DIPLOIDES
DEL GENERO REVELADAS MEDIANTE
HIBRIDACION IN SITU.

Hidalgo M.LD.LM!, EJ. Greizerstein? G.A. Norrmann’.
Universidad Nacional del Nordeste (UNNE), Facultad de
Ciencias Agrarias (FCA), Instituto de Botanica del Nordeste
(IBONE), CONICET-UNNE, Corrientes, Argenting; 2Universidad
Nacional de Lomas de Zamora (UNLZ), Facultad de Ciencias
Agrarias (FCA), Instituto de Investigacion en Produccion
Agropecuaria, Ambiente y Salud (IIPAAS, FCA, UNLZ-CIC),
Buenos Aires, Argentina. E-mail: mapyhidalgo@hotmail.com

Andropogon L. (Poaceae), presenta diferentes niveles
de ploidia, postulandose para las especies poliploides
un origen hibrido aloploide en cuya formacién estaria
involucrado el genoma S presente en los diploides
actuales. Atn existen interrogantes sobre los taxones
quelooriginaron, suevoluciényposibles progenitores.
Se realizaron experiencias de GISH para analizar
las relaciones evolutivas dentro del género y revelar
posibles afinidades gendmicas existentes entre A.
ternatus y probables ancestros diploides: A. selloanus,
A. macrothrix y A. gyrans analizando la presencia del
genoma S discutiendo la hipdtesis de Norrmann &
Quarin (1987) propuesta para la estabilizacion del
poliploide. El sudamericano A. ternatus, es perenne,
triploide 2n=30, sexual, con un comportamiento
meidtico llamativo. Basado en la obtencion de hibridos
(3x) interespecificos por cruzamientos controlados
entre el triploide y A. selloanus, se seleccioné a éste
como sonda de ADNg para experiencia de GISH. La
hibridacién conA. selloanus (SS) revel4 20 cromosomas
de A. ternatus con sefiales intensas y uniformes en
cromosomas enteros y dispersas y variables en otros;
no hibridando 10 cromosomas. La doble hibridacién
con A. macrothrix (SmSm) y A. gyrans (SgSg) mostrd
sefiales de hibridaciéon en 20 cromosomas de A.
ternatus, revelando homologia de estas sondas en
brazos y cromosomas enteros; no hibridando 10
cromosomas. Estos resultados sugieren la afinidad del
3x con los 2x sudamericanos, compartiendo alguna
variante del genoma S, y 1a existencia de otro genoma,
por lo que validarian la hipétesis propuesta.
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NUMEROS CROMOSOMICOS,
MORFOLOGIA Y FERTILIDAD DE LA
PROGENIE DE UN INDIVIDUO TRIPLOIDE
DE Paspalum indecorum Mez.

Rosas Rios M.P., All. Honfi', J.R. Daviiad', A.C. Gianini', E.J.
Martinez?, A.V. Reutemann? 'Programa de Estudios
Floristicos y Genética Vegetal, Instituto de Biologia
Subtropical (CONICET-UNaM) nodo Posadas, FCEQyN-
(UNaM), Posadas, Misiones, Argenting; 2instituto de Botanica
del Nordeste (CONICET-UNNE), Corrientes, Argentina. E-mail:
vreutemann@gmail.com

Paspalum indecorum es una especie con un citotipo
diploide (2n=2x=20) sexual y autoestéril, y un citotipo
triploide (2n=3x=30), recientemente reportado en
la naturaleza, que es apomictico facultativo. Los
objetivos fueron determinar el nimero cromosémico
de la progenie resultante de la polinizacién abierta
de un individuo triploide de P. indecorum, e identificar
diferencias morfoldgicas y de fertilidad entre niveles de
ploidia. Los recuentos cromosomicos se realizaron en
raicillas en crecimiento que fueron pretratadas con
una solucién saturada de 1-bromonaftaleno y tefiidas
mediante la técnica de Feulgen. Se midi6 la longitud
y ancho de lamina foliar, para determinar posibles
diferencias entre la progenie diploide y triploide. Se
determinaron los valores medios de produccién de
semillas por planta, y se calculd el indice de fertilidad
en condiciones de polinizacién abierta. La ploidia de
los individuos resultantes se determiné mediante la
estimacion del contenido relativo de ADN a través de
citometria de flujo, utilizando un estandar interno
con nimero cromosémico conocido. Se analizaron
un total de 23 progenies, de las cuales 17 fueron
diploides (2n=2x=20), seis triploides (2n=3x=30) y
una planta presenté un complemento aneuploide
con 2n=34 cromosomas. Solo se encontraron
diferencias significativas en el ancho de la lamina
foliar (p<0,0001), siendo este mayor en los individuos
triploides. Se observé que la progenie triploide
presenta una fertilidad baja probablemente debido a
su condicién de poliploide impar.
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NIVEL DE PLOIDIA EN LINEAS
AVANZADAS DE TRICEPIRO

Gonzdlez Airas V., EA. Castillo'?, M.F. Grossi Vanacore'?,
H.E. Di Santo'?, LE. Aguirre'?, F.N. Orozco), S. Vargas', EM.
Grassi'2 'Genética, Facultad de Agronomia y Veterinaria,
Universidad Nacional de Rio Cuarto, Cérdoba, Argenting;
2nstituto de Investigaciones Agrobiotecnolégicas (INIAB),
UNRC-CONICET, Rio Cuarto, Cérdoba, Argentina. E-mail:
ecastillo@ayv.unrc.edu.ar

Las cadenas forrajeras en base a pasturas perennes
puras o consociadas presentan un déficit invernal
en la produccién forrajera, que es subsanado con
la utilizacién de verdeos invernales. Los hibridos
intergenéricos de triticeas presentan potencial para
competir con cereales tradicionales. El objetivo del
trabajo fue determinar y comparar niveles de ploidia
en lineas avanzadas de tricepiros. Se utilizaron tres
lineas F obtenidas a partir de tres cultivares de
triticales como progenitores femeninos: Caya-UNRC,
Yagan-INTA y Yavii-UNRC (todos 2n=6x=42), y dos
trigopiros como progenitores masculinos, Don Noé-
INTA (2n=8x=56) y SH16-INTA (2n=6x=42). Las
cruzas fueron: Cayu x SH16, Yagan x Don Noé, Yavd
x SH16. Para cada una de ellas se cuantificé cantidad
de bivalentes de al menos 45 meiocitos por individuo.
Se realizaron comparaciones mediante pruebas
no paramétricas de las cruzas, los progenitores
femeninos y masculinos. El nivel de ploidia de las
lineas resulté 6x con un 2n=42. No se observaron
diferencias significativas en los niveles de ploidia
entre las cruzas, tampoco entre los progenitores
femeninos ni entre los masculinos. A pesar de esto,
Yava x SH16/14 (20,73+0,54) es la cruza con mayor
cantidad de meiocitos euploides y Yagan x Don Noé/
A18 (20,69+0,96) la de menor. Coincidiendo con lo
esperado, la cruza con el trigopiro octoploide Don
Noé present6 un alto porcentaje (55,1%) de meiocitos
aneuploides (rango de 18 a 22 bivalentes/célula). Los
resultados del trabajo contribuyen con la descripcion
y caracterizacion de materiales, seglin los estandares
INASE.
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REPORTE DE CITOMIXIS EN Oxalis
adenophylla Gillies ex Hook. & Arn.
(Oxalis SECCION PALMATIFOLIAE)

Bonasora M.G!, A. Lopez Méndez2. 'Catedra de Botdnica
Sistemdatica, Facultad de Agronomia, Universidad de
Buenos Aires (FAUBA), CABA, Argentina; 2CONICET - Facultad
de Ciencias Agrarias, Universidad Nacional de Mar del
Plata (FCA - UNMDP), Buenos Aires, Argentina. E-mail:
alilopezmnendez@gmail.com

El género Oxalis L. es cosmopolita e incluye 67
especies que habitan Argentina. Es uno de los géneros
con mayor variacion en el nimero de los cromosomas
entre las plantas. Los nimeros basicos descriptos
entre especies, variedades y subespecies son x= 5,
6, 7, 8, 9, 10, 11 y 13. El nimero basico ancestral de
Oxalis seria x= 7 siendo el resto derivados de éste
por diferentes reordenamientos estructurales. La
citomixis ha captado interés debido a los mecanismos
celulares desconocidos que subyacen a la migracion
de los nicleos y su potencial importancia evolutiva,
ya que puede llegar a ser transferido material genético
entre las células que dan origen al polen. Se analizaron
las meiosis de tres accesiones de 0. adenophylla
(2n=4x=28), provenientes de poblaciones naturales,
empleando técnicas de tincion clasica. Se observo
presenciade citomixis en el estado demeoisisII, previo
alaformacion delatétrade. En Oxalis, 1a alternancia de
interfases normales con divisiones irregulares, junto
a la citomixis, podria condicionar la diversidad de
reportes para el nimero de cromosomas y constituir
uno de los probables mecanismos de poliploidizacion,
por lo que su estudio resulta de interés en el contexto
de la taxonomia integrativa.
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DIVERSITY OF THE REPETITIVE DNA
FRACTION IN Solanum betaceum Cav.
(SOLANACEAE)

Sader M., M. Vaio? M. Jaramillo Zapata? A. Trenchi', F.
Chiarini', A. Lopez*, J. Urdampilleta. IMBIV-Conicet, Cérdoba,
Argenting; 2Laboratorio de Evolucion y Domesticacion de
las Plantas, Departamento de Biologia Vegetal, Facultad
de Agronomia, Universidad de la Republica, Uruguay;
SUniversidad de San Pablo-T, Tucuman, Argenting; 4
CONICET-Facultad de Ciencias Agrarias, Universidad
Nacional de Mar del Plata, Balcarce, Argentina. E-mail:
msader@imbiv.unc.edu.ar

Tree tomato (Solanum betaceum Cav.) is native to the
Andean region (between 600 and 3,200 m a.s.l.) of
South America and is found today in a semi-wild state
in northwestern Argentina. Is popular in this region
for its consumption in juices and as fresh fruit. Wild
fruits can be collected almost all year round, which
constitutes an important supplement to balance
the necessary nutrients in the diet, having highly
valued properties. However, in Argentina the tree
tomato is rarely used. Solanum betaceum has 2n=24
chromosomes, and a large genome size (2C = 23 pg).
To understand the repetitive fraction composition
in this species, we analyzed the repetitive genome
fraction using Repeat Explorer and localized the
most abundant repeats by Fluorescence In Situ
Hybridization (FISH). The Solanum betaceum genome
(with 75% of repeats) showed high proportions of
the LTR-retrotransposon Ty3/gypsy-Tekay (54%)
followed by Ty3/gypsy-Athila (7.5%). Satellites
abundance represents 0.85% of the repetitive fraction
with seven different families. The most abundant
satellites, SbeSati1 and SbeSat2, were mapped on
mitoticchromosomes and revealed a subtelomeric and
pericentromeric distribution, sometimes colocalized
with heterochromatic CMA* bands. Consistent with
previous studies in other Solanaceae species, S.
betaceum showed an accumulation of repetitive DNA
sequences, especially retrotransposons, but a relative
low abundance of satDNA.
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B CHROMOSOMES AND THEIR
REPETITIVE DNA COMPOSITION IN
Cestrum nocturnum (SOLANACEAE)

Maldonado L/, K. Yi-Tzu?, M. A. Sader, J. D. Urdamepilleta’.
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“Leibniz Institute of Plant Genetics and Crop Plant Research,
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B chromosomes (Bs) are additional components of the
genome found in more than 15% of plant species. They
are made up mostly of non-coding repetitive DNA,
and their presence can affect the phenotype, being
unfavorable in high number. In Cestrum nocturnum
L., the number of Bs varies from 0 to 13, between
and within individuals, possibly due to meiotic and/
or mitotic instability. To understand the repetitive
composition of Bs, the genome of two individuals of C.
nocturnum were sequenced, one with Bs and other one
without Bs. The results of the analysis showed that
almost 60% of the genomeismade up of repetitive DNA
and those families of repetitive DNA with a proportion
greater than 0,540% were considered enriched in
the sample with Bs. The results of a comparative
analysis between the two genomes showed that Bs of
C. nocturnum are mostly enriched in satellite repeats,
rDNA and Ty3-gypsy transposable elements, which
are probably derived from A complement repeat
sequences. Within the repetitive DNA enriched in
the sample with Bs, we found transposable elements
Ty3-gypsy/Tekay (CL283-0,558%) and Ty3-gypsy/
Retand (CL251-0,541%), satellite DNA (Cnoc__
sato1l_32-0,550%, Cnoc_sato3_78-0,549%, Cnoc__
sato4_180-0,546%, Cnoc_sat0o7_51-0,547% and
Cnoc_sat10_ 48-0,557%) and ribosomal DNA 35S
(CL117-0.548% and CL216-0.544%) and 5S (CL218
0.571%). The distribution of the Bs-enriched repeats
were compared in A and B chromosomes by FISH
mapping, with probes labeled directly (FITC and
TRICT). The neutral nature of Bs could be one of the
basic principles of the accumulation of repetitive
sequences in the genome.
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COMPARACION CITOGENETICA ENTRE
HIBRIDOS DE LA SECCION Denticulatae
(Cuscuta L. - CONVOLVULACEAE)

Ibiapino Al, M. Costea? M.A. Gracia?, J. Urdampilletal, A.
Pedrosa-harand? S. Stefanovi¢®. Instituto Multidisciplinario
de Biologia Vegetal (IMBIV), Cérdoba, Argenting;
’Departamento de Biologia de la Universidad Wilfrid
Laurier, Waterloo, ON, Canadd; *Real Jardin Botdnico-CSIC,
Madrid, Espana; “Laboratorio de Citogenética y Evolucion
Vegetal, UFPE, Recife, Brasil; °Departamento de Biologia de
la Universidad de Toronto Mississauga, Mississauga, ON,
Canadd. E-mail: amalia_ibiapino@hotmail.com

El género Cuscuta (Convolvulaceae) presenta
numerosos casos de alopoliploides. La seccion
Denticulatae esta compuesta por cuatro especies, C.
denticulata y C. nevadensis con 2n=30, y C. veatchii y
C. psorothamnensis con 2n=60. Ambos poliploides
tienen un origen hibrido producto del cruce entre
diploides, diferenciandose en su preferencia por
distintos hospedantes y en su distribucién geografica.
Con el objetivo de comparar citogenéticamente C.
psorothamnensis y C. veachii, en el presente trabajo
utilizamos técnicas como CMA/DAPI, FISH y GISH en
el complemento cromosémico de C. psorothamnensis
paracompararlo con los datos publicados de C. veatchii.
Observamos que el cariotipo de C. psorothamnensis es
similar al de C. veachii, tanto en el nimero y tamafio
cromosdémico, como en la organizacion de los nicleos
en interfase. Sin embargo, en C. psorothamnensis
encontramos una pequeila variacién numérica entre
los sitios de ADNr 58S; algunos individuos con cuatro
sitios y otros con seis como en C. veachii. Estos
resultados sugieren que: 1) el par cromosémico
portador de ADNr 5S y 35S adyacentes proviene de
C. denticulata; 2) hay pérdida de sitios de ADNr de C.
nevadensis en el cariotipo tetraploide, como ocurrid
en C. veatchii; y 3) C. psorothamnensis y C. veachii
serian parte de un complejo de especies alopoliploide
originado independientemente de la hibridacién entre
C. denticulata y C. nevadensis, en diferente espacio y
tiempo. Esta comparacion citogenética nos permite
comprender mejor los eventos evolutivos posteriores
a la hibridaciéon y cémo contribuyeron a la formacién
de nuevas especies.
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NUMERO CROMOSOMICO Y ANALISIS
DEL POLEN DE Aechmea distichantha
Lem. DE MISIONES (BROMELIACEAE)

Juncos JAY JR. Daviia'? A. Levraux? Al Honfi'2
'Programa de Estudios Floristicos y Genética Vegetal,
Instituto de Biologia Subtropical (CONICET-UNaM) nodo
Posadas, FCEQyN-UNaM, Misiones, Argenting; 2Centro de
Investigacion y Produccion Jardin Botdnico Alberto Roth
UNaM, Posadas, Misiones, Argentina. E-mail: adrianjuncos.
cs@gmail.com

El género Aechmea es uno de los mas diversos entre
bromelias, con 276 especies; en Misiones habitan
cuatro y, entre ellas, Aechmea distichantha Lem.
con dos variedades. Es una bromelia de tanque,
ampliamente distribuida en Sudameérica, y posee
importancia ornamental y ecolégica debido a que
se comporta como epifita pionera. El objetivo del
trabajo fue determinar el nimero cromosdémico y
evaluar la viabilidad y germinacién in vitro del polen
de accesiones de Misiones. Los ejemplares testigo
se depositaron en el herbario MNES. Los recuentos
cromosémicos mitéticos se realizaronen apices
radiculares pretratados con soluciéon saturada de
1-bromonaftaleno y utilizando la tincién de Feulgen.
La viabilidad del polen se determind con carmin
glicerina al 2%. La germinacion in vitro se analiz6
en polen sembrado en medio de cultivo, en camara
hdmeda durante 24h. Todas las accesiones resultaron
diploides con 2n=50 cromosomas. La viabilidad
promedio del polen fue de 98,4 um + 0,38 con un
didmetro promedio de 53,3 um # 0,61. La germinacion
promedio in vitro del polen alcanzo 96,1 um + 1,04 con
una longitud promedio del tubo polinico de 172,8 um
+ 6,7. Por primera vez se presenta la caracterizacion
cromosdmica y la fertilidad del polen obtenida de A.
distichantha de Misiones.
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VARIABILIDAD FARMACOGENETICA EN
POBLACIONES MESTIZAS DE SALTAY
JUJUY

Figueroa M.l LD. Andrade', H.J. Dopazo? N. Trigo®, L. Cerpa?,
L. Quinones? D. Flores®, M. Arroyo®, E. Salim®, P. Zago®, J.E.
Dipierri'®. 'Instituto de Ecorregiones Andinas INECOA UNJu
CONICET, Jujuy, Argenting; 2Instituto de Ecologia, Genética
y Evoluciéon de Buenos Aires — UBA, CABA, Argenting;
SUnidad de Genética Médica, Hospital Materno Infantil

de Jujuy, Jujuy, Argenting; *Departamento de Ciencias
Farmacéuticas y Tecnologia, Facultad de Ciencias
Quimicas y Farmacéuticas, Universidad de Chile, Santiago,
Chile; sUnidad de Conocimiento Traslacional Hospitalaria
(UCTH) Hospital Publico Materno Infantil de Salta, Salta,
Argentina. E-mail: fmarce753@gmail.com

Las poblaciones latinoamericanas se encuentran
subrepresentadas en los estudios gendmicos de
respuesta a farmacos. Se compararon las frecuencias
de variantes farmacogenéticas de la poblacion
jujefia-saltefia con las de poblaciones parentales
originarias, europeas y africanas. Participaron de
este estudio 139 sujetos no relacionados, reclutados
para estudios diagnésticos mediante secuenciacién
de exoma completo con CI firmado. Se obtuvo una
lista de 55 marcadores accionables segin las Guias
CPIC registrados en PharmGKB. Se realizaron
pruebas de comparacion de proporciones x> con
correccion Benjamini-Hochberg para los contrastes
entre las frecuencias observadas de cada SNP entre
la poblacién jujefia-saltefia y las observadas para
la poblacién mundial y las diferentes poblaciones
americanas (Perd, Colombia, México y Puerto Rico)
presentes en el proyecto 1000 genomas. Se establecié
un nivel de acumulacién de diferencias en relacion
con las poblaciones americanas. Dicho indicador
oscila entre 0 y 6 (difiere estadisticamente de todas).
Se observd diferenciacién completa en 13 SNPs, dos de
los cuales se presentaron en una frecuencia elevada:
12242480 (0,453) vy 151048943 (0,536). Estos SNPs
se encuentran en genes que codifican miembros de la
superfamilia de hemoproteinas citocromo P450 y se
encuentra relacionados farmacolégicamente con la
dosis, metabolismo y eficacia de drogas inductoras
de analgesia, inmunosupresoras y oncoldgicas,
respectivamente. Estas diferencias genéticas pueden
tener implicaciones clinicas en la eficacia de los
medicamentos utilizados en estas poblaciones.
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PORFIRIA AGUDA INTERMITENTE:
IMPLICANCIAS DE LAS VARIANTES DEL
TRANSPORTADOR ABCG2

Yun S.L, T. Santillan', V.A. Melito'?, P.A. Pagnotta®?, LS.

Vareld, V.E. Parerd', AM. Buzaleh'?, JR. Zuccoli'. 'Centro de
Investigaciones sobre Porfirinas y Porfirias (CIPYP) - UBA-
CONICET, CABA, Argenting; 2Departamento de Quimica
Biologica, FCEN, UBA, CABA, Argenting; ®Instituto de Biologia y
Medicina Experimental (IBYME), CABA, Argentina.

E-mail: vivimelito3@gmail.com

La Porfiria Aguda Intermitente (PAI) se debe a
una deficiencia hereditaria en la Porfobilinégeno
deaminasa (PBG-D); ésta no es suficiente para su
manifestacion que se produce por varios factores,
incluidos farmacos terapéuticos. Las variantes
NM_ 004827.3:c.34G>A 'y NM_ 004827.3:¢.421C>A
del transportador ABCG2 alteran la biodisponibilidad
de drogas v hemo. El objetivo fue evaluar su rol en
el desencadenamiento de PAI en tres grupos (n=40/
grupo): Control, pacientes Sintomaticos (PAI-S)
y Latentes (PAI-L). Se genotipificd c.421C>A por
PCR-RFLP y c.34G>A por secuenciacion directa. La
frecuenciadec.34G>Aenheterocigosis (GA) fue menor
en PAI-S y PAI-L (25%; p<0,05) vs. Control (40%);
en homocigosis (AA) sélo se hall6 en grupos PAL El
genotipo CA en la variante c.421C>A presentd mayor
frecuencia en PAI-S (20%; p<0,05) y PAI-L (13,05%;
ns) vs. Control (7,5%); AA fue nulo en todos los
grupos. La frecuencia del alelo A en c.34G>A fue mayor
en grupos PAI, diferencia no significativa vs. Control.
En el andlisis del haplotipo (c.34G>A/c.421C>A) GC
fue mas frecuente seguido por AC, sin variacién entre
cohortes; GA fue 2,5 veces mas frecuente en pacientes
PAI Sibienlosresultados fueron similares entre PAI-L
y PAI-S, es relevante considerar que la condicién
latente puede cambiar a sintomatica, hecho en el que
podria influir haplotipos de genes involucrados en el
transporte de xenobidticos. La diferente distribucion
de genotipos de c.34G>A entre grupos PAI y Control
implicaria alteracion en el transporte de farmacos,
sustratos de ABCG2, que desencadenarian la PAI junto
con otros factores.
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ANALISIS BIOINFORMATICO
EXPLORATORIO SOBRE EL ROL DE
VARIANTES EN EL GEN NRII2 EN LA
MANIFESTACION DE LA PORFIRIA AGUDA
INTERMITENTE

Pagnotta P.A2 J. Zuccoli®, V. Melito'?, V. Parera®, AM.
Buzaleh'®. 'Departamento de Quimica Biolégica, FCEN,
UBA, CABA, Argenting; ZInstituto de Biologia y Medicina
Experimental (IBYME), CABA, Argenting; *Centro de
Investigaciones sobre Porfirinas y Porfirias (CIPYP), CABA,
Argentina. E-mail: priscila.pagnotta@gmail.com

En la Porfiria Aguda Intermitente (PAI) la mutacién
en la Porfobilinégeno deaminasa no es suficiente
para su manifestaciéon. De forma experimental y
bioinformatica se observd que variantes de ABCB1
contribuirian a su desencadenamiento. El objetivo fue
evaluar in silico la influencia de variantes en NRil2,
gen que codifica para el receptor PXR, regulador
de la expresion de ABCBi1, en la manifestacion de
la PAI en relacién con drogas porfirinogénicas. Se
consideraron cuatro SNVs de NRil2 (rs12721613,
1s2472677, 1512721607 y rs12721608) y las bases
de datos: gnomAD, PharmGKB, Gen Expression
Omnibus, UniProt y GenBank. Las frecuencias alélicas
variaron segun las regiones geograficas y las etnias,
reforzando la importancia del abordaje local con el
grupo Control. El alelo T de rs2472677 se asoci6 a un
fenotipo de toxicidad y a un metabolismo y eficacia
diferencial para drogas contraindicadas en PAI
(Efavirenz, Isoniazida y Rifampicina). Considerando
modelos para inferir toxicidad hepatica, Rifampicina
indujo subexpresion de ABCB1 y ocho genes CYP, entre
ellos CYP3A4, en cultivo primario de hepatocitos
humanos (GSE139896); Isoniazida causd expresion
diferencial de 11 genes ABC (27,3% subexpresados)
y 18 genes CYP (61,1% subexpresados) en una linea
celular humana de cancer hepatico (GSE168473).
Estos farmacos alteran entonces la expresion génica
del sistema metabolizante y transportador de drogas.
Es de interés explorar en individuos PAI variantes de
NR1l2 para evaluar su rol como posible eslabén en la
cascada de eventos asociados a la manifestacién de la
PAI mediada por farmacos.
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VARIANTES EN GENES REGULADORES
DE APOPTOSIS Y SU RELACION CON LA
RESPUESTA TERAPEUTICA EN LEUCEMIA
MIELOIDE CRONICA

Anadon R/, C. Iglesias', V. Mercado Guzman', B. Fontechad,

B. Moiraghi?, R. Bengid?® I. Larripa, A. Fundia'. 'Laboratorio

de Farmacogendmica, IMEX, CONICET-Academia

Nacional de Medicina, Buenos Aires, Argentina; ?Servicio

de Hematologia, Hospital Ramos Mejia, Buenos Aires,
Argenting; ®Division Clinica Hematologica, IHEMA, Academia
Nacional de Medicina, Buenos Aires, Argentina; “Laboratorio
de Genética Hematolbgica, IMEX, CONICET-Academia
Nacional de Medicina, Buenos Aires, Argentina.

E-mail: arielafundic@gmail.com

El éxito del tratamiento de la Leucemia Mieloide
Cronica (LMC) con Inhibidores de Tirosina Kinasas
(ITKs) se basa en la induccién de apoptosis de las
células BCR-ABL1+. Las variantes de nucledtido tinico
(SNVs) en genes que regulan la apoptosis, tales como
FAS y p21 se han asociado a cancer. Sin embargo, en
LMC los hallazgos son contradictorios. El objetivo
fue determinar la asociacion individual y combinada
de las SNVs en los genes Fas (rs1800682A>G) y p21
(rs1801270C>A y rs1059234C>T) con la eficacia de
los ITKs y la evolucién clinica. Se estudiaron 200
pacientes (100 mujeres; edad mediana: 47 afios;
rango: 18-85 afios) mediante PCR-RFLP y alelo
especifica. Se empleé el test de Fisher, método de
Kaplan-Meier y el test de Log Rank, con significacion
de p<0,05. Las frecuencias de los alelos alternativos
fueron: rs1800682-G (0,54), rs1801270-A (0,24) y
rs1059234-T (0,25), siendo similares a las reportadas
en otras poblaciones. El analisis combinatorio reveld
mayor frecuencia del haplotipo p21 C-C (0,7) y de los
siguientes genotipos combinados rs1800682 AG -
rs1801270 CC - rs1059234 CC (0,27). Los portadores
de genotipo homocigota para el alelo alternativo
rs1801270 AA se asociaron con bajo riesgo de falla
terapéutica (OR: 0,09; 1C95%: 0,01-0,86, p=0,013)
segtn el modelo recesivo (CC+CA vs. AA). El analisis
de las curvas de sobrevida en funcion de los genotipos
no reveld diferencias significativas. Estos hallazgos
sugieren que la respuesta a los ITKs puede ser
influenciada por rs1801270 posiblemente debido a
que esta variante afecta la expresion y la actividad de
la proteina p21.
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INFLUENCIA GENETICA DE VARIANTES
EN EL GEN OPRKTEN LA ANALGESIA DEL
DOLOR AGUDO CON TRAMADOL

Fontecha MB!, C. Iglesias!, M. Abelleyro!, M.D.R. Anadon’, E.
Fontanini', M. Sivanto?}, C. De Brasi'4, A. Fundia'. 'Instituto de
Medicina Experimental (IMEX), CONICET-Academia Nacional
de Medicina (ANM), Buenos Aires, Argentina; 2Centro Privado
de Cirugia y Coloproctologia, CABA, Argenting; ®Instituto
Argentino de Diagnéstico y Tratamiento (IADT), CABA,
Argenting; “Instituto de Investigaciones Hematologicas
Mariano R Castex (IIHEMA), ANM, Buenos Aires, Argentina.
E-mail: mbfontecha@gmail.com

El dolor agudo (DA) surge por un traumatismo
tisular o procesos inflamatorios y tiene riesgo a
evolucionar en dolor crénico. La variabilidad en la
analgesia opioide y los efectos adversos se pueden
asociar a variantes del gen OPRK1 (receptor opioide
kappa 1) que afectan la percepcion y la analgesia del
dolor. El objetivo fue evaluar el impacto de OPRKi1
rs3808627C>T y rs6985606T>C en la respuesta
analgésica de pacientes argentinos con DA. Las
variantes se estudiaron en 122 pacientes tratados con
tramadol (30 mujeres; edad mediana: 46 afios; rango:
19-87 ailos) por PCR alelo-especifica. Las frecuencias
de los alelos menores fueron 19,3% para rs3808627
V 45,5% para rs6985606 mostrando diferencias con
las reportadas en poblaciones americanas y africanas
(p<0,02). Se evalud el grado de dolor (leve, moderado
y severo) antes del tratamiento y al primer control.
El rs6985606 se asocid con el riesgo a sufrir dolor
moderado en movimiento al control segin el modelo
aditivo (OR=2,94;1C:1,03-8,4;p=0,03).Ladistribucion
de genotipos rs3808627 en funcion del grado de
dolor en movimiento al control mostré diferencias
entre dolor leve y moderado (p<0,0001) y del severo
(p=0,014). Para evaluar la respuesta al opioide se
agruparon los pacientes con dolor moderado y severo.
La variante rs3808627 se asocid con bajo riesgo de
dolor moderado/severo en movimiento respecto del
leve segin el modelo dominante (OR=0,16; 1C:0,04-
0,56; p=0,003). Estos resultados sugieren que estas
variantes modulan la respuesta analgésica con
tramadol, probablemente regulando la expresion del
receptor opioide.
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USO DE SECUENCIAS DE TEF1 PARA
LA IDENTIFICACION MOLECULAR DE
HONGOS DEL GENERO Trichoderma

Cornejo G.Al, J.G. Valdez?. 'FCEN-Universidad Nacional de
Cuyo, Mendoza, Argenting; 2EEA La Consulta INTA, Mendoza,
Argentina. E-mail: anyelencornejo2014@gmail.com

Trichoderma (Hypocreales, Ascomycota) es un género
muy comun en suelos, donde establece asociaciones
con plantas. Tiene un gran uso como biocontrolador.
Presenta cinco secciones filogenéticas diferenciadas
y mas de 490 especies. El uso de secuencias de
genes selectos es la forma mas certera y agil de
identificacion. Entre estas, las del factor de elongacion
de la transcripcion (tef), son muy utilizadas por su
nivel de resolucién interespecifica. A partir de 20
aislados de Trichoderma spp. obtenidos de la rizosfera
de plantas nativas, se realizé extraccion de ADN por
el método CTAB. Se amplificé por PCR con TrichEF1.
Fwd (5’- AAGCTCAAGGCCGAGCGT -3’) y TrichEF2.
Rev (5’- CCAGCCTTGGTCTCCTTCTC -3’) diseiiados
ex profeso. Los amplicones obtenidos se secuenciaron
por Sanger. Las secuencias curadas y de referencia se
alinearon en MEGA Yy se analizaron en W-IQ-TREE para
la inferencia filogenética de maxima verosimilitud,
con arranque ultrarrapido de mil repeticiones
bootstraps. Se realiz6 el céalculo de similitudes por
pares entre secuencias incdgnitas y de referencia
con la herramienta ClustalOMEGA. Los aislados se
ubicaron en tres secciones del género: Trichoderma
(dos aislados), Longibranchiatum (tres aislados)
y Harzianum (15 aislados), con apoyo de similitud
por pares. Harzianum resulté el clado mas diverso.
El andlisis de las secuencias del gen tef permitié la
resolucion de la filogenia del género.
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AISLAMIENTO Y TIPIFICACION DE
BACTERIAS LACTICAS A PARTIR DE UVAS
DE UN VINEDO EN TUPUNGATO

Zisa Al, R. Montiel', N.T. Olguin'2 'Universidad de Moron,
Buenos Aires, Argentina; 2CONICET. E-mail: ramiro.montiel5@
hotmail.com

Las bacterias lacticas (BL) son importantes en la
elaboracién del vino cuando se desea llevar a cabo la
fermentacién malolactica (FML). En Argentina, es
usual dejar que la FML ocurra de forma espontanea
durante o luego de la fermentacién alcohdlica. Sin
embargo, diferentes especies y cepas pueden otorgar
al vino caracteristicas organolépticas diferentes,
por lo que resulta de interés investigar cudles se
desarrollan en el vifiedo y en los vinos para que los
endlogos puedan tener un mayor control de laFML. En
este trabajo se aislaron bacterias con caracteristicas de
BL a partir de seis muestras de diferentes variedades
de Vitis vinifera L. La morfologia celular se observé al
microscopio 6ptico con tincién de Gram. Se evalud
su resistencia al etanol (12% y 14%), en medio de
cultivo, se realiz6 la prueba de catalasa y se tipificaron
mediante la técnica de RAPD-PCR con los cebadores
Mi3 y Coc. Como control, se utilizé la cepa ATCC
27310 de Oenococcus oeni. Encontramos similitudes
morfoldgicas en las seis cepas, todas Gram positivas,
catalasa negativo y resistentes a las condiciones de
estanol estudiadas, aunque con diferencias en la
biomasa generada. Se obtuvieron patrones similares
y diferentes de bandas utilizando el cebador M13 y
una sola de las bandas coincide con el control. Los
resultados de la amplificacién con el cebador Coc
resultaron inconsistentes. El siguiente paso, sera el de
enviar a secuenciar un fragmento especifico del gen
16S ribosomal para asegurar la correcta identificacion
anivel de especie.
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VARIABILIDAD BIOQUIMICA Y
CAPACIDAD PROMOTORA DE
CRECIMIENTO DE CEPAS NATIVAS
AISLADAS DE LA RIZOSFERA DE PEPERINA
(Minthostachys verticillata)

Meneguzzi R, C.J. Mdjica?, L. Cappellari, T. Palerma, S. Gil,
J. Palermo), E. Banchio'. 'INBIAS- Instituto de Biotecnologia
Ambiental y Salud (CONICET - Universidad Nacional de
Rio Cuarto), Rio Cuarto, Cérdoba, Argenting; 2Facultad
de Agronomia y Veterinaria -Universidad Nacional

de Rio Cuarto, Rio Cuarto, Cérdoba, Argentina. E-mail:
rmeneguzzi@exa.unrc.edu.ar

En la provincia de Coérdoba, se ha observado
un preocupante aumento en la extracciéon de
Minthostachys verticillata (Griseb.) Epling 1936
(peperina) con fines de uso y comercializacion,
lo que ocasiona una pérdida significativa de su
diversidad genética. El objetivo de este trabajo fue
caracterizar cepas nativas aisladas de la rizésfera de
la peperina, que muestran propiedades de promocién
de crecimiento vegetal (PGPR). Se analizaron 10
variables bioquimicas y seis variables PGPR. Con los
datos cualitativos obtenidos se realiz6 un analisis
multivariado de correspondencia. El agrupamiento
para variables bioquimicas permitié clasificar las
cepas en tres grupos principales. El primer grupo
formado por nueve cepas caracterizadas por no
hidrolizar caseina, almidén, lecitina y lipidos y no
crecer a baja temperatura, el segundo grupo formado
por cuatro cepas que hidrolizan caseina y crecen a
baja temperatura y un tercer grupo constituido por
dos cepas que hidrolizan almidén y lipidos. Para las
variables PGPR se formaron dos grupos principales,
un grupo formado por siete cepas que solubilizan
fosfatos y producen acido indol acético (AIA), y un
segundo grupo con seis cepas caracterizadas por
tener efecto antibiosis. Conocer la variabilidad de las
cepas en cuanto a propiedades bioquimicas y PGPR es
importante para poder seleccionar cepas que retinan
la mayor cantidad de propiedades con posibles efectos
beneficiosos para el cultivo de la peperina y realizar
una posterior caracterizacion genotipica de las
mismas.
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CONSECUENCIAS DEL USO DE
VIRGINIAMICINA SOBRE LA MICROBIOTA
CECALEN POLLOS Y SU RELACION CON
PARAMETROS ZOOTECNICOS

Bovetti M, Iglesias B'?, Diaz Carrasco J** 'Universidad
Nacional del Noroeste de la Provincia de Buenos Aires
(UNNOBA), Buenos Aires, Argenting; 2Seccion Avicultura,
Estacion Experimental Agropecuaria (EEA) INTA Pergamino,
Buenos Aires, Argenting; 3Instituto de Patobiologia
Veterinaria (IPVET), Centro Nacional de Investigaciones
Agropecuarias, INTA Castelar, Buenos Aires, Argenting;
“Consejo Nacional de Investigaciones Cientificas y Técnicas
(CONICET). E-mail: malebovetti@gmail.com

Los antibidticos han sido ampliamente utilizados en
la produccién aviar para promover un crecimiento
mas rapido. Sin embargo, los mecanismos por
los cuales los antimicrobianos contribuyen al
crecimiento no han sido completamente dilucidados.
El objetivo de este estudio fue investigar el impacto
de la virginiamicina (VG) en la microbiota cecal de
pollos de engorde, comparado con un grupo control
sin antibidtico, y su relacién con los parametros
zootécnicos. Se distribuyeron 420 pollitos Cobb 500
de un dia en 20 corrales a piso, los cuales se asignaron
a dos tratamientos dietarios en un disefio de bloques
completos al azar. Los parametros zootécnicos se
monitorearon semanalmente. A los 21 dias se sacrifico
un ave de cada corral, se colectd el contenido cecal y
se formaron dos pools (5 aves por pool) para cada
tratamiento. A partir de cada pool, se extrajo ADN
total, se amplificé la region V3-V4 del gen rRNA 16S
y se realizd la secuenciacion de alto rendimiento de
los amplicones en la plataforma Illumina MiSeq. El
analisis bioinformatico de los perfiles de microbiota
se realiz6 con el software QIIME2. El uso de VG indujo
una mejora en los parametros zootécnicos y cambios
significativos en la composiciéon de la microbiota
cecal. Se observé una marcada disminuciéon de la
diversidad microbiana y un aumento de la abundancia
relativa de grupos como Rikenellaceae (p=0,043),
Alistipes (p=0,043), Bacteroides dorei (p=0,040) y
Eubacterium (p=0,030). Este estudio proporciona
informacién relevante para futuros esfuerzos que
busquen replicar estos efectos utilizando enfoques
alternativos.
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ANALISIS METAGENOMICO DE LA
DIVERSIDAD VIRAL QUE AFECTA AL
FITOPLANCTON MARINO EN TEJIDO

DIGESTIVO DE LA OSTRA Crassostrea
gigas

Lucero JE!, ES. Barbieri, LA. Becker? 'Centro Para el Estudio
de Sistemas Marinos (CESIMAR) - CCT Centro Nacional
Patagoénico (CENPAT) CONICET, Chubut, Argenting; 2nstituto

de Diversidad y Evolucién Austral (IDEAUS) - CCT CENPAT
CONICET, Chubut, Argentina. E-mail: johalucero.23@gmail.com

Los virus marinos son los agentes biolgicos mas
pequeiios y abundantes en los océanos (1x10°-1x10"
particulas por mililitro). Aquellos que infectan a
microorganismos son laprincipal causa de mortalidad
celular con un total de 102 eventos de infeccion por dia,
interviniendo en la dinamica de las comunidades y en
el funcionamiento de los ciclos biogeoquimicos. Los
bivalvos son organismos filtradores que concentran
en su tejido digestivo todas las particulas del medio,
incluyendo los virus. En las ultimas décadas, la
metagendmicaes el principal enfoque mediante el cual
se explora la virosfera marina y evidencié una enorme
diversidad genética inexplorada en el mundo. En este
trabajo, se realiz6 por primera vez una descripcion
metagendmica de la diversidad de virus que afectan
al fitoplancton marino a partir de muestras de
tejido digestivo de la ostra Crassostrea gigas de Bahia
San Blas, Buenos Aires. Se analizaron seis pools de
tejido digestivo en los que un total de 26.333.008
reads mapearon secuencias de virus pertenecientes
a las familias Phycodnaviridae, Marnaviridae
y Mimiviridae, y a especies de bacteri6fagos.
Marnaviridae fue la mas abundante con el 1,05% de
los reads y la mas diversa con representantes de los
géneros Locarnavirus, Bacillarnavirus, Sogarnavirus y
Salisharnavirus. Este trabajo demostr6 que el tejido de
molusco bioacumula virus en sus tejidos, siendo un
buen recurso para el estudio de la diversidad viral y
aport6 informacion en la tematica, desconocida hasta
el momento en la zona de estudio.
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DETECCION DEL Ostreid herpesvirus
(OSHV) MEDIANTE QPCR EN
Crassostrea gigas EN EL GOLFO NUEVO,
CHUBUT

Seiler EN., C. Frydman? M. Mozgovoj? LA. Becker?, ES.
Barbieri'. 'Centro para el Estudio de Sistemas Marinos
(CESIMAR-CONICET), Chubut, Argenting; 2Instituto de Ciencia
y Tecnologia de Sistemas Alimentarios Sustentables

(UEDD INTA CONICET), Buenos Aires, Argenting; éInstituto de
Diversidad y Evolucion Austral (IDEAUS-CONICET), Chubut,
Argentina. E-mail: erinanoeseiler@gmail.com

Ostreid herpesvirus (OsHV) es un miembro de la familia
Malacoherpesviridae y fue detectado por primera vez
en la ostra Crassostrea virginica en 1972. Desde 2008,
ha causado mortalidades en cultivos de ostras en
Europa, América y Asia. En Argentina se lo detectd
por primera vez en 2018 en la especie Crassostrea gigas
en el estuario de Bahia Blanca, Buenos Aires. Mas
tarde, se encontraron individuos de esta especie en un
barco hundido en aguas del Golfo Nuevo, frente a las
costas de Puerto Madryn. El objetivo de este trabajo
fue determinar si el OsHV se encuentra presente
en C. gigas del Golfo Nuevo. Para ello, se colectaron
32 ostras y se mantuvieron en acuario hasta su
procesamiento. Se extrajo una porciéon de tejido de
manto y branquia de cada individuo y se conservd
a -80° C. Posteriormente se realizé extraccion de
ADN con el kit ADN PuriPrep-T (Inbio Highway) y se
formaron pools que contenian cuatro o cinco muestras
cada uno (siete pools de manto y siete de branquia).
Los pools se analizaron mediante qPCR utilizando
sondas Tagman y primers especificos (OsHV1BF/B4)
para la detecciéon del OsHV. De un total de 14 pools
analizados, 11 resultaron positivos: cinco de manto
y seis de branquia. Los resultados confirmaron la
presencia del OsHV en tejidos de manto y branquia de
la ostra invasora C. gigas presente en el Golfo Nuevo.
Estos resultados plantean el interrogante de si el virus
se encuentra en otras especies de bivalvos de la zona,
por lo que resultara pertinente analizar tejidos de la
fauna nativa como mejillones y cholgas.
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ANALISIS DEL APORTE NATIVO Y
DISTRIBUCION DE HAPLOGRUPOS
MITOCONDRIALES EN LA POBLACION
ARGENTINA ACTUAL

Mayordomo A.C, RL Ferndndez, C.P. Velez, LM. Catoira, N.
Furman, M. Herrera Pifiero, F.L. Gagliardi. Banco Nacional
de Datos Genéticos (BNDG), CABA, Argentina. E-mail:
conymayordomo@gmail.com

El andlisis de ADN mitocondrial (ADNmt) permite
distinguir patrones geograficos de distribucién de
linajes y suanalisis evidenciala configuracién genética
del aporte femenino a las poblaciones, resultando de
gran utilidad para la interpretacion de la historia de
las migraciones humanas. Con el objetivo de estudiar
la proporcién y distribucién del aporte de cada origen
materno (nativoamericano, euroasiatico y africano)
asi como de los linajes mitocondriales fundadores en
las cinco regiones geograficas del territorio argentino
determinadas por el Instituto Nacional de Estadistica
y Censos, se analiz6 la region control del ADNmt en
2.711 muestras hematicas de individuos de ambos
sexos, no relacionados entre si, que nacieron y residen
en Argentina y que dejaron su muestra en el Banco
Nacional de Datos Genéticos en el marco de la Ley
26.548. El 68,9% de los haplotipos mitocondriales
resultaron de origen nativo americano, el 26,9%
euroasiatico y el 4,2% correspondieron a linajes
africanos, evidenciando la raiz aborigen de los linajes
maternos en la poblacién argentina. De los linajes
fundadores nativos, los de mayor representacion
respecto del total fueron los haplogrupos (hg) Cib
(24,8%), B2 (22,4%), D1 (21,8%) y A2* (18,1%) y se
detectaron en las cinco regiones estudiadas. Este
estudio aporta una aproximacién a la composicion
genética de la poblaciéon argentina actual en
referencia a los linajes maternos, y su distribuciéon
en las distintas regiones del pais. Los resultados son
consistentes con el conocimiento histérico acerca de
los distintos patrones de poblamiento y con las rutas
migratorias conocidas.
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FILOGEOGRAFiIA DE POBLACIONES DE
Cnesterodon decemmaculatus A
DISTINTAS ESCALAS GEOGRAFICAS EN
LA PROVINCIA DE BUENOS AIRES

Byrne M.S'?, P.M. Bianco'?, LB. Campos??, N.A. Ossana??, L.
Ferrari?3, J1. TUnez'2. 'Grupo de Investigacion en Ecologia
Molecular, Departamento de Ciencias Bdsicas, Universidad
Nacional de Lujan, Buenos Aires, Argenting; ?Instituto de
Ecologia y Desarrollo Sustentable INEDES-UNLU-CONICET,
Buenos Aires, Argenting; *Programa de Ecofisiologia
Aplicada (PRODEA), Departamento de Ciencias Basicas,
Universidad Nacional de Lujan, Buenos Aires, Argentina.
E-mail: solebyrne@gmail.com

Cnesterodon decemmaculatus es un pez de agua dulce,
abundante en la regién pampeana de Argentina,
que ademas ha sido utilizado como bioindicador del
nivel de contaminacién de los cursos de agua a lo
largo de su distribucién. Los objetivos de este trabajo
fueron evaluar la diversidad y estructura genética de
poblaciones de esta especie ubicadas en cuencas del
noreste de la provincia de Buenos Aires, establecer la
posible relacién entre la estructura genética hallada
y la distribucién geografica de los rios analizados,
considerando ademas a poblaciones del sur de la
provincia de Buenos Aires y, por tltimo, validar el uso
de la especie como biondicadora del estado ecoldgico
de los cuerpos de agua del noreste provincial. Se
utiliz6 como marcador molecular un fragmento de
700 pb correspondiente a la region control del ADN
mitocondrial. Los resultados indicaron para las
cuencas del noreste, niveles moderados a altos de
diversidad genética (H=0,492-0,772) y lainexistencia
de estructuracion entre las mismas (®CT=0,038,
p=0,32), que podria explicarse por eventos climaticos
historicos y recientes, y a su vez valida el uso de la
especie como un bioindicador, ya que los cambios
que se observen en la diversidad genética seran
producto de la presencia de contaminantes. Por otro
lado, a escala regional, se evidencié estructuracion
genética (FST= 0,973, p<0,001) que puede explicarse
por la falta de conexiones fisicas entre las cuencas del
noreste y sur de la provincia de Buenos Aires.
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ANALISIS DE LA VARIABILIDAD GENETICA
DE LA REGION CONTROL DEL ADN
MITOCONDRIAL EN POBLACIONES

DE Nezara viridula (HEMIPTERA:
PENTATOMIDAE)

Perez De Rosas AR B.A. Garcia? 'Catedra de Bioquimica
y Biologia Molecular, Facultad de Ciencias Médicas,
Universidad Nacional de Cérdoba (UNC), Cérdoba,
Argenting; ZInstituto de Investigaciones en Ciencias de
la Salud (INICSA-CONICET), Cérdoba, Argentina. E-mail:
arperez@biomed.fcm.unc.edu.ar

Nezara viridula es considerada una de las plagas mas
importantes de los cultivos de soja en nuestro pais.
Con el propésito de estudiar la diversidad genética de
N. viridula, se analiz6 la variabilidad de un fragmento
de 1.785 pb de la regién control del ADN mitocondrial
en 69 individuos de ocho localidades de Argentina. Se
detectaron elevados niveles de diversidad genética
con un valor de diversidad haplotipica (Hd) de 0,99
y valores de diversidad nucleotidica para = y Bw de
0,00426 y 0,0126, respectivamente. Valores elevados
de myBwindicarianunahistoriaevolutivacon grandes
tamafios poblacionales y/o contacto secundario entre
diferentes linajes de una especie. En este sentido, las
pruebas de neutralidad y el andlisis de “mismatch
distribution”, que se utilizan para detectar cambios
demograficos, sugirieron eventos de expansion
poblacional. El valor global de diferenciacién genética
entre poblaciones no fue significativo (Fg, = 0,011; p=
0,244), al igual que la mayoria de las comparaciones
entre pares de poblaciones (p> 0,05). Ademads, no se
detecté asociacion significativa entre la distancia
geografica y la diferenciacion genética (r= -0,139;
p= 0,742). Estos resultados indicarian que la accion
del flujo de genes predomina sobre la deriva génica.
El andlisis de asignacion de individuos reveld que las
poblaciones analizadas comparten ancestria, lo que
sugiere que estas poblaciones habrian mantenido
intercambio génico a través del tiempo. Es probable
que el avance de los cultivos de soja haya fomentado
la dispersién y expansion de las poblaciones de N.
viridula.
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DIVERSIDAD Y ESTRUCTURA GENETICA
DE POBLACIONES DE Helicoverpa
gelotopoeon Dyar (LEPIDOPTERA:
NOCTUIDAE) SOBRE LA BASE DE
MARCADORES MITOCONDRIALES

Herrero M.I!, M.G. Murtia?, A. Casmuz®, G. Gastaminza®,

D. Sosa Gomez*. 'Facultad de Agronomia y Zootecnia,
Universidad Nacional de Tucuman, Tucuman, Argenting;
2Instituto de Bioprospeccion y Fisiologia Vegetal, Consejo
Nacional de Investigaciones Cientificas y Técnicas,
Universidad Nacional de Tucuman, Tucuman, Argenting;
SEstacion Experimental Agroindustrial Obispo Colombres,
Tucuman, Argenting; “‘Embrapa Soja, Londring, Brasil. E-mail:
mariainesherrero89@gmail.com

Helicoverpa  gelotopoeon  (Dyar) (Lepidoptera:
Noctuidae) es miembro del complejo Heliothinae
en el Noroeste Argentino y una de las plagas mas
importantes que afecta al cultivo de soja en el pais.
Actualmente, el manejo de las plagas de este complejo
esta basado en el uso de insecticidas y cultivos Bt. Sin
embargo, varias especies del complejo Heliothinae
han desarrollado resistencia a estas estrategias de
manejo. En este sentido, los estudios de diversidad y
estructura genética son de gran importancia para la
implementacion efectiva de estrategias de manejo.
El ADN mitocondrial es uno de los marcadores
moleculares disponibles para los estudios de
insectos que han sido empleados exitosamente
en lepiddpteros. El objetivo de este estudio fue
evaluar la diversidad y estructura genética dentro
y entre poblaciones de H. gelotopoeon provenientes
de distintas regiones y plantas hospederas de la
Argentina. Para ello, se utilizaron dos marcadores de
ADN mitocondrial: COI y CytB para evaluar un total
de 73 individuos. Los resultados de los andlisis de
variabilidad genética y flujo génico de H. gelotopoeon
indicaron, en general, una cierta estructura genética
entre las poblaciones estudiadas. Las causas posibles
para esta estructuracion incluyen diferencias entre
regiones, plantas hospederas y afio de recoleccion.
Son necesarios estudios adicionales que contemplen
aspectos bioldgicos y ecolégicos para terminar de
entender el origen de la estructura genética en las
poblaciones de H. gelotopoeon.
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CLINA PARA TRES FUSIONES
CENTRICAS EN Cornops aquaticum
(ORTHOPTERA): UN ENFOQUE
MULTIDISCIPLINARIO

Colombo P.C. Consejo Nacional de Investigaciones
Cientificas (CONICET), Argentina. E-mail: pcolombol00260@
yahoo.com

Cornops aquaticum es un leptismino que se alimenta
y ovipone exclusivamente en el camalote Pontederia
crassipes. Esta planta neotropical se convirtié en una
plaga cosmopolita de agua dulce; C. aquaticum se
considera un potencial control bioldgico y se estudian
intensamente su fenologia y ecologia. Se muestrearon
13 poblaciones sobre los rios Parana y Uruguay entre
las latitudes 27° S y 34° S y se describieron clinas
latitudinales paralelas para las fusiones céntricas 2/5,
1/6 v 3/4 cuyas frecuencias se incrementan hacia el
sur. El andlisis morfoldgico reveld que la regresion
del tamario corporal sobre el nimero de fusiones
entre poblaciones, como en Leptysma argentina, es
significativa. Pero en L. argentina las pruebas, mas o
menos directas, de seleccion natural, concernian una
sola fusién, mientras que aqui tenemos tres clinas
paralelas. Ademas, los efectos de cada fusién sobre
la recombinacién son los mismos en ambas especies:
formacién de un nuevo grupo de ligamiento y aumento
delalocalizacion distal de los quiasmas. Un estudio de
microsatélites reveld que esta menor recombinacion
se asocia a un acervo génico empobrecido en las
poblaciones deltaicas, junto a una mayor disparidad
genética entre ellas y con respecto a las poblaciones
“rio arriba”. El desequilibrio de ligamiento resultante
puede crear “supergenes” por adaptacion local, una
hipétesis que puede ahora ser puesta a prueba.
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EVIDENCIAS DE SELECCION NATURAL
SOBRE LA VARIACION CROMOSOMICA
EN Leptysma argentina

Colombo P.C. Consejo Nacional de Investigaciones
Cientificas (CONICET), Argentina. E-mail:
pablocescolombo@gmail.com

Leptysma argentina (Acrididae: Orthoptera) presenta
variacion clinal para una fusién céntrica (F) y un
cromosoma supernumerario (B) polimérficos entre
las latitudes 27°S y 34°S que sugieren seleccion
natural. El estudio de 10 poblaciones sobre esta
transecta reveld una correlacion negativa para F
(v positiva para B) con la temperatura. Un tercer
polimorfismo para un segmento supernumerario (S)
secorrelacionanegativamente con las precipitaciones.
El analisis de fase gamética entre F y S revel6 que los
machos jévenes estaban en equilibrio, mientras que
los envejecidos no, con predominio de gametos F/B
(B= sin segmento) y U/S (U= sin fusién) en estos
ultimos. Las frecuencias de los nueve cariotipos
(para F y S) en los machos juveniles se distribuyeron
de forma independiente; en los envejecidos los FF
tienden a ser no segmentados, y los segmentados
tienden a ser no FF, con un claro exceso de dobles
heterocigotos. Esta es una evidencia de seleccién
sobre ambos polimorfismos, dado que esta especie
tiene generaciones sincrénicas. En cuanto al blanco
de la seleccion, es evidente una asociacion consistente
entre tamarflo corporal en ambos sexos y la presencia
y dosis de F, que se correlaciona también con la latitud
y el éxito reproductivo. Finalmente debe notarse que
F disminuye la recombinacién por: i) la disminucién
de grupos de ligamiento, y ii) porque la formacién de
quiasmas distales posibilita la formacion de gametas
viables. Esto favoreceria la formacion de supergenes,
clasica especulacion ya demostrada en especies donde
hay supresores de la recombinacion.
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ANALISIS DEL AISLAMIENTO
REPRODUCTIVO POSTICIGOTICO
ENTRE Drosophila simulans Y D.
melanogaster

Turdera L, V.P. Carreirg, J.J. Fanara. Instituto de Ecologia,
Genética y Evolucion, Departamento de Ecologia, Genética
y Evolucion, Facultad de Ciencias Exactas y Naturales
(FCEN), Universidad de Buenos Aires (UBA) - CONICET, CABA,
Argentina. E-mail: luturdera@gmail.com

El modelo de Dobzhannsky-Muller (D-M) postula
que el aislamiento reproductivo postcigdtico es
consecuencia de interacciones epistaticas deletéreas
entre los genomas de las especies parentales. Las
especies cripticas Drosophila melanogaster y D.
simulans son un excelente modelo biolégico para
estudiar D-M. Estas especies tienen una baja tasa de
hibridacién en la naturaleza, aunque ésta aumenta
en el laboratorio. Nuestro objetivo es determinar
si la variabilidad genética (VG) y el ambiente
afectan el aislamiento postcigético. Realizamos
cruzamientos entre machos de diferentes lineas
isogénicas de D. simulans con hembras de una unica
linea D. melanogaster. Su descendencia fue criada a
dos temperaturas (17° Cy 25° C) hasta la emergencia
de los adultos hibridos. Registramos la cantidad de
cruzamientos exitosos (presencia de adultos) y no
exitosos (ausencia de adultos). El analisis demostro
que la probabilidad del éxito del cruzamiento
depende tanto de la linea de D. simulans asi como de la
temperatura a la cual se desarrollaron los individuos.
Particularmente, observamos un incremento
considerable de los mismos a 25° C. En las lineas que
presentaron cruzamientos exitosos cuantificamos
la viabilidad pupal de los hibridos, que se estimd
como la proporcién de adultos emergidos en relacién
a la cantidad de pupas. Detectamos una varianza
significativa entre hibridos, sugiriendo VG para este
caracter en ambas temperaturas. Estos resultados
muestran que la VG y los factores ambientales como
la temperatura juegan un papel fundamental en el
aislamiento reproductivo.
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LOCI DE CARACTER CUANTITATIVO
Y GENES CANDIDATOS PARA
ACLIMATACION AL CALOR EN
Drosophila melanogaster

Almirén M, F.H. Gomez, P. Sambucetti, F.M. Norry.
Departamento de Ecologia, Genética y Evolucion, e Instituto
de Ecologia Genética y Evolucion de Buenos Aires, Facultad
de Ciencias Exactas y Naturales, Universidad de Buenos
Aires (UBA)-CONICET, Buenos Aires, Argentina. E-mail:
fabian.norry@hotmail.com

La aclimatacion al calor es el aumento en
termotolerancia inducido por una exposicion
prolongada a temperatura elevada y puede mitigar
los efectos del calentamiento global. Para estudiar la
base genética de la aclimatacion, utilizamos 65 lineas
recombinantes endogamicas (RIL) de Drosophila
melanogaster. Las moscas de 3-4 dias de edad, tanto
control (desarrolladas a 25° C) como aclimatadas
(expuestas a un ciclo de alta temperatura desde huevo
hasta adulto), fueron medidas para la resistencia
al coma por calor (KD) a 37°C. La aclimatacion fue
estimada como la diferencia en KD entre moscas
aclimatadas y de control. Un mapeo del intervalo
compuesto revelé dos QTLs, uno en el cromosoma X
(bandacitolégica10) y otro en el cromosoma 2 (bandas
38-42). Se utilizaron datos de nivel de expresion de
algunos genes candidatos dentro de cada QTL. La
aclimatacién fue correlacionada (*p<0,05; **p<0,01;
***p<0,005) negativamente al nivel de expresion de
los genes Trapi (correlacion de rangos de Spearman:
r.=-0,86%**) Ddc(r = -0,71%*) y Catsup (r,= -0,67*%*)
en moscas control. En moscas aclimatadas, ésta fue
correlacionada negativamente a Trap1 (r ;= -0,81%*%*),
Ddc(r= -0,53%), Catsup (r= -0,76**) y Hsp6o (r=
-0,51%), y positivamente a Hsc70-3 (r,.= 0,60%*). Estos
resultados sugieren que la capacidad para aclimatar
se correlaciona con niveles de expresiéon de genes
candidatos dentro de QTLs de termotolerancia.
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HORMESIS EN LA LONGEVIDAD
INDUCIDA POR CALOR EN LA MOSCA
PLAGA Drosophila suzukii (DIPTERA:
DROSOPHILIDAE)

Scannapieco Al, M. Liendo!, F. Norry?, S. Lanzavecchid!, P.
Sambucetti? Instituto de Genética (INTA) IABIMO (CONICET),
Buenos Aires, Argenting; ?Instituto de Ecologia, Genética y
Evolucién de Buenos Aires (IEGEBA), UBA-CONICET, CABA
Argentina. E-mail: pablosambucetti@ege.fcen.uba.ar

Drosophila suzukii es una especie plaga de frutas
finas que genera importantes pérdidas econémicas.
La longevidad y plasticidad térmica han sido
poco estudiadas en esta especie. Asimismo, no se
ha explorado la presencia de hormesis sobre la
longevidad (e.i. 1a extension de la longevidad por bajas
dosis de estrés) en poblaciones de este insecto. En este
trabajo se estudi6 la longevidad a dos temperaturas
constantes, 25° Cy 30° C y la induccion de hormesis
por frio y calor en una poblacién de Concordia,
Entre Rios. La longevidad se midi6 en cohortes de
20 a 40 individuos en medio de cultivo estandar. La
induccién de hormesis se realizé por aplicacion de un
tratamientociclicodeestrésalaedaddes,9y16da36°
C durante 40 min para la induccién por calor, y de 60
min a 0° C durante 10 d para la induccién por frio. Los
individuos fueron mantenidos a 25° C hasta su muerte
a excepcion del momento del tratamiento en ambos
casos de induccion. La longevidad se vio reducida por
la alta temperatura (30° C en comparacioén con 25° C
contantes). El tratamiento ciclico de calor increment6
la longevidad en comparacién a la medicion a 25° C
constante, no observandose diferencias entre esta
temperatura y el tratamiento ciclico por frio. Los
resultados muestran que la longevidad de D. suzukii es
muy sensible a las altas temperaturas. Sin embargo,
leves dosis de calor a edades tempranas pueden
inducir hormesis sobre la longevidad en este insecto.
Dada la relevancia adaptativa de estos caracteres,
estos resultados contribuyen a la comprension de la
rapida expansion de D. suzukii.
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EL GENERO Globodera (NEMATODA:
HETERODERIDAE) EN EL NOROESTE

DE ARGENTINA: IDENTIFICACION DE
POBLACIONES Y NUEVOS REGISTROS DE
DISTRIBUCION

Sosa M.C!, J.C. Rondan Duenas? A.J. Andrade? P. Lax.
Instituto de Diversidad y Ecologia Animal (IDEA), CONICET-
Universidad Nacional de Cérdoba (UNC) y Centro de
Zoologia Aplicada, Facultad de Ciencias Exactas, Fisicas y
Naturales, UNC, Cordoba, Argentina; 2CEPROCOR, Cordoba,
Argenting; ®Instituto de Biologia de la Altura, Universidad
Nacional de Jujuy, Jujuy, Argentina. E-mail: ceeci.soso@
gmail.com

Globodera comprende tres especies de nematodos
formadores de quistes parasitos de la papa: G. pallida y
G. rostochiensis que ocasionan pérdidas significativas
en ese cultivo a nivel mundial y G. ellingtonae que, si
bien por el momento no es considerada peligrosa,
despierta interés por su estrecha relacion filogenética
y los escasos conocimientos sobre su biologia. La
deteccion e identificacion de estos nematodos es
fundamental para el control eficaz; sin embargo,
existe poca informacidon sobre su distribucion e
identidad taxonémica en nuestro pais. El objetivo fue
identificar poblaciones asociadas con papa andina,
dos provenientes de la provincia de Salta (173, 212)
y cuatro de Jujuy (169, 171, 216 y 218). El ADN se
extrajo de quistes individuales; para la amplificacién
y secuenciacion de las regiones espaciadoras internas
de transcripcion (ITS1 e ITS2) se utilizaron primers
modificados para este estudio. Las secuencias
obtenidas se compararon mediante BLAST (NCBI)
con otras del género y las relaciones filogenéticas
se analizaron con Inferencia Bayesiana (IB). Las
poblaciones estudiadas mostraron porcentajes de
identidad superiores al 99% con G. ellingtonae (169,
212, 173) vy G. rostochiensis (171, 173, 216, 218). Los
analisis de IB permitieron separar las tres especies que
atacan papaencladoscon elevados valores de bootstrap
(100%). Los resultados amplian la distribucién de G.
ellingtonae y G. rostochiensis en el noroeste del pais, en
estrecha asociacion con ese cultivo y demuestran, por
primera vez, la coexistencia de ambas especies en un
mismo lote.
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MAS ALLA DEL TAMANO DE LOS
FRAGMENTOS: MICROSATELITES
BASADOS EN SECUENCIAS PARA
ESTUDIOS GENETICO-POBLACIONALES
DE UNA ESPECIE FORESTAL
NEOTROPICAL
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Nacional de Misiones, Posadas, Misiones, Argenting;
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Los clasicos marcadores microsatélites (SSR)
permiten analizar la accion de procesos
microevolutivos y eventos demograficos que definen
los patrones de variacion genética poblacional a
través del tiempo y del espacio. El polimorfismo
detectado deriva de la variabilidad en la longitud de
los loci SSR. Los amplicones del mismo tamafio para
un locus pueden llevar a una subestimacién de la
diversidad genética poblacional debido a homoplasia.
Esto puede ser salvado mediante marcadores
microsatélites basados en secuencias (SSRseq)
obtenidos por medio de secuenciaciéon de nueva
generacion y baja cobertura. El reciente desarrollo
de estos marcadores para Anadenanthera colubrina
var. cebil (Leguminosae) permitié caracterizar la
homoplasia en 33 loci mediante la codificacion de los
alelos por tamafio y por secuencia. Se caracterizé la
diversidad genética y se contrastaron los resultados
obtenidos considerando ambos conjuntos de datos. La
homoplasia de tamafio detectada alcanzé una media
de 40,27% para todos los loci. Se detecté un ntimero
significativamente mayor de alelos por locus y una
elevada heterocigosis considerando polimorfismos
de secuencia en comparacioén con el analisis basado
en el tamafio de los amplicones. Asi, el desarrollo
de los SSRseq especificos de A. colubrina var. cebil
aumenta la resolucién de la genotipificacién de los
individuos de esta especie, potenciando el desarrollo
de estudios genético-poblacionales con miras a la
conservacion y manejo sustentable de esta especie
forestal neotropical.
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RESTAURACION FORESTAL
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Cataring, Brasil; *Faculdade de Agronomia, Universidade
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La mata atlantica es un bioma de bosque subtropical,
abarca Brasil, Paraguay y Argentina, y actualmente
esta entre los biomas mas amenazados del globo. La
reduccidonenlostamafiospoblacionalesdelasespecies,
acarrea una reduccion en la variabilidad genética
y consecuente pérdida de capacidad adaptativa. La
restauracion de areas degradadas es una accion
clave siempre que prevea una base genética amplia
de las nuevas poblaciones. Se evalud la diversidad
genética de poblaciones de ocho especies, Araucaria
angustifolia, Mimosa scabrella, Butia eriospatha, Ocotea
catharinensis, O. odorifera, O. porosa, Podocarpus
lambertii y Dicksonia sellowiana, en dos municipios
del estado de Santa Catarina (BR) a fin de indicar, en
base a los datos genéticos, areas y criterios de colecta
de semillas. Se colectaron hojas de 50 individuos por
poblacién por especie, que fueron genotipificadas
con marcadores isoenzimaticos en geles de penetrosa
30 (13%). Se calcularon las frecuencias alélicas por
poblacién e indices de diversidad genética, como el
indice de fijacion (f) y nimero de matrices a colectar
(m) para un tamafio efectivo (Ne=100) constante en
el tiempo. Los f fueron mayoritariamente positivos,
altos y significativos, lo que repercutié en nimeros
altos de matrices a considerar para la colecta de
semillas, que result6 en promedio entre 21y 40 plantas
por poblacién. Las tareas de restauracion forestal
envuelven grandes esfuerzos, por lo tanto, hacerlo
sin llevar en cuenta los riesgos de tener poblaciones
genéticamente homogéneas, puede comprometer la
perpetuidad de las nuevas poblaciones.
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(Anadenanthera colubrina var. cebil)
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El curupay es la especie paradigmatica de los Bosques
Secos Estacionales Neotropicales, que en Argentina
ocupan las regiones fitogeograficas Yungas (Yu)
y Paranaense (Pa). Ademas, se han identificado
poblaciones de curupay en Chaco Himedo (CH). Se
analiz6 la variabilidad fenotipica entre y dentro de 28
poblaciones de las tres regiones fitogeograficas. Se
midieron 13 caracteres foliares y siete reproductivos.
Se estimaron medias y coeficientes de variacion por
caracter y se ajusté un modelo lineal factorial mixto
para definir el analisis de varianza. Para 10 caracteres
foliares, Pa present6 valores medios elevados, Yu
bajos y CH intermedios, mientras que, para cuatro
caracteres reproductivos, Yu presento valores medios
elevados, CH bajos y Pa intermedios. Entre regiones
se detectaron diferencias significativas (p<0,05) para
nueve caracteres foliares y para uno reproductivo. Pay
CH mostraron medias similares para cuatro caracteres
foliares, mientras que los caracteres restantes
presentaron medias diferentes en cada region. En las
tres regiones el area foliar fue el caracter mas variable.
En promedio, el factor Poblacién explica el 13,3% de la
variacion de los caracteres foliares y el 27,1% de los
reproductivos, en tanto que el factor Arbol explica
el 42,4% de la variaciéon de los caracteres foliares
y el 41,0% de los reproductivos. Estos resultados
fenotipicos son indicativos de posibles diferencias
genéticas entre regiones, las cuales resultan de la
variabilidad contenida en sus individuos e indican la
necesidad de considerar diferentes procedencias en
caso de planes de manejo y conservacion.
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En el nordeste argentino (NEA), el cambio en el
uso/cobertura del suelo ha afectado o reemplazado
los palmares de Butia yatay, palmera endémica del
Dominio Chaqueiio. A pesar de su valor bioldgico,
paisajistico y cultural, hasta el momento, no se
cuenta con informacion genético-poblacional de
esta especie. En este contexto, se evalud la diversidad
y la estructura genética de B. yatay empleando la
secuenciacién de ADN asociado a sitios de restriccion
de doble digestion (ddRAD). A partir del analisis de
96 individuos de 18 poblaciones, se identificaron
9.253 SNPs. Los resultados sugieren que la reduccion
y fragmentacion de los palmares, junto con factores
demograficos, pudieron favorecer los efectos de
la endogamia, ocasionando la disminucién de la
heterocigosis (HO=0,03 + 0,002; HE=0,15 + 0,1). Los
analisis bayesianos y de coordenadas principales
revelaron la existencia de tres grupos genéticamente
diferenciados (K=3) que constituyen unidades
evolutivas independientes y cuya distribucion
espacial se corresponde con las lomadas arenosas del
norte, centro y sur del area de estudio. Por lo tanto,
los elementos del paisaje constituirian barreras
que limitan el flujo génico entre las poblaciones,
contribuyendo a la estructuracion espacial de la
variabilidad genética de B. yatay. Los resultados
de este trabajo, constituyen el primer aporte al
conocimiento de la diversidad y estructura genética
de las poblaciones de B. yatay que contribuiran a
orientar estrategias de conservacion de los palmares
de esta especie en el NEA.
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NUEVA HIPOTESIS FILOGEOGRAFICA
SOBRE LA DISTRIBUCION DE LA
VARIABILIDAD CLOROPLASTICA

EN POBLACIONES NATURALES DE
Anadenanthera colubrina var. cebil
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Nacional de Misiones,. Misiones, Argenting; 2Instituto de
Biologia Subtropical — Nodo Posadas, Consejo Nacional de
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E-mail: rociosemczuk@gmail.com

Los Bosques Secos Estacionales Neotropicales (BSEN)
constituyen un bioma distribuido en fragmentos
disyuntos o nicleos: Misiones (NE de Argentina),
Pedemontano Subandino (NEdeArgentina), Caatingas
(NE de Brasil) y Chiquitania (Bolivia y Paraguay). Estos
bosques estan sobre suelos fértiles en regiones de
marcada estacionalidad en las precipitaciones siendo
A. colubrina var. cebil su especie mas paradigmatica.
El objetivo de este trabajo es datar la divergencia
entre haplotipos cloroplasticos de A. colubrina var.
cebil a los efectos de determinar la hipdtesis mas
probable que explique su patrén de distribucion
genética y geografica en el presente. Se analizaron los
haplotipos identificados en 46 individuos mediante
dos regiones no codificantes del ADN cloroplastico:
intrén trnL y espaciador intergénico trnL-trnF. Las
estimaciones del tiempo de divergencia se calibraron
implementando el modelo Fossilized Birth-Death
mediante el programa BEAST2, incorporando
informacién paleobotanica externa. Se plantearon
diferentes escenarios para testar el orden y el tiempo
de divergencia empleando el método Approximate
Bayesian Computation. Se identificaron nueve
haplotipos y se dat6 la divergencia entre los nucleos
Misiones y Pedemontano Subandino en el Oligoceno
tardio mientras que entre haplotipos dentro de cada
ntcleo dat6 en el Mioceno. La hipétesis filogeografica
mas probable indica divergencia pre-Pleistocénica
entre los haplotipos de los nicleos Misiones y
Pedemontano Subandino y una divergencia posterior
de un linaje haplotipico del nticleo Pedemontano
Subandino y la localidad de Parana.
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LOS MEDIO-HERMANOS SEAN UNIDOS:
DISTRIBUCION DE LA VARIABILIDAD
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En especies forestales, predominantemente de
polinizacién abierta, las progenies de cada arbol
madre incluyen, potencialmente, medio-hermanos y
hermanos completos. El objetivo del presente trabajo
fue analizar la distribucion de la variabilidad genética
entre y dentro de familias de medio-hermanos
de Anadenanthera colubrina var. cebil del Sur de
Misiones. Se analizaron 448 progenies provenientes
de 20 arboles madre empleando 33 loci microsatélites
basados en secuencias (SSRseq). Se determiné la
estructura genética poblacional mediante analisis
Bayesiano, se evalud la distribucién de la variaciéon
genética entre y dentro de familias como asi también
entre y dentro de clusters mediante sendos analisis de
varianza molecular, y se estimd el indice de fijacion
(F,;) global y de a pares. La distribucién espacial de
la variacion genética resulté en la asignacion de los
individuos a dos clusters genéticos diferenciados como
consecuencia de apareamiento por proximidad, en
tanto que la elevada estructura genética (F, = 0,27)
seriaresultado de estructura genética familiar estando
el 15,3% de la variacion contenido entre familias. Las
familias S21, S22, 525, S28 y S58 serian representativas
de la totalidad de la variacién genética presente en
el conjunto de familias analizadas, dada la elevada
variacion dentro de grupos de medio-hermanos y
la baja diferenciacién entre ellos. En tanto que, las
familias S18, S47, S48, S51y S55 presentaron una baja
variacion dentro de grupos de medio-hermanos y una
elevada diferenciacion entre ellos como resultado de
una fuente restringida de polen.
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Prosopis flexuosa (LEGUMINOSAE) DEL
DESIERTO DE ATACAMA (CHILE)

Chan C!, C. Santoro? R. Fortunato?, V. Mcrostie®, C. Bessega'®.
'Departamento de Ecologia, Genética y Evolucion (EGE),
Facultad de Ciencias Exactas y Naturales (FCEyN),
Universidad de Buenos Aires (UBA), CABA, Argenting;
Instituto de Alta Investigacion, Universidad de Tarapacd,
Arica, Chile; 3Instituto de Botdnica Darwinion, CONICET/
ANCEFYN, Buenos Aires, Argenting; “Facultad de Ciencias
Sociales, Escuela de Antropologia, Pontificia Universidad
Catélica de Chile, Santiago, Chile; ®Instituto de Ecologia,
Genética y Evolucion de Buenos Aires (IEGEBA), Consejo
Nacional de Investigaciones Cientificas y Técnicas
(CONICET), Buenos Aires, Argentina. E-mail: cecib@ege.fcen.
uba.ar

En Atacama, las poblaciones de Prosopis flexuosa
estan restringidas a oasis aislados entre si por
grandes extensiones de paisaje arido y baja densidad
poblacional. El sistema de fecundacion depende
del grado de conectividad entre las poblaciones e
individuos, dado por la capacidad de dispersion de
las plantas y las barreras impuestas por el paisaje.
Con el objeto de evaluar el sistema de fecundaciéon
se coleccion6 material de seis familias (adultos y
progenie) en Quillagua, Atacama. Se analizaron
parametros del sistema de fecundacién utilizando
MLTR sobre la base de cuatro loci SSR. Las tasas de
fecundacién multilocus (tm= 0,967+0,028) y de locus
unico (ts= 0,851+0,021) sefialan un 3,3% y 14,9%
de autofecundacion. La diferencia entre tm y ts
(0,116+0,018) indica baja ocurrencia de endogamia
biparental aunque significativa. La correlacién de las
tasas de exogamia dentro de los grupos fraternos no
resulté significativa (rt= -0,013+0,157) sugiriendo
que las tasas de fecundacion cruzada no varian entre
las plantas madres. La correlacion de paternidad
por exocruza a hivel global (rp= 0,262+0,034)
sugiere que cada planta madre seria fecundada por
polen proveniente de 3,8 arboles. La proporcion de
hermanos completos en cada familia disminuye
de 88% a 16% cuando se consideran semillas del
mismo fruto o de diferentes vainas. Los parametros
del sistema de fecundacion de P. flexuosa del desierto
no difieren sustancialmente de los de P. flexuosa de
Nacufidn (Argentina) sugiriendo que la baja densidad
poblacional y la fragmentaciéon del ambiente no
estarian influyendo en su capacidad de apareamiento.
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Aspidosperma quebracho-blanco es una especie
forestal emblematica del Gran Chaco. Estudios
previos empleando AFLP revelaron la existencia de
tres grupos genéticos estructurados espacialmente. A
fin de analizar los procesos genéticos e histdricos que
han contribuido a la diversificacion de esta especie
se inici6 el estudio de la variacién del ADNcp. En este
trabajo se presentan los resultados del analisis de la
region no codificante psbA-trnH en 61 individuos de
26 poblaciones de Argentina. Se identificaron 21 sitios
polimorficos; la diversidad haplotipica fue elevada (h=
0,72), mientras que la nucleotidica fue baja (7= 0,01).
Los estadisticos demograficos (D=-0,24 y Fs=-1,69)
fueron negativos y significativos. Se identificaron
13 haplotipos, diferenciados entre si por 1-4
mutaciones, nueve exclusivos de ciertas poblaciones.
Los resultados indican un exceso de mutaciones raras,
con muchos haplotipos poco diferenciados entre si, lo
que sugiere un rapido crecimiento poblacional a partir
de una poblacién con Ne bajo y/o poco tiempo de
separacion entre poblaciones. A su vez, se observaron
doshaplotipos muy frecuentes, de amplia distribucién
geografica y con una posicion central en la red, por lo
que podrian considerarse haplotipos ancestrales. Los
haplotipos se agruparon en tres grupos, uno exclusivo
de las poblaciones de Cérdoba, otro de una poblacién
de Corrientes y el tercero de las poblaciones del NEA.
Sobre la base de los resultados obtenidos y en el marco
del conocimiento actual de A. quebracho-blanco se
proponen diferentes modelos para explicar dicha
variacion.
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Acacia caven (sinénimo Vachellia caven) es una de las
especies mas ampliamente distribuidas en América
del Sur, con presencia en seis paises, y seis variedades
descritas en funcién de la morfologia del fruto. Por ser
una especie multipropdsito es importante su inclusion
en planes de manejo y reforestacion, siendo relevante
el estudio de su diversidad para rasgos cuantitativos
de importancia econémica y ecoldgica. El objetivo del
presente trabajo fue estudiar la estructura genética
a partir de la distribucion de la variacion para siete
rasgos de hoja, espina y fruto en 11 poblaciones
naturales (representando las seis variedades) a través
del estadistico P, y detectar sefiales de seleccién
natural mediante el test P -F,. La diversidad genética
entre poblaciones estimada a partir de la variacion
de 224 loci AFLPs fue alta (Fy,=0,48; p<0,01). Para
largo y ancho del fruto el valor de P fue de 0,72,
significativamente mayor que el Fg, sugiriendo
adaptacion local por seleccién diversificadora. Para
los restantes rasgos la diferencia entre los P, (0,16 —
0,42) y el F, no fue significativa. El uso de tamafio y
forma del fruto como criterio para la diferenciacion
de variedades de A. caven parece estar justificado en
funcion de la ocurrencia de seleccion diversificadora
sobre estos rasgos segun se observo en este trabajo.
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ESTUDIOS GENETICOS POBLACIONALES
EN EL COMPLEJO Mimosa bifurca Benth
(FABACEAE [LEGUMINOSAE)

Gilszlak J., M.V. Inza? F. Calderén® M. Morales?®. 'Escuela
Superior de Ciencias Exactas y Naturales, Universidad

de Mordn, Buenos Aires, Argenting; ZInstituto de Recursos
Biologicos CIRN-CNIA, INTA, Buenos Aires, Argenting;
3Consejo Nacional de Investigaciones Cientificas y Técnicas
(CONICET), Argentina. E-mail: jgilszlak@unimoron.edu.ar

Mimosa bifurca Benth se distribuye en el Sur de
Sudamérica (Paraguay, Uruguay, Noreste de
Argentina y Sur de Brasil). Esta especie forma un
complejo taxondmico diploide con especies afines
mostrando alta variacién morfoldgica y evidencias
de hibridacion homoploide. Se caracteriza por la
presencia de flores rosadas en amplios racimos y
tallos inermes, y posee potencial ornamental. Con el
fin de brindar herramientas para su conservacion, se
analizd lavariabilidad genética de 124 individuos de 10
poblaciones de su distribucién natural. Se utilizaron
ocho marcadores SSR (Single Sequence Repeat), seis
especificos para M. bifurca y dos transferidos de M.
tandilensis y M. ramulosa. Los productos amplificados
se visualizaron a partir de corridas electroforéticas
en geles de poliacrilamida. Como resultados
preliminares, se observd que M. bifurca y M. sobralii
formaron grupos genéticos diferenciados; el resto de
las especies y poblaciones del complejo presentaron
mezclas de grupos genéticos, sugiriendo hibridacién
homoploide. La diversidad genética fue moderada con
una heterocigosidad observada de 0,42, se observo
endogamia en varias poblaciones y el flujo génico
histdrico estimado fue bajo (Nm=0,5), sugiriendo
procesos de deriva. Este trabajo constituye el primer
estudio genético poblacional en Mimosa bifurca.
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VARIABILIDAD MORFOLOGICA

Y GERMINACION DE FRUTOS DE

UNA POBLACION DE MAPEO POR
ASOCIACION DE Helianthus annus L.

Mendoza E, U. Gregorio? M.V. Rodriguez?, A. Presotto’, F.
Herndndez“. 'Centro de Recursos Naturales Renovables de
la Zona Semidrida (CERZOS), Departamento de Agronomia,
UNS - CONICET, Buenos Aires, Argentina; 2Departamento

de Agronomiag, UNS, Buenos Aires, Argenting; *Instituto de
Investigaciones Fisioldgicas y Ecologicas Vinculadas a la
Agricultura (IFEVA), Facultad de Agronomia, UBA - CONICET,
CABA, Argenting; “University of British Columbia, Canada.
E-mail: emendoza@cerzos-conicet.gob.ar

La dormicién es un caracter indeseable en cultivos,
que fue seleccionado negativamente durante la
domesticacion, sin embargo, en girasol, los frutos
generalmente presentan dormicién a cosecha, que
puede durar semanas o meses, dependiendo del
genotipo y el ambiente. Ademas, el tamaiio de los
frutos fue positivamente seleccionado durante la
domesticacion, aunque se desconoce la correlacion
entre dormicién y tamafio de fruto en girasol. El
objetivo de este trabajo fue evaluar la variaciéon en
dormicién, tamario y forma de los frutos en un panel
de girasol aceitero. Para ello, se utilizé una poblacién
de mapeo por asociacion de girasol compuesta por
158 lineas aceiteras de los dos principales grupos
heteréticos (mantenedoras y restauradores). Las
plantas fueron criadas en un jardin comtn y luego
de la cosecha se evalud la germinaciéon a 20° C.
Caracteres del fruto como area, perimetro y forma,
fueron evaluados utilizando el software Image]J. La
germinacion fluctud entre 0 y 100%, el area del fruto
vario6 entre 0,13 y 1,26 cm2 y el perimetro entre 1,50
y 4,54 cm. Entre los grupos heteréticos, los frutos de
las lineas mantenedoras fueron significativamente
mas circulares, con mayor perimetro y area que
las restauradoras. No se encontraron correlaciones
significativas entre la germinacién y ninguno de
los caracteres de tamafio y forma. Estos resultados
confirman la gran variabilidad presente en esta
poblacion de mapeo, lo que permitird asociar
variaciones genéticas con rasgos como la dormicién
y avanzar en la comprension de las bases moleculares
de caracteristicas de interés agronémico en girasol.
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VARIABILIDAD Y ESTRUCTURACION
GENETICA DE Arachis correntina
(Burkart) Krapov. & Gregory, PARIENTE
SILVESTRE PERENNE DEL MANi

Moreno S!? F. De Blas??, G. Seijo'?. 'Facultad de Ciencias
Exactas y Naturales y Agrimensura, UNNE, Corrientes,
Argenting; ZInstituto de Botdnica del Nordeste, CONICET-
UNNE, Corrientes, Argenting; *Facultad de Ciencias
Agropecuarias, UNC, Cérdoba, Argentina. E-mail: jgseijo@
yahoo.com

La comprension de la diversidad genética de especies
silvestres cercanas al mani es esencial para el
desarrollo de estrategias de conservacién, coleccion
y mejoramiento. Aqui inferimos la variabilidad y
estructuracion genética existente en 14 poblaciones
naturales de Arachis correntina (genoma A). Se
genotipificaron un total de 112 individuos de la
provincia de Corrientes por 1.635 SNPs. Se calcularon
estadisticos descriptivos y de estructuracién genética,
se determiné el ordenamiento de la variabilidad
genética mediante un Andlisis de Componentes
Principales y su estructuracion mediante métodos
bayesianos. La variabilidad intrapoblacional fue
mayor que la interpoblacional y los coeficientes de
endogamia fueron bajos en todas las poblaciones. Los
genotipos se agruparon en dos clusters principales y un
tercero en el que la designacion de individuos al grupo
fue <0,7. Los clusters mostraron una estructuracién
tanto genética como geografica. Los resultados
evidenciaron un acervo genético poblacional propio
de una especie alégama. El analisis geografico de
las variantes sugiere que la estructuracién genética
de las poblaciones habria estado determinada por la
migracion de los paleocauces del abanico aluvional
del rio Parand formado durante el Cuaternario. Se
evidencia por primera vez la extensa base genética
existente en las poblaciones de especies silvestres
de Arachis, a la alogamia como modo reproductivo
importante y a la influencia de los eventos
hidromorfolégicos pasados sobre el modelado del
acervo génico de estas poblaciones.

13



GPE 23

AUTOINCOMPATIBILIDAD GENETICA
EN DOS ESPECIES BRASICACEAS DE LA
ARGENTINA

Tilleria S.G.'?, A. Luzuriagd', C.E. Pandolfo!, AD. Presotto'?, M.S.
Ureta'? 'Departamento de Agronomia, Universidad Nacional
del Sur (UNS), Buenos Aires, Argentina; 2Centro de Recursos
Naturales Renovables de la Zona Semidrida (CERZOS),
CONICET-UNS, Buenos Aires, Argentina. E-maiil: tilleria.sofio@
gmail.com

Las brasicaceas, una importante familia vegetal,
incluyen especies que son malezas en los principales
cultivos. Dentro de esta familia, numerosas especies
presentan autoincompatibilidad, incapacidad
de producir semillas por autofecundacién. Las
poblaciones silvestres que crecen dentro de los
cultivos (agrestales) suelen adquirir caracteres
domesticados, que les permiten aumentar su
invasividad, diferenciandose de las poblaciones
que crecen fuera de lotes cultivados (ruderales).
El objetivo de este trabajo fue comparar el grado
de autocompatibilidad presente en poblaciones
Brassica rapa (BR) y Raphanus sativus (RS) halladas
en ambientes ruderales y agrestales. Se criaron en
jardin comun 10 poblaciones de RS y BR colectadas
en ambientes agrestales (AG) y ruderales (RU), junto
con el cultivo B. napus (BN). Se taparon N:5-10 plantas
con malla antiafido previo al momento de floracién,
dejando individuos sin cubrir a modo de control
junto con el cultivo. Se determinaron el nimero y
tamario de silicuas, el nimero de semillas por silicua
y el P1000. Los biotipos de BR y RS bajo tratamiento
desarrollaron menor nimero y tamafio de silicuas y
ntmero de semillas por silicua. Sélo una poblacién de
BR se comporté diferente mostrando un P1000 mayor
bajo tratamiento: 1,81 g vs. control: 1,46 g. Esto podria
deberse a que el aislamiento de las silicuas promovid
laredistribucion de los recursos a unas pocas semillas.
No hubo diferencias significativas entre biotipos RU
y AG en ambas especies, la autoincompatibilidad
de B. rapa y R. sativus no ha sido modificada en los
ambientes agrestales.
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ANALISIS PRELIMINAR DE LA
VARIABILIDAD GENETICA DE
POBLACIONES DE Stylosanthes
hippocampoides (FABACEAE)
POSTERIOR A INCENDIOS ACAECIDOS EN
CORRIENTES

Arcangeli J.B, G.l. Lavig, M.C. Silvestri. Instituto de Botdnica
del Nordeste, Facultad de Ciencias Exactas y Naturales y
Agrimensura, Universidad Nacional del Nordeste - CONICET,
Corrientes, Argentina. E-mail: julietabarc@gmail.com

Stylosanthes hippocampoides Mohlenbr. (Fabaceae)
tiene importancia como especie forrajera nativa en
el Nordeste Argentino. Durante los afios 2020 a 2022
en la provincia de Corrientes han ocurrido incendios
recurrentes, los cuales se extendieron sobre parte
de la distribucién de la especie. Con el objetivo de
evaluar la variabilidad genética de poblaciones
de S. hippocampoides posterior a los incendios, se
selecciond una poblacién localizada en un sitio donde
ocurrieron incendios (ASI), y otra proveniente de la
Reserva Natural Privada Paraje Tres Cerros (TC), la
cual no fue afectada por los mismos. Se constatd la
geolocalizacion de estas poblaciones con los focos
de incendios de las imagenes satelitales de la base
FIRMS, se colecciond germoplasma de 11 (ASI) y 10
(TC) individuos, y se evalud la variabilidad genética
intra e inter poblacional utilizando ocho marcadores
moleculares ISSR. E1 AMOVA mostrd que la variacion
fue mayor entre las poblaciones (52%) que dentro
de ellas (48%). Los andlisis de estructuraciéon PCoA
y STRUCTURE separaron a las dos poblaciones. Los
parametros de diversidad evaluados indicaron que
la poblacién ASI (Heterocigosis esperada -He-: 0,13;
Porcentaje de Loci Polimoérficos -PLP-: 40,57%;
indice de Shannon -I-: 0,19) presenté menor
variabilidad genética que TC (He: 0,15; PLP: 48,11%);
I: 0,24). Los indices de diversidad obtenidos fueron
similares a los encontrados en evaluaciones previas
del 2016. Estos resultados se consideran preliminares
hasta completar los analisis comparativos entre las
evaluaciones 2016 vs. 2022 de cada poblacion.
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NUMERO CROMOSOMICO Y FERTILIDAD
DE Paspalum pauciciliatum Y P.
umbrosum, ESPECIES NATIVAS
FORRAJERAS DE MISIONES

Juncos J.A, J.S. Schneider, LM. Escobar, JR. Davifg, Al
Honfi. Programa de Estudios Floristicos y Genética Vegetal,
Instituto de Biologia Subtropical (CONICET-UNaM) nodo
Posadas, Facultad de Ciencias Exactas, Quimicas y
Naturales (FCEQyN), UNaM, Misiones, Argentina. E-mail:
adrianjuncos.cs@gmial.com

Paspalum pauciciliatum y P. umbrosum son dos especies
que presentan interés forrajero en el nordeste de
Argentina. Ambas habitan en Misiones donde forman
parte de pastizales y bordes de selva y caminos.
Unicamente se conocen diploides en P. umbrosum
(2n=20) y alotetraploides en P. pauciciliatum (2n=40),
pero en ambas se desconoce el grado de fertilidad del
polen y de semillas. El objetivo de este trabajo fue
analizar el niimero cromosémico, la fertilidad del
polen y de semillas en seis accesiones de Misiones,
Argentina. Los ejemplares de herbario estan
depositados en el herbario MNES. Los cromosomas
se contaron en meristemas de raices pretratados
con 1-bromonaftaleno y coloreados con reactivo
de Schiff y por citometria de flujo. La viabilidad del
polen se analiz6 en 1.000 granos/planta coloreados
con carmin glicerina al 2%. Se estimé la produccion
de semillas en autopolinizacién y polinizacién abierta
en tres inflorescencias/planta. Todas las accesiones
presentaron el nimero cromosdmico esperado para
cada especie. La viabilidad del polen de P. pauciciliatum
fue 91,92% + 0,74 vy, la de P. umbrosum, 92,1% =
1,6, con diferencias significativas en el diametro del
polen entre las dos especies. La fertilidad promedio
de P. pauciciliatum en autopolinizacion fue 71,26% =
3,73 v en polinizacién abierta 69,93% + 1,32. Para P.
umbrosum la fertilidad promedio en autopolinizacién
fue de 66,19% + 8,98 y en polinizacién abierta 70,2 %
+ 9,91. Los resultados indican que todas las accesiones
de ambas especies son autocompatibles y altamente
autofértiles.
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HALLAZGO POR ANALISIS MOLECULAR
DE EXOMA DE UNA MUTACION EN EL GEN
MYH7 RELACIONADO CON CARDIOPATIA
HIPERTROFICA

Della Vedova M.C.2, G.V. Mendoza'?, S. Ratti®4, S.M. Marsa'?.
Universidad Nacional de San Luis (UNSL), San Luis,
Argenting; GENES, Laboratorio de Genética y Biologia
Molecular, San Luis, Argenting; *Laboratorio de Epigénesis
y Neuropsicofarmacologia Experimental, Facultad de
Ciencias Médicas, Universidad Catdlica de Cuyo, sede
San Luis, Argenting; “Hospital San Luis, San Luis, Argentina.
E-mail: ceciliadellavedova@gmail.com

La Miocardiopatia Hipertréfica Familiar (FHC, por
sus siglas en inglés) esta asociada con el desorden de
los miocitos y la fibrosis intersticial del miocardio y
podria provocar arritmias ventriculares e insuficiencia
cardiaca. La enfermedad es genéticamente
heterogénea, con un modo de herencia autosémico
dominante. El gen MYH7 situado en el brazo largo
del cromosoma 14 (14q12), codifica una proteina
cardiaca conocida como B-miosina de cadena pesada.
Esta proteina se encuentra en el musculo cardiaco y
en las fibras musculares esqueléticas de tipo I. Las
mutaciones este gen son responsables de hasta el
35% de los casos de cardiomiopatia hipertréfica
familiar. Ante el caso de un paciente de 11 afios en
estudio por sospecha de patologia neuromuscular. Se
solicitd estudio molecular dirigido a genes asociados
a distrofias musculares y miopatias. En el paciente en
estudio se ha detectado en heterocigosis una variante
constituida por una transicion de timina por citosina
en el ex6n 9 del gen MYH7 (c.788T>C) que a nivel de
la proteina generaria un cambio de aminoacido en la
posicion 263 (p.Ile263Thr) que ocurre en la region
de la proteina que corresponde al sitio de unién de
ATP. Esta variante de tipo missense se localiza en el
dominio funcional cabeza de miosina de la proteinay
ha sido observada a la fecha en poblacion general con
una frecuencia del 0,0004%. La patologia especifica
de la mutacién se presenta en una etapa temprana
de la enfermedad, lo que proporciona evidencia para
un enfoque centrado en la fisiopatologia para la
prevencion en familiares portadores de mutaciones
de riesgo.
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ACTUALIZACION DE LAS VARIANTES
PATOGENICAS EN PORFIRIA AGUDA
INTERMITENTE EN LA POBLACION
ARGENTINA

Varela L, AM. Buzaleh'?, V. Parerd'. 'Centro de
Investigaciones sobre Porfirinas y Porfirias (CIPYP),
Universidad de Buenos Aires (UBA)-CONICET, CABA,
Argenting; 2Departamento de Quimica Bioldgica, Facultad
de Ciencias Exactas y Naturales (FCEN), UBA, Buenos Aires,
Argentina. E-mail: lauravarela0@gmail.com

La Porfiria Aguda Intermitente (PAI) es un
desorden genético autosémico dominante, debido
a una deficiencia de la Hidroximetilbilano Sintetasa
(HMBS). La PAI presenta crisis neuroabdominales
con riesgo de vida. Se identificaron al momento mas
de 520 mutaciones en el gen HMBS en el mundo. Dada
la heterogeneidad genética de la PAI, el objetivo fue
hacer un analisis de los 127 pacientes de familias no
relacionadas diagnosticados genéticamente en el
Centro de Investigaciones sobre Porfirinas y Porfirias.
El diagndstico de PAI se realiz6 midiendo parametros
bioquimicos (Ac. 5-amino levilico, porfobilindgeno,
porfirinas urinarias y en plasma, HMBS en sangre) y
la identificacién de la variante patogénica mediante
estudios genéticos. Se detectaron 49 variantes
patogénicas distintas, siendo una de novo. La variante
mas frecuente fue p.G111R (49%); con una frecuencia
mucho menor se detectaron las variantes: p.Q34P
(5,5%), p.R173W (4%) y c.202_203delCT (1,6%). El
resto de las variantes fueron privadas de cada familia.
Se encontraron tres familias con heterocigosis
compuesta y una familia con porfiria dual PAI/
Porfiria Cutanea Tardia. Se sumaron cuatro variantes
nuevas para la poblacién argentina, una de las cuales
no fue reportada previamente: p.(Leus9Cysfs*49).
La actividad enzimatica no siempre es de utilidad
diagndstica, ya que se observa solapamiento entre
los valores de pacientes PAI y de individuos sanos. El
diagndstico genético confirma la presuncién de PAI y
es de suma importancia para el asesoramiento médico
acerca del contacto con agentes desencadenantes y/o
de riesgo para evitar asi su expresion clinica en los
casos latentes.
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DISENO DE UNA PCR ALELO ESPECIFICA
PARA LA GENOTIPIFICACION DEL
RS62471572 (A>G) DEL GEN KLF14,
POSIBLEMENTE ASOCIADO A DIABETES

Dini V., Y.V. Carmona Viglianco', C. Mercado?, M.A.
Fernandez?, D. Gancid', M.E. Vasquez Gomez. 'Universidad
Nacional de San Luis, San Luis, Argentinag; 2Hospital Cerro
de la Cruz, San Luis, Argenting; *Hospital San Luis, San Luis,
Argentina. E-mail: eridnere@gmail.com

La Diabetes Mellitus (DM) es uno de los principales
problemas de salud publica en el mundo. La forma
mas frecuente de la enfermedad es la DM Tipo 2
(DMT2), determinada tanto por multiples factores
ambientales como por una marcada predisposicion
genética. El KLF14 es un gen fuertemente asociado
con DMT?2, obesidad y la regulacién de sefalizacion
lipidica. El polimorfismo rs62471572 (A>G) del KLF14
es una variante transcriptémica upstream 3’ UTR,
con un MAF de 0,35. El objetivo de este trabajo fue
disefiar y optimizar una PCR alelo especifica para el
rs62471572 del gen KLF14 con el fin de realizar un
estudio de genotipificacion de la poblacién con DMT2
enlaciudad de San Luis. Se disefiaron dos pares primers
especificos para cada uno de los alelos con el software
PRIMER1 y se probaron a diferentes temperaturas de
hibridacién y concentracion. Se realiz6 ademas una
curvade concentracion de ADN. Los amplicones fueron
observados en geles de agarosa al 3% con Ecogel
como colorante. Solo se logré la amplificacion de uno
de los pares de primers disefiados. Los parametros
elegidos fueron: 10 uM de primers, 80 ng de ADN
extraido de sangre periférica y 1X de Master mix
PCR Pegasus (Productos Bio-Ldgicos). Se realizaron
39 ciclos en el termociclador (BioRad): 95° C por 40
segundos, 61° C por 45 segundos y 72° C por 1 minuto.
La técnica desarrollada en nuestro laboratorio para
el genotipificacion rs62471572 (A/G) del gen KLF14
podria ahorrar tiempo y ser rentable en comparacion
con los métodos disponibles para estudios de SNPs,
pudiendo ser empleado en una investigacion futura
de la poblacién con DMT2.
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ESTUDIO PRELIMINAR DEL RS290804 DE
KLF14 Y SU ASOCIACION A DIABETES
MELLITUS TIPO 2 EN LA POBLACION DE
SAN LUIS

Razzeto G.S!, M.J. Reta Rios', M.C. Della Vedovd', C. Mercado?,
A. Orozco!, Y. Carmona’, S. Marsa', M.E. Vasquez Gomez'.
'Laboratorio de Diabetes-UNSL, San Luis, Argenting; 2Hospital
Cerro de la Cruz, San Luis, Argentina. E-mail: eridnere@
gmail.com

La Diabetes Mellitus Tipo 2 (DMT?2) es consecuencia
de una compleja interaccién entre multiples genes
y diversos factores ambientales. Se ha demostrado
que el patréon de expresion de miembros de los KLF
se altera durante la DMT2 y se sugiere que KLF14 es
un regulador transcripcional metabdlico clave. Este
gen se ubica en el cromosoma 7 y una de sus variantes
es el rs290804 (C/T), ubicado a ~1,9kb upstream del
comienzo de dicho gen, del cual no hay informacién
publicada hasta la actualidad de su relacién con la
DMT2. El propésito del presente estudio preliminar
fue la deteccion del rs290804 (C/T) y evaluar su
posible asociacién con la DMT2 en una poblacion de
San Luis. Se utilizaron muestras de sangre periférica
de 60 pacientes que asistieron al Hospital San Luis,
de los cuales 41 pertenecen al grupo de pacientes
controles y 19 al grupo de pacientes diabéticos. Se
realizd la extraccion de ADN de sangre periférica con
un kit comercial (Roche) siguiendo las indicaciones
del fabricante. Se disefiaron cebadores especificos
para cada alelo con el software Primer1. Se realizé una
PCR alelo especifica para identificar los alelos Cy T en
la poblacion estudiada. Esta técnica fue previamente
desarrollada en el laboratorio. Los resultados se
analizaron en geles de agarosa al 3% con Ecogel. Se
observo que la distribucion y las frecuencias relativas
de este polimorfismo no fueron significativas entre
los grupos diabético y control, ni presentaron relacion
con la dislipidemia diabética. Estas son conclusiones
preliminares y se espera poder continuar aumentando
el tamafio muestral.
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TETRA-PRIMER ARMS-PCR PARA EL RS
3087465 DEL GEN TGFBR2: DISENO Y
OPTIMIZACION

Lesende C.A!, C. Mercado? V. Biaggio |, G. Camargo 2, M.
Garcia 2, MEE. Vasquez Gomez . 'Laboratorio de Diabetes,
Universidad Nacional de San Luis (UNSL), San Luis, Argenting;
’Hospital Cerro de la Cruz, San Luis, Argentina. E-mail:
eridnere@gmail.com

El gen TGFBR2 esta ubicado en el cromosoma 3. Entre
las variantes notificadas de este gen, el rs3087465
(-875 A/G) se encuentra en la regién promotora, y se
la asocia a cancer colorrectal, enfermedades renales,
inflamacion, entre otras, pero no a la Diabetes. Este
polimorfismo posiblemente altere un sitio Sp1 el cual
puede estar vinculado directamente con KLF14, gen
que tiene una relacion directa con la Diabetes Mellitus
Tipo 2 (DMT?2), por lo cual nos interesa estudiarlo.
El objetivo de este trabajo fue disefiar una Tetra-
primer ARMS-PCR para el rs3087465 del gen TGFBR2.
Para ello, disefiamos dos pares de primers especificos
utilizando el software PRIMER 1. Realizamos un
gradiente de temperatura, una curva de concentracion
de primers'y probamos la Taq Pegasus (Productos Bio-
Logicos) y Taq Master Mix PCR Pegasus (Productos
Bio-Logicos). Los amplicones fueron observados en
geles de agarosa al 3% con ECO-Gel como colorante.
Los mejores resultados se obtuvieron utilizando 1X
de Master Mix PCR Pegasus (Productos Bio-Ldgicos),
primer Fordward Outer 7,51M, primer Rever Outer
10pM, primer Fordward Inner 10uM, y primer Rever
Inner 10uM, v 80 ng de ADN extraido de sangre
periférica. En el termociclador (BioRad) se realizé un
ciclo de desnaturalizacion a 95° C por 3 minutos, 40
ciclos de 95° C por 40 segundos, 61° C por 45 segundos
y 72° C por 1 minuto, y un ciclo de extensioén a 72° C
por 5 minutos. Esta técnica nos permitira realizar
la genotipificacion de la poblacion con DMT2 de la
ciudad de San Luis de una manera mas rapida y con
un menor costo.
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OBTENCION DE PERFILES GENETICOS
A PARTIR DE RESTOS DE DISPOSITIVOS
POST-EXPLOSION

Corominas F, V. Brizuelqg, Y. Tonda, G. Pascual, M.J.
Muhamed, J. Ronelli, M. Seara, P. Noseda. Policia Federal
Argentina. E-mail: adn.gpfa@gmail.com

Existen miultiples factores externos de influencia
negativa para el ADN como las altas temperaturas,
producto de la explosion por detonaciéon. Con
el objetivo de perfeccionar la técnica forense de
recuperacion de ADN a partir de restos de objetos
explosivos post detonacion, se realizé un ejercicio
practico en condiciones semi-controladas, en el
Campo “10 de Noviembre”, donde se detonaron tres
dispositivos de fabricacién casera, en el marco del
curso “Investigacion de Post — Explosion” dictado por la
Brigada de Explosivos de la Policia Federal Argentina,
y un ejercicio controlado puertas adentro, en forma
conjunta entre el area de Biologia Molecular y dicha
Brigada. En ambos experimentos, muestras de sangre
y de ADN de contacto fueron “plantadas” en los
dispositivos por personal del Laboratorio de Biologia
Molecular. Luego de la explosién los materiales
fueron recolectados, limpiados superficialmente e
hisopados. Serealiz6 extracciéon de ADN por columnas;
los extractos fueron cuantificados y posteriormente
amplificados. La electroforesis capilar se llevd a cabo
en Genetic Analyzer 3500 y los electroferogramas
fueron analizados mediante el software GeneMapper.
Como resultado del ejercicio semi-controlado, solo
se recuper6 uno de los explosivos y del mismo se
obtuvo un perfil completo de la sangre implantada
y un perfil incompleto del ADN de toque. Por otro
lado, se recuperaron perfiles completos del ejercicio
controlado. Estas practicas permitieron perfeccionar
un protocolo de analisis de restos de explosivos para
posibles intervenciones futuras de este laboratorio.
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DESAFIOS EN EL DIAGNOSTICO
GENETICO DE PACIENTES CON
HIPOACUSIA HEREDITARIA MEDIANTE
WES: LOS SINDROMES OCULTOS

Buonfiglio P., M. Pace!, V. Lotersztein? B. Paoli®, S. Menazzi4,
AB. Elgoyhen's, V. Dalamén'. 'Laboratorio de Fisiologia y
Genética de la Audicion, INGEBI-CONICET, CABA, Argenting;
2Servicio de Genética del Hospital Militar Central Cirujano
Mayor “Dr. Cosme Argerich”, CABA, Argenting; *Servicio de
Otorrinolaringologia Infantil del Hospital de Clinicas “José
de San Martin”, CABA, Argenting; “Division Genética del
Hospital de Clinicas “José de San Martin”, CABA, Argenting;
STercera Catedra de Farmacologia, Facultad de Medicinag,
Universidad de Buenos Aires, CABA, Argentina. E-mail:
paulabuonfiglio@gmail.com

La hipoacusia es el desorden sensorial mas comin
que afecta a 1:500 nacidos. A la fecha, mas de 100
genes se relacionan con las formas no sindrémicas.
La técnica Whole Exome Sequencing (WES) es una
alternativa beneficiosa para analizarlos y permite
ampliar el estudio a otros genes y revelar un sindrome
en pacientes que no han desarrollado atn los signos
extra cocleares. El objetivo del trabajo es identificar
las causas genéticas en 50 pacientes argentinos.
La técnica de WES fue realizada luego de excluir las
variantes frecuentes en los genes GJB2-GJB6. Se
diagnosticd a 21/50 pacientes (44%). Cabe destacar,
que en cuatro casos que presentaban hipoacusia no
sindromica al momento de la consulta resultaron
con variantes patogénicas en genes relacionados con
distintos sindromes: dos Usher, uno Perrault y uno
Waardenburg. Por ejemplo, en un caso se detectaron
variantes patogénicas en USH2A en un paciente
que sélo presentaba hipoacusia, lo cual permiti6 la
redefinicién clinica y la toma de medidas médicas
inmediatas. En otro caso, un paciente con retinitis
incipiente e hipoacusia, habia resultado negativo
para los genes de Usher. Sin embargo, la deteccién
de una amelogénesis imperfecta en su hermana
llev a re-analizar el exoma y detectar dos variantes
en PEX6, relacionado con Heimler. Estos resultados
demuestran las ventajas del seguimiento clinico del
paciente, asi como también el re-analisis periddico de
los datos del exoma en pacientes sin diagnéstico. De
esta manera, se arriba a una mayor tasa diagnostica
y un adecuado asesoramiento genético mejorando la
calidad de vida del paciente.
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GENOMAS DE REFERENCIA DE LA
POBLACION ARGENTINA. AVANCES
DEL ENSAYO PILOTO DEL PROGRAMA
POBLAR

Luisi P, M. Figuerod!, C. Bravi', G. Bailliet!, C. ArgUelles? M.
Miretti!, J. Dipierri, E. Alfaro!, V. Ramallo!, R. Gonzales-josé],

E. Ferndndez? |. Chiesa?, J. SGinchez-loria“, T. Poklepovich?,
J. Campos? H. Dopazo'. 'CONICET, Argenting; 2Universidad
Nacional de Misiones (UNaM), Misiones, Argenting;
SBiocodices SA, CABA, Argenting; “Administracion Nacional
de Laboratorios e Institutos de Salud (ANLIS), Buenos Aires,
Argentina. E-mail: dopazoh@gmail.com

La construccién de una referencia genémica diversa
es un tema de discusion recurrente en los estudios de
gendémica humana con aplicaciones en biomedicina.
PoblAr es el Programa de Referencia y Biobanco
Genomico de la Poblacién Argentina, dependiente de
la Secretaria de Planeamiento y Politicas en Ciencia,
Tecnologia e Innovacién del MINCyT. En febrero de
2023 nos propusimos avanzar en un ensayo piloto
con el objetivo de poner a punto las herramientas de
analisis gendmico y bioinformatico que permitiran
caracterizar un minimo de 300 genomas completos de
alta profundidad (30X) que representen la diversidad
de haplotipos humanos de nuestras poblaciones.
Los métodos de andlisis utilizados estan basados en
scripts optimizados de software libre y secuenciacion
en plataforma Illumina Novaseq6000. En este trabajo
se muestran los resultados logrados utilizando 100
genomas seleccionados por presentar indicios de un
alto porcentaje de ancestria genética amerindia. Nos
enfocaremos en los resultados de secuenciacién de
alta profundidad y en las ventajas de utilizar genomas
completamente secuenciados de baja cobertura (1-
2X) para imputar la ancestria genética amerindia,
escasamente representada en las bases de datos de
diversidad del mundo. Los métodos y herramientas
ensayados en institutos de salud e investigacion de
nuestro pais conformaran el estandar de produccién
y andlisis de datos que se utilizard en la Fase I del
Programa, la cual sumarda mas de 1.800 muestras
humanas en el biobanco PoblAr.
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ANALISIS CROMOSOMICO DE MATERIAL
DE ABORTO POR SECUENCIACION
MASIVA

Caviglia E, M. Galain, Y. Diaz, M. Fabbro, F. Nodar, S. Papier,
C. Ferndndez. Novagen-Cegyr, CABA, Argentina. E-mail:
ecaviglio@cegyr.com

Entre 15-20% de los embarazos resultan en abortos
espontaneos y el 50% es debido a anomalias
cromoséOmicas en los productos de gestacion. El
objetivo fue describir los resultados del estudio de
material de aborto mediante NGS y evaluar el impacto
de la edad materna y gestacional en la presencia
de aneuploidias. Se aislaron restos embrionarios o
vellosidades coridnicas y se purificé el ADN de 93
muestras. Se realizé una secuenciacion masiva del
genoma (VeriSeq) y se analizaron los resultados con
el software BlueFuse. Ademds, se examinaron STRs
en el ADN embrionario y materno para descartar
contaminacién y triploidias XXX. Las muestras se
dividieron en: <37 afios (57 mujeres) y >37 afios (36
mujeres). Se obtuvieron resultados en un 87% de las
muestras, identificandose aneuploidias en un 63,4%.
Las trisomias mas frecuentes en orden decreciente
fueron en los cromosomas: 16, 15, 21, 22 y 13. En las
<37 se detectaron aneuploidias en un 56,1%, mientras
que en las >37 en el 75%. Solo se identificaron
monosomias del X y triploidias en el grupo <37 afios.
La edad gestacional en el momento del aborto vari6
entre 5y 22 semanas en <37 y entre 5 y 13 semanas
en >37 afios. El 80% de los abortos ocurrieron entre
las semanas 6 y 9 en ambos grupos, sin diferencias
en las frecuencias de aneuploidias. La edad materna
avanzada aumenta el riesgo de aneuploidias, lo que
podria provocar que las pérdidas ocurrieran mas
temprano. La secuenciacién masiva demostré ser
una herramienta util para el estudio del material de
aborto, es rapida, no requiere cultivo celular y solo
necesita una minima cantidad de tejido.

GENETICA MEDICA

GM 2

RESULTADOS DEL ESTUDIO GENETICO
PREIMPLANTATORIO PARA
ANEUPLOIDIAS (PGT-A) Y ANALISIS DE
VARIABLES QUE PODRIAN INFLUIR EN LA
PLOIDIA EMBRIONARIA

Galain M, M. Fabbro, E. Caviglia, Y. Diaz, S. Menazzi, S. Papier,
F.Nodar, C. Ferndndez. Novagen-Cegyr, CABA, Argentina.
E-mail: mgalain@cegyr.com

La alta prevalencia de anomalias cromosdmicas en
embriones es un factor que contribuye al fracaso de
los tratamientos de reproduccién asistida. E1 PGT-A
es uatil para estudiar la presencia de ganancias o
pérdidas cromosdmicas en el embriéon antes de la
transferencia. Previamente presentamos nuestra
experiencia en PGT-A realizado integramente en
nuestro laboratorio. En este trabajo evaluamos
variables que podrian influir en los resultados del
PGT-A, y describimos los resultados reproductivos
de los embriones transferidos. Se incluyeron 2.900
biopsias analizadas mediante NGS. Los resultados
de ploidia fueron estratificados segin las variables:
dia de biopsia, edad materna, indicacién del estudio,
edad paterna, y ovodonacion o no. Se realizé un Chi-
cuadrado para evaluar diferencias entre los grupos. Se
identificaron 1.278 (44,1%) embriones euploides, 886
(30,6%) aneuploides, 665 (22,9%) mosaico y en 71
(2,44%) no se obtuvieron resultados. Se identificaron
diferencias significativas para los tres tipos de ploidia
segun la edad materna (<37y >37 afios), la indicaciéon
del estudio y la utilizacién de ovocitos donados. Se
realizaron 517 transferencias, 56,9% tuvieron beta
hCG positiva y 46% un embarazo evolutivo, con una
tasa de nacido vivo de 37,9%. Distintas variables
podrian influir en los resultados del PGT-A, sin
embargo, la edad materna avanzada es sin duda el
factor mas importante. El PGT-A permite la seleccion
de embriones sin alteraciones cromosémicas
numéricas para transferir y asi, mejorar los resultados
reproductivos y disminuir los riesgos de aborto y
anomalias congénitas.

125



GM3

MOSAICISMO MUTACION COMPLETA/
DELECION POSIBLEMENTE HEREDADA
DE LA REGION 5°UTR DEL FMRT EN UN
PACIENTE 46, XY CON SINDROME DE X
FRAGIL

Claps A, T. Castro!, M.L. Teiber?, M. Villacorta?, F. Stella? S.
Rozental4, L. Dain', M. Taboas'. 'Centro Nacional de Genética
Médica, Administracion Nacional de Laboratorios e
Institutos de Salud (ANLIS) “Dr. Carlos G Malbrdn”, Buenos
Aires, Argenting; ?Seccioén Genética Hospital Nacional

Dr. Alejandro Posadas, Buenos Aires, Argenting; 3Servicio
de Bioguimica Hospital Nacional Dr. Alejandro Posadas,
Buenos Aires, Argenting; “Centro de Investigaciones
Endocrinolégicas “Dr. César Bergadd” (CEDIE) CONICET -
FEI — Division de Endocrinologia, Buenos Aires, Argentina.
E-mail: aclaps@anlis.gob.ar

El sindrome de X fragil es la forma mas comun de
discapacidad intelectual hereditaria. Es un trastorno
dominante ligado al X causado mayoritariamente por
la expansion del triplete CGG > a 200 repeticiones
(mutacién completa) en el 5°UTR del gen FMRi,
que provoca la hipermetilacién de su promotor,
ausencia del ARNm vy de su proteina FMRP. Un 1,7%
presenta deleciéon del gen que ocurre en algunos
alelos previamente expandidos entre 55-200
repeticiones (premutacién) o con mutaciéon completa.
Se describieron deleciones de novo generalmente
en mosaico con mutacién completa metilada o bien
heredadas en linea pura. En este trabajo describimos
un paciente 46, XY con mosaicismo para una deleciéon
del 5°'UTR del FMR1 posiblemente heredada de su
madre y una mutacién completa metilada. A partir
del ADN de linfocitos del paciente y su madre se
analiz6 la region de interés por PCR-fluorescente
(PCR-F), TP-PCR (Asuragen) y MS-MLPA (ME029).
En el paciente no se obtuvo amplificacién por PCR-F,
la TP-PCR mostré un patréon de mutacion completa
y el MS-MLPA un patréon de mosaicismo delecion/
metilacion. La PCR-F de la madre mostr6 un alelo de
30 repeticiones y la TP-PCR el alelo de 30 y otro de
85. Para corroborar si la delecion en el paciente era de
novo, se realiz6 MS-MLPA para la madre que arrojo
mosaicismo para la delecion en FMR1 y una delecion
heterocigota en ATTF2. Los posibles mecanismos que
explicarian los hallazgos serian: 1) quimerismo en el
afectado o, 2) que la delecién en ambos sea por dos
eventos independientes. Se estan realizando estudios
para dilucidar el mecanismo.
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EFECTO DEL ORIGEN PARENTAL DEL
REORDENAMIENTO EN LA OBTENCION DE
EMBRIONES TRANSFERIBLES

Diaz Y.C, E. Caviglio, M. Galain, M. Fabbro, F. Nodar, S. Papier,
C. Ferndndez. Novagen-Cegyr, CABA, Argentina. E-mail:
ydiaz@cegyr.com

Las translocaciones cromosémicas tienen una
incidencia de 1/500. Los portadores pueden generar
gametas desbalanceadas, por lo que el test genético
preimplantatorio parareordenamientos estructurales
(PGT-SR) es una herramienta fundamental para
seleccionar los embriones a transferir. El objetivo fue
evaluar si el origen parental de la translocacion influye
en la capacidad de tener embriones transferibles. Se
incluyeron 251 biopsias embrionarias analizadas por
NGS correspondientes a 44 parejas portadoras de una
translocacion balanceada. Los datos se estratificaron
segin el origen parental del reordenamiento en
materno (OM:91) y paterno (OP:160). A su vez, cada
grupo fue dividido de acuerdo a la edad materna en
<37 (OM:73, OP:127) y >37 afios (OM:18, OP:33). Se
evalué la proporcion de embriones transferibles
(euploides/balanceados o mosaicos de bajo grado). De
las 44 parejas, el 66% obtuvo al menos un embrion
transferible. El 36% portaba translocaciones de OM
y el 64% de OP. De los 160 embriones provenientes
de parejas con anomalias de OP, un 38,1% fue
transferible, mientras que de los 91 de OM, un 19,8%.
Para evaluar si la edad materna influia en estos
resultados, se estratificé en <37 y >37, teniendo en
cuenta solo los embriones transferibles. En ambos
grupos, las =37 tuvieron un porcentaje similar de
embriones transferibles (OM: 83,3% y OP: 80,3%),
que fue mayor que el de las >37. Esto indicaria que
la disponibilidad de embriones transferibles podria
verse afectada por el sexo del padre portador y la
aneuploidia de novo, especialmente en madres con
edad reproductiva avanzada.
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CARACTERIZACION FENOTIPICA DE UN
PACIENTE CON TRISOMIA PARCIAL 5Q

Y MONOSOMIA PARCIAL 10Q DERIVADO
DE UNA TRANSLOCACION BALANCEADA
PATERNA

Garcia Ayré BM, MF. Vazquez, M.J. Vazquez, A. Goussies,
E. Bes, G. Mercado. Centro Nacional de Genética Médica,
CABA, Argentina. E-mail: magali.garcia.ayre@gmail.com

Se presenta un paciente con monosomia parcial 10q
y trisomia parcial 5q derivado de una translocacién
5;10 paterna y se comparan los hallazgos clinicos con
la literatura. El paciente de dos meses de edad, sin
antecedentes familiares de relevancia, consulta por
craneosinostosis, microcefalia, baja tallay cardiopatia
(CIA y estenosis valvular pulmonar). El estudio
cromosomico con GTG de alta resolucion (NR: 400-
450 bandas) en el nifio (A1) y en su padre (B1) mostrd
los siguientes resultados: A1:46,XY,der(10)t(5;10)
(933.3;926.2)(30]; B1:46,XY,t(5;10)(q33.3;926.2)[30];
la madre del niflo present6 cariotipo normal. Los
hallazgos clinicos se correlacionan con los genes de los
segmentos involucrados; la regiéon 10q26 delecionada
muestra haploinsuficiencia del gen DOCKi siendo
responsable de las dismorfias craneofaciales, retraso
cognitivo y del crecimiento presentes en nuestro
paciente. La duplicaciéon del segmento distal 5q se
asocia a un aumento de dosis en los genes NKX2-5y
NSD1. En estas condiciones, el gen NKX2-5 ocasiona
anomalias cardiacas congénitas, mientras que NSD1
se asocia a un fenotipo opuesto al sindrome de Sotos,
causando baja talla y microcefalia.
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NUEVAS MUTACIONES IDENTIFICADAS
EN EL GEN MC4R EN INFANTES CON
OBESIDAD

Ferndndez E'2, M.B. Mercapide-canas!, KM. Foyth?, M.A.
NURez®, A. Pisciotto?® J. Herndndez4, V. Garrido# M.B. Silbestro!,
C.l. Catanesi? F. Di Rocco'. 'Laboratorio de Genética
Molecular - IMBICE (CONICET, CIC, UNLP), La Plata, Argenting;
2l aboratorio de Diversidad Genética - IMBICE (CONICET,
CIC, UNLP), La Plata, Argenting; *Servicio de Nutricién del
Hospital Subzonal Especializado “Elina de la Serna”, La
Plata, Argenting; “Servicio de Nutricion del Hospital de Nifos
“Sor Marfa Ludovica”, La Plata, Argentina. E-mail: estefi.
fernandez23@gmail.com

La obesidad monogénica (OM) es una condicién
genética preocupante dada en un bajo nimero de
casos de obesidad y originada por mutaciones en
genes involucrados en la via leptina/melanocortina.
El Receptor 4 de melanocortina (MC4R), receptor
acoplado a proteina G que pertenece a esta via,
controla el apetito y el gasto energético. Sus
mutaciones son causa frecuente de OM. El objetivo del
trabajo fue determinar la prevalencia de mutaciones
en este gen en pacientes con obesidad (Z-IMC>2)
del Hospital de Nifios y del Hospital Elina de la
Serna, ambos de La Plata. Previamente se analizo6 la
secuencia del MC4R en 100 nifios, detectandose tres
mutaciones. Recientemente, se sumaron 82 infantes
al estudio. Desde muestras de sangre, luego de la
firma de consentimientos informados, se extrajo
ADN, se amplific6 por PCR la region codificante
del gen y los productos fueron secuenciados por
Sanger. Los resultados se analizaron con el software
Geneious v.6.0.6. Se identificaron dos mutaciones en
heterocigosis: ¢.728G>A (p.G243E) en una nifia de
siete afios con Z-IMC=5,86; y c.776C>T (p.A259V)
en una nifia de nueve afos con Z-IMC=2,68. La
variante p.G243E ocurre en el tercer loop intracelular
de la proteina y no se encontr6 en bases de datos
poblacionales (GnomAD y 1000G); p.A259V afecta al
sexto dominio transmembrana y estd reportada; sin
embargo, ninguna posee estudios funcionales. Ambas
se predicen “probablemente dafiinas” (PolyPhen-2).
Con estas dltimas variantes halladas, se estima que la
prevalencia de mutaciones en el MC4R en pacientes
infantiles con obesidad de la provincia de Buenos
Aires es de 2,7%.
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EFECTO DE PATRONES DIETARIOS
PROTUMORALES EN LA EXPRESION DE
microARNs RELACIONADOS CON EL
CANCER DE MAMA

Pérez De Rosas AR!? B.A. Garcid', T.S. Gareis'? L.D.V. Sosd',

E. Pasqualini, T.M. Mazo', V. Ferrero), E. Solla!, A. Quintar', M.M.
Stroppa'? 'Instituto de Investigaciones en Ciencias de la
Salud (INICSA), CONICET-UNC, Cérdoba, Argenting; 2Catedra
de Bioquimica y Biologia Molecular, FCM, UNC, Cérdoba,
Argentina. E-mail: mstroppa@unc.edu.ar

Los microARNs o miRs, Oncogénicos (OncomiRs)
y Oncosupresores (miROncoSups), participan en la
regulacion de expresion génicaenlos distintos tipos de
cancer. Dado que los habitos dietarios tendrian un rol
en la ocurrencia de cancer, surge el interés de estudiar
el efecto de patrones dietarios protumorales sobre
la expresion de miRs relacionados con el cancer de
mama. Se investig6 la influencia de los componentes
dietarios fructosa (F), acido palmitico (AP) y mezcla
(F+AP) en la expresion de miRs en cultivos de células
de cancer de mama MCF?7 y de Fibroblastos Asociados
a Carcinoma F88 (CAF-F88) y se analiz6 la expresion
de miRs en un modelo murino de cancer de mama en
el contexto de dietas rica en fructosa (PBA), rica en
grasas (PCS) y con una mezcla de ambas (PBA+PCS).
La determinacién de miRs se realiz6 por PCR
cuantitativa. Se observé sobrexpresiéon de OncomiRs
y disminuciéon en la expresion de miROncosups.
En células MCF7 la expresiéon de miRs fue afectada
principalmente porel tratamientoconF+AP.Encélulas
CAF-F88 se observo sobrexpresion de OncomiRs con
el tratamiento con AP y disminucion de miROncosups
con el tratamiento con F+AP. En suero del modelo
experimental murino, se observd un incremento
significativo del OncomiR miR21 y una disminucién
del miR-Let7a, Oncosupresor en el grupo tratado con
la dieta PBA+PCS. Las modificaciones en la expresion
de miRs en relacion a componentes nutricionales y
dietas observadas demuestran la participaciéon de
los miRs como uno de los mecanismos moleculares
regulatorios subyacentes que promoverian el
desarrollo de procesos tumorales.
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VARIANTES CHEK2 EN CANCER
HEREDITARIO. PRESENTACION DE
SEIS FAMILIAS NO RELACIONADAS
CON CANCER DE MAMA Y TIROIDES
ASISTIDAS EN CORDOBA

Perotti R}, A. Sturich'?, A. Chaves/, A. Del Castillo® L. Martinez?,
N. Rossi? M. Zeballos?, C. Montes'?3. 'Hospital de Nifos de
Cérdoba, Argenting; 2Fundacion para el Progreso de

la Medicina, Cérdoba, Argenting; 3Instituto Modelo de
Ginecologia y Obstetricia, Cérdoba, Argentina. E-mail:
romperotti@hotmail.com

CHEK2 es un gen de mediana penetrancia
asociado a cancer hereditario. Estan descriptas
variantes fundadoras responsables de la clinica. El
asesoramiento genético es complejo. Describimos seis
familias no relacionadas con variantes patogénicas y
probablemente patogénicas en CHEK2: 1) mujer de 48
anos, carcinoma ductal invasor de mama unilateral,
luminal B Her2positivo, familiares de 2° con cancer de
mama y ovario, CHEK2: c.483_ 485del probablemente
patogénica; 2) mujer de 50 afios, carcinoma ductal
invasor de mama unilateral luminal A, familiares de
1° y 2° con cancer de mama, CHEK2: c.483_ 485del
probablemente patogénica; 3) mujer de 46 afios,
carcinoma ductal invasor de mama unilateral luminal
B, etnia alemana, familiares de 1° con cancer de
mama, CHEK2: c.470T>C patogénica; 4) mujer de 33
afios, carcinoma ductal invasor luminal B, familiares
de 1° y 2° con cancer de mama, antelacién clinica,
CHEK2: delecién de los exones 4 y 5 probablemente
patogénica; 5) mujer de 41 afios, cancer ductal invasor
de mama bilateral luminal A, familiares de 1° y 2°
con cancer papilar de tiroides, de ampolla de Vater
y prostata, CHEK2: delecién de los exones 10 al 14
patogénica; 6) mujer de 35 afios, cancer papilar de
tiroides, familiares de 1° y 2° con cancer de mama y
colon, CHEK2: c.599T>C patogénica. Se evidencio:
edad media de presentacion de 42,1 afios, agregacion
familiar en todos los casos, mayor penetrancia
acorde al aumento de familiares afectos, una variante
fundadora y antelacion del fenotipo en generaciones
sucesivas. Se recomendo vigilancia activa para cancer
de mama, colon, rifidn, prostata y tiroides.
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VARIANTES E6350G Y LINAJE D DEL
VPH16 COMO FACTOR DE RIESGO EN EL
DESARROLLO DE CANCER CERVICAL

Frutos Bottega D.R., M.E. Totaro'?, M.A. Rojas!, J.A. Gili?3, 1.
Badano'2. 'Laboratorio de Biologia Molecular Aplicada,
InBioMis, FCEQYN, UNaM, Misiones, Argenting; 2Consejo
Nacional de Investigaciones Cientificas y Técnicas,
Argenting; *Laboratorio de Epidemiologia Genética,
Direccion de Investigaciéon CEMIC-CONICET, Buenos Aires,
Argentina. E-mail: dayanafrutos@gmail.com

El rol de las variantes genéticas del Virus Papiloma
Humano tipo 16 (VPH16) en el desarrollo de cancer de
cervical (CC) es motivo de continuos estudios. Entre
estos, el polimorfismo T/G en la posicion 350 del
oncogén E6 (E6350G) y el Linaje filogenético D han
sido indicados como potenciales factores de riesgo
oncogénico. El objetivo fue realizar una revision
sistematica y meta analisis para evaluar la asociacion
de estas variantes y el desarrollo de CC a nivel mundial
yregional. Seempled el protocolo Prisma. Brevemente,
la revision sisteméatica en PubMed y Lilacs permitié
recuperar 3.489 articulos, de los cuales 40 pudieron
ser valorados para la extraccion de datos. La muestra
analizada consistié de 3.679 mujeres, incluyendo
676 mujeres sin lesiones, 838 casos de lesiones de
bajo grado (LSIL) y 2.165 casos de lesiones de alto
grado (HSIL). Los estudios pertenecian a 22 paises
que fueron agrupados en dos regiones geograficas
mayores, América y Eurasia. Para la variante E6350G
no se encontré asociacion significativa para ninguna
region, mientras que para la variante de Linaje D esta
asociacion fue a nivel global de OR=2,17 [IC del 95%
(1,43 — 3,30)], en América de OR= 6,72 [IC del 95%
(2,98-15,17)] y no significativos para Eurasia OR= 1,11
[IC del 95% (0,65- 1,88)]. En conclusion, se confirmé
el rol de la variante D a nivel mundial y regional, sin
embargo, su rol en la poblacién europea no estaria
comprobada. La identificacion de variantes de mayor
riesgo oncogénico sigue siendo necesaria para el
monitoreo de las pacientes de alto riesgo en nuestro
pais.
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PROGRAMA DE CANCER HEREDITARIO
(PRO.CAN.HE.): 25 ANOS DE
EXPERIENCIA EN ESTUDIOS GENETICOS
PARA UN REGISTRO DE REFERENCIA EN
ARGENTINA

Soarez J'?, F. Lohmann'?, M.C. Riggi'}, M.L. Gonzalez'4, P.
Kalfayan!, A. Ferro!, T. Pifiero'?, C. Vaccaro', W. Pavicic'?
'Programa de Cancer Hereditario (Pro.Can.He.), Hospital
Italiano de Buenos Aires, CABA, Argenting; ZInstituto de
Medicina Traslacional e Ingenieria Biomédica (IMTIB),
Hospital Italiano de Buenos Aires (HIBA)-Instituto Universitario
Hospital Italiano de Buenos Aires (IUHI)-Consejo Nacional
de Investigaciones Cientificas y Técnicas (CONICET),

CABA, Argenting; *Servicio de Ginecologia del Hospital
Italiano de Buenos Aires, CABA, Argenting; “Servicio de
Gastroenterologia del Hospital Italiano de Buenos Aires,
CABA, Argentina. E-mail: julieta.soarez@hospitalitaliano.org.
ar

El programa multidisciplinario de cancer hereditario
del HIBA se establecié en 1996. El objetivo es informar
nuestra experiencia sobre el alcance de los estudios
genéticos en el manejo e identificacién de familias-
individuos en riesgo y contribuir con la investigacién
genética-traslacional. Se realizd asesoramiento
y estudio genético a 428 casos de 344 familias,
constituidas por 1.721 individuos afectados por
cancer (747 vivos) y 1.715 familiares en riesgo. Para
sindromes de cancer colorrectal (CCR), 38,1% tenian
criterio sospecha para Lynch (ACI-II o Bethesda) y
16,6% Polipésicos (SP); 5,4% historia familiar CCR
sin criterio y 3,5% CCR con otros tumores. Otros
tumores: mama-ovario 13,3% (CMO), renal 5,4%
(CR), pancreas 2,6%, prostata 1,9%, endometrio
1,7% (CE) y menos frecuentes 11,5%. En 107
familias se determind variante genética causal y de
significado incierto (VUS) en 69, 164 dieron negativas
y cuatro variantes “Risk Factor”. El analisis dirigido
a familiares en riesgo detectd 45/84 portador. Los
principales genes con variantes causal y VUS fueron
MSH2 14,3%, MLH1 13,5%, BRCA1/2 9,4%, APC 9%,
ATM 5,3%, CHEK2 4,1%, PMS2 3,8% y MSH6 2,6%;
asociados mayormente a CCR, CMO y CE. MUYTH dio
causal homocigota (hm) en cuatro casos (SP/CCR).
Se identificé variante causal en genes de reciente
asociacion a CCR: NTHL1 en cuatro casos (thm) con
Lynch, CCR, ACII o CM. También BLM (CCR/SP),
DICER1 (SP), DIS3L2 (CCR), ERCC2 (CCR/CR), MSH3
(SP)y SMARCA/ (SP-18afios). Los registros son clave
para identificar genes candidatos a predisposicion y
promover la investigacion en VUS en pos de definir
estrategias clinicas eficientes.
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SINDROME DE CRI DU CHAT:
PRESENTACION DE UN CASO CON
CARIOTIPO POCO FRECUENTE

Mugnaini J., M. Maraglia? R. Schumiachkin’. 'Area de
Genética Médica, Subsecretaria de Discapacidad,
Rehabilitacion e Inclusion, Ministerio de Salud de la
Provincia de Cérdoba, Coérdoba, Argenting; 2Unidad de
Cuidado Intermedio Neonatal, Hospital Misericordia,
Ministerio de Salud de la Provincia de Cérdoba, Cérdoba,
Argentina. E-mail: juliamugnaini@gmail.com

El sindrome de Cridu Chat es causado por una deleciéon
parcial o total del brazo corto del cromosoma 5. La
incidencia estimada es de 1:15.000-50.000 recién
nacidos. Las caracteristicas fenotipicas frecuentes
son: bajo peso al nacer, llanto agudo, microcefalia,
hipertelorismo, puentenasalancho, microretrognatia,
retraso psicomotor y retraso mental. Mas del 80%
de los pacientes presentan deleciones de novo y
entre 5-10%, rearreglos heredados. Se presenta el
caso de un paciente de 11 dias de vida, derivado de
la UCI, nacido a término, por parto eutdcico, con
puntaje Apgar de 8-9. El peso, la talla y el perimetro
cefalico eran adecuados para su edad gestacional. Fue
internado con SOG y oxigeno. Se detect6 presencia de
foramen oval permeable y megacisterna magna. Se
constato llanto agudo, hipertelorismo ocular, paladar
ojival, retrognatia y un tumor, posible cele cutdneo
en vertex. La genealogia indica que el propésito es
primer hijo de una pareja sana, con antecedentes
familiares de abortos espontaneos, dificultades
intelectuales y retraso psicomotor. En el propodsito
se observd un cariotipo desbalanceado con un
cromosoma 5 derivado, 46,XY,der(5)t(5;15)(p13;p11)
pat. Como consecuencia, el paciente presenta una
monosomia parcial del brazo corto del cromosoma 5
y una trisomia parcial del brazo corto del cromosoma
15. Se confirma que este cromosoma deriva de la linea
paterna, que presenta una translocacién balanceada
t(5;15)(p13;p11). Al no existir genes codificantes en
el brazo corto del cromosoma 15, se asume que el
fenotipo es causado exclusivamente por la delecién
en el cromosoma 5.
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VALORACION DE UN CASO CON
DIAGNOSTICO MOLECULAR DE
SIGNIFICADO INCIERTO Y FENOTIPO
COMPATIBLE CON MUCOLIPIDOSIS

Martinez J.B, M.B. Rellg, F. Rebagliati, A.P. Solari. Centro
Nacional de Genética Médica, Administracion Nacional
de Laboratorios e Institutos de Salud (ANLIS) “Dr.

Carlos G. Malbrdn”, Buenos Aires, Argentina. E-mail:
martinezjazminbelen@gmail.com

Las mucolipidosis tipo II y III alfa/beta son
enfermedades de depésito lisosomal poco frecuentes,
de herencia autosémica recesiva, que se asocian
a variantes en el gen GNPTAB, localizado en el
cromosoma 12g23.3. La clasificacion depende de
la actividad residual de la enzima GlcNAc-1-
fosfotransferasa. Se presenta una paciente femenina
de cuatro afios, con el fin de interpretar el resultado
del estudio molecular con variantes de significado
incierto (VUS) y correlacionar fenotipo-genotipo.
Se evidencia talla al nacer en -4DS, retraso de
pautas motoras y neuromadurativas con locuela
ausente, facies tosca, baja talla con desproporcion
de segmentos corporales, torax estrecho, abdomen
globuloso e hiperlordosis lumbar, peso: -3DS,
talla: -5DS y perimetro cefalico: -3DS. Presenta
silla turca amplia, cuerpos vertebrales ovoides y
miembros superiores con braquidactilia y metafisis
ensanchadas en radiografias; cariotipo: 46,XX[50]
y ArrayCGH:(1-22,X)x2. Ante sospecha clinica de
enfermedad de depdsito, se realiz6 panel de genes
donde se identificaron, en estado de heterocigosis, dos
variantes en el gen GNPTAB: chr12:101.764.974 C>Ty
chr12:101.830.569 T>G, ambas informadas como VUS.
Las variantes patogénicas en dicho gen se asocian con
mucolipidosis II y I1I. Se realiz6 dosaje enzimatico; el
resultado esta pendiente. La clinica de la paciente es
compatible con mucolipidosis, pese a que las variantes
halladas son actualmente clasificadas como VUS.
Resaltamos el valor del examen fisico y la evaluacién
por genética. Sera necesario evaluar reclasificacion de
dichas variantes como patogénicas.
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EPIDEMIOLOGIA DE TALIPES EN
ARGENTINA

Rebagliati F, P. Barbero? R. Liascovich? M.P. Bidondo? P.
Brun?, B. Groisman? 'Centro Nacional de Genética Médica,
Administracion Nacional de Laboratorios e Institutos de
Salud (ANLIS) “Dr. Carlos Malbran”, Ministerio de Salud

de Argenting; Red Nacional de Anomalias Congénitas
(RENAC), Instituto Nacional de Epidemiologia (INE) Juan
H. Jara, ANLIS “Dr. Carlos Malbrén”, Ministerio de Salud de
Argentina. E-mail: florenciarebagliati@gmail.com

Talipes es una deformidad del pie no reductible, que
se clasifica en equino, calcaneo, varo, valgo y cavo. La
prevalencia mundial es de 1 en 1.000 nacimientos y
es mas frecuente en varones. La mayoria de los casos
son aislados y de origen multifactorial. Esta anomalia
fue asociada a extremos de edad materna en algunos
estudios. Los objetivos de este trabajo fueron estimar
la prevalencia de talipes en Argentina, y describir su
distribucion segtin la regién geogréafica, presentacion
clinica, otras anomalias congénitas asociadas, sexo
y edad materna. La fuente de datos provino de la Red
Nacional de Anomalias Congénitas y de la Direccién
de Estadistica e Informacion en Salud, para el periodo
2009-2021. El criterio de inclusion fue: casos de talipes
equinovaro y calcaneo valgo. Se detectaron 2.176
casos en un total de 2.944.769 nacimientos evaluados
(prevalencia de 7,39 casos cada 10.000 nacimientos).
El tipo mas frecuente fue el talipes equinovaro. Hubo
71% con presentacion aislada. Lasanomalias asociadas
mas frecuentes fueron: cardiopatias y defectos de
cierre del tubo neural. La razén de sexos fue de 1,5:1
(M:F). La prevalencia fue significativamente mas alta
en el noreste argentino (NEA) y también en madres
menores de 15 afios y mayores de 45. Finalmente, para
un total de aproximadamente 500.000 nacimientos
anuales, se esperan unos 370 casos/aflo en el pais. La
mayor prevalencia hallada en la regién del NEA podria
deberse a la mayor proporcién de madres de edades
extremas. Seria necesario corroborar estos resultados
con estudios epidemiolégicos dirigidos a confirmar
esta asociacion.
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ATAXIA ESPINOCEREBELOSA CON
GENOTIPO/FENOTIPO POLIGENICO

Ratti S.G, E.O. Alvarez Toro, E. Allende, C. Della Vedova, G.
Mendoza, S. Marsd. Universidad Nacional de San Luis (UNSL),
San Luis, Argentina. E-mail: silratti@gmail.com

En las ataxias espinocerebelosas el avance tecnoldgico
permitié conocer su etiologia génica en algunas de
ellas. Sin embargo, puede presentarse el caso de que
en el andlisis molecular mas de un gen se encuentre
afectado y la clinica del paciente debe interpretarse
como la resultante de la combinacidon poligénica
alterada. Presentamos el caso clinico de un paciente
de 48 afios de edad, con trastornos de la marcha de dos
aflos de evolucion progresiva, disartria y trastornos
de coordinacién. Se solicité el estudio molecular
de panel de genes para ataxia, cuyo resultado fue el
siguiente: heterocigosidad para la variante LARS2
€.1565C>A, p.(Thr522Asn), clasificada como Variante
Patogénica; heterocigosidad para la variante SQSTM1
c.1175C>T, p.(Pro392Leu), clasificada como factor
de riesgo; heterocigosidad para la variante STUB1
€.524+5G>A, clasificada como Variante de Significado
Incierto (VUS); heterocigosidad para la variante
VPS13D c¢.11967A>T, p.(Lys3989Asn), clasificada
como VUS; heterocigosidad para la variante ABCA2
€.4655C>T, p.(Proi552Leu), clasificada como VUS.
Variantes en el gen STUB1 se relacionan con la ataxia
espinocerebelosa 48. La variabilidad de expresion
fenotipica descrita permite plantear que el paciente
expresa esta enfermedad. Es posible que también
presente algunas de las caracteristicas clinicas
descritas en los fenotipos de las otras variantes
génicas encontradas.
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SINDROME DE SOTOS Y APENDICITIS
NEONATAL; REPORTE DE UN CASO

Perotti R, A. Chaves', A. Sturich', A. Sferco? C. Montes'.
Division Genética Médica, Hospital de Nifios de la
Santisima Trinidad de Cérdoba, Cérdoba, Argenting;
2Servicio de Cirugia Hospital de Nifios de la Santisima
Trinidad de Cérdoba, Cordoba, Argentina. E-mail:
montesceciliadelcarmen@gmail.com

Elsindrome de Sotos (SS) es una entidad caracterizada
por facie tipica, sobrecrecimiento con macrocefalia
y discapacidad intelectual variable. La apendicitis
neonatal (AN) es muy rara con una incidencia
de 0,04-0,2% no descripta en este sindrome. Se
presenta el caso clinico de un varén de 11 meses
sin antecedentes prenatales, parto eutdcico, 36
semanas RNPT/AEG, antropometria acorde, puntaje
de Apgar 8-9. Al nacer fue internado por déficit de
succion e irritabilidad, al 3° dia presenté mal estado
general con heces sanguinolentas y abdomen agudo;
se realizd laparotomia exploradora: apendicitis
gangrenosa con plastron; se descart6: enterocolitis
necrotizante, enfermedad de Hirschsprung, Fibrosis
Quistica. Genealogia, segundo hijo de una pareja no
consanguinea, padres jovenes y sanos, hermandad
un varén sano. Evoluciona con fallo de crecimiento,
retraso psicomotor severo y dismorfias. Examen
fisico P/E: DS -4.1, T/E: DS: -3.66, PC: percentilo10;
hipotonia axial, mala conducta visual, dolicocefalia,
frente prominente, orejas y boca grandes, paladar
ojival, manos y pies grandes con pliegues marcados,
movimientos distonicos en extremidades, escoliosis.
Neuroimagenes sin ventriculomegalia. Cariotipo: 46,
XY; exoma clinico variante probablemente patogénica
heterocigota en NSD1 (c.3231del)(p.Leu1078Ter)
no descripta hasta la fecha, diagnéstico de SS. El
propdsito al nacimiento no mostré un fenotipo
clasico. La ausencia de sobrecrecimiento y el retraso
del desarrollo severo, podria atribuirse al genotipo;
la AN se podria asignar a un trastorno de la motilidad
intestinal; se deberia evaluar patologia genética ante
el diagndstico de AN.
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ESTUDIO GENETICO INTEGRAL MEDIANTE
WES Y MLPA DE UNA FAMILIA CON
SINDROME DE WAARDENBURG TIPO 2.
CORRELACION CON EL FENOTIPO

Lotersztein V., A. Izquierdo? P. Buonfiglio®, A. Lagoia
Alcayaga# R. ValdeZz', AB. Elgoyhen?, V. Dalamoén?. 'Servicio
de Genética, Hospital Militar Central “Cirujano Mayor
Cosme Argerich”, Buenos Aires, Argenting; 2Unidad de
Investigacion Traslacional del Hospital de Nifios Dr. Ricardo
Gutiérrez, Buenos Aires, Argenting; SLaboratorio de Fisiologia
y Genética de la Audicion, Instituto de Investigaciones en
Ingenieria Genética y Biologia Molecular (INGEBI), Buenos
Aires, Argenting; “Servicio de Otorrinolaringologia, Hospital
Militar Central “Cirujano Mayor Cosme Argerich”, Buenos
Aires, Argentina. E-mail: vlotersztein@yahoo.com.ar

El sindrome de Waardenburg (1/42.000) es un
grupo de enfermedades hereditarias en donde los
pacientes presentan hipoacusia neurosensorial
(HNS) congénita de grado variable y alteraciones
pigmentarias en piel, cabello y ojos. Dicha patologia
corresponde al 5% de HNS sindrémica, siendo la
causa mas frecuente de herencia dominante. El
sindrome es causado tanto por mutaciones puntuales
como alteraciones en el nimero de copias (CNVs), por
lo que su estudio justifica la combinacién de varias
técnicas moleculares. Se presenta una familia de tres
generaciones en la que la abuela, la madre y dos de
sus tres hijos presentan HNS de moderada a severa
y heterocromia del iris. El objetivo del trabajo fue
identificar la variante genética causal de la patologia
en la familia mediante secuenciaciéon exémica masiva
y MLPA. Se analizaron los genes EDN3, EDNRB, KITLG,
MITF, PAX3, SNAI2 y SOXi10 relacionados con las
cuatro formas del sindrome (tipo I aIV) sin identificar
variantes puntuales luego del proceso de filtrado
y priorizacién. Utilizando la herramienta DECoN
sobre los datos crudos, se identific6 una delecion
heterocigota del gen SOX10. Dicha alteracion se valid6
mediante MLPA en todos los afectados de la familia.
El estudio de segregacion no sélo permitié confirmar
la delecién de todo el gen SOX10 en forma heterocigota
sino correlacionar el genotipo y el fenotipo en
la familia. Se destaca la importancia del trabajo
multidisciplinario desde el aspecto clinico, molecular
y bioinformatico para arribar al diagnéstico certero
que conlleva al correcto prondstico y seguimiento de
la familia.
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RELACION FENOTIPO-GENOTIPO EN
VARIANTE PTPNII:C.794G>A: UNA
PRESENTACION CLINICA DISTINTA DEL
SINDROME DE NOONAN

S. Ripodas, JM. Alvarez Arancedo, M. Serra, C. Martinez
Centro Nacional de Genética Médica, CABA, Argentina.
E-mail: santiagoripodas7@gmail.com

Distintas variantes en el gen PTPN11 estan asociadas
al sindrome de Noonan. Este sindrome se encuentra
ampliamente descripto con un fenotipo clasico
(baja talla postnatal, orejas bajas rotadas posterior,
hendiduras palpebrales descendentes, cuello
corto, cardiopatia, discapacidad intelectual, etc) y
expresividad variable. Se presenta un paciente con
una variante en PTPN11 y se comparan los hallazgos
clinicos con los previamente detallados en la
bibliografia. Consulta un nifio de 6 afios, derivado
por antecedente de RCIU, baja talla (pc 3 para un
rango objetivo genético de pc 10-25) y microcefalia
(-3 DS). Al examen fisico presenta: microcefalia, baja
talla, bajo peso, hiperlaxitud articular, cara redonda,
frente amplia, cejas rectas con sinofris, hendiduras
palpebrales horizontales, filtrum largo, labios
finos y poco tejido celular subcutaneo. No presenta
discapacidad intelectual ni otras malformaciones
asociadas. Se realizd cariotipo con resultado
normal (46,XY[20]) y un exoma clinico en el que se
encontrd la variante PTPN11:c.794G>A p.(Arg265Gln)
en heterocigosis. La misma estd reportada como
patogénica en las bases de datos. Si bien dicho gen se
encuentra relacionado al sindrome de Noonan, esta
variante se diferencia por presentar caracteristicas
clinicas que difieren de la presentacion clasica. En la
bibliografia internacional se encuentra reportada una
familia con esta variante y fenotipo muy similar al de
nuestro paciente. El objetivo del trabajo es ampliar la
descripcion del fenotipo y aportar informacion sobre
la expresividad variable de esta patologia.
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REPORTE DE CASO CLINICO DE
SINDROME DE BOUDIN-MORTIER

Flores P.D/, C.E. Bobadilla? AN. Trigo'?, J.E. Dipierri’. 'Hospital
Materno Infantil “Dr. Héctor Quintana”, Jujuy, Argentina;
2Argenyx Genética Aplicada, Jujuy, Argentina. E-mail:
carolina.bobadilla89@gmail.com

El sindrome de Boudin-Mortier es un trastorno
autosémico recesivo caracterizado por estatura
alta, aracnodactilia, primer dedo de los pies
desproporcionadamente alargado, epifisis multiples
en manos y pies, hiperlaxitud articular y dilatacion
de la raiz adrtica. Es causado por una mutacion
homocigota o heterocigota compuesta en el gen NPR3
del cromosoma 5p13. El objetivo de esta presentacion
es analizar las caracteristicas clinicas y moleculares
de este sindrome del cual se han descrito solo cuatro
casos. Se estudié el caso de un nifio de 13 afios, tltimo
hijo de una hermandad de tres y de una pareja sana
no consanguinea; edad materna 34 afios y edad
paterna 37 afios. Al examen fisico presentaba: talla
de 182 cm (>3DS), pectum excavatum, aracnodactilia
de manos, dedos del pie alargados (especialmente
el primer dedo), insuficiencia tricuspidea leve y
radioldgicamente epifisis multiples, particularmente
en el primer ortejo. El andlisis de exoma completo
por NGS (Next Generation Sequencing) informé
la presencia de dos variantes en heterocigosis en
el gen NPR3, una patogénica (c.1196delG) y una de
significado incierto (c.1228G>A), por lo tanto, se
trata de un heterocigota compuesto para este gen. La
descripcién clinica se correlaciona con la descripta en
la bibliografia. En particular, la presencia de epifisis
adicionales en las manos y los pies es un signo clinico
relevante que permite al médico realizar el diagnéstico
diferencial con otras enfermedades hereditarias del
tejido conjuntivo caracterizadas por estatura alta y
alteraciones cardiovasculares, como el sindrome de
Marfany el sindrome de Loeys-Dietz.
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SINDROME TRAF7: AMPLIANDO EL
ESPECTRO CLINICO-MUTACIONAL

Tardivo A, M.E. Heis Mendoza? A.C. Lugones!, NM. Aguirre!,

M. Marti®4. Bitgenia, CABA, Argenting; ?Instituto de Genética
Humana, Parque de la Salud, Posadas, Misiones, Argentina;
SDepartamento de Quimica Bioldgica, Facultad de Ciencias
Exactas y Naturales, Universidad de Buenos Aires (FCEyN-
UBA), CABA, Argenting; “Instituto de Quimica Bioldgica de

la Facultad de Ciencias Exactas y Naturales (IQUIBICEN),
CONICET, CABA, Argentina. E-mail: dra.tardivo@gmail.com

Variantes en linea germinal en el gen TRAF7 (factor
asociado al receptor de TNF7) se han identificado en
alrededor de 50 pacientes con retraso en el desarrollo
y anomalias cardiacas, faciales y digitales. El objetivo
de este trabajo fue describir el fenotipo y el genotipo
asociado a TRAF7 en un paciente, ampliando el
espectro clinico mutacional. Presentamos el caso de un
paciente masculino de un afio, con hipertricosis, cejas
arqueadas, pestafias largas, microretrognatia, orejas
bajasyrotadas, manosy pies pequefios, braquidactilia,
pliegues palmares unicos, e hiperpigmentacién
cutanea que sigue lineas de Blaschko. Asocia ademas
retraso global del desarrollo, retraso de crecimiento,
reflujo gastroesofagico y antecedente de ductus
arterioso permeable. Se realizé analisis gendémico
utilizando tecnologia de secuenciacién masiva,
identificAndose la variante NM_ 032271.3:¢.1567G>T
- p.(Val523Leu), clasificada como VUS de acuerdo
a la evidencia disponible a la fecha. Se comparo el
fenotipo evidenciado por el paciente con lo reportado
en literatura (n=51), que incluye un amplio espectro
fenotipico que asociadismorfias,anomalias cardiacas,
renales y trastorno del desarrollo en la mayoria de los
pacientes. A la fecha, ningtin paciente fue informado
previamente con anomalias pigmentarias cutaneas.
Este caso contribuye a ampliar el espectro fenotipico
asociado a este gen. Dado que las manifestaciones
clinicas asociadas a variantes en TRAF7 se solapan con
otros sindromes, identificar la etiologia del cuadro
es esencial para adecuar el seguimiento de estos
pacientes.
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SINDROME 3M TIPO 1: REFLEXIONES
SOBRE UNA PATOLOGIA MUY POCO
FRECUENTE A PROPOSITO DE UN CASO

Costa M2, M.V. Freire!, P.A. Alimazan!, J.I. Navarro'2 'Servicio de
Genética, Hospital Provincial Neuquén, Neuquén, Argenting;
’Facultad de Ciencias de la Educacion, Universidad
Nacional del Comahue, Rio Negro, Argentina. E-mail:
mailencosta89@gmail.com

Los pacientes con baja talla desproporcionada y
dismorfias representan un desafio diagnéstico
clinico-radioldgico, siendo importante la realizacién
de estudios moleculares. Presentamos el caso de
un nifio con sindrome 3M tipo 1, entidad muy poco
frecuente, con sélo 200 casos reportados en la
literatura. Setratadeunnifiodedosafiosycincomeses,
5° hijo de pareja sana que niega consanguinidad, con
hermanos sanos y antecedente de RCIU. Al examen
present6 macrocefalia, hipoplasia mediofacial, facies
triangular, cuello corto, baja talla severa (-6,6DS),
acortamiento rizomélico de miembros, térax corto,
braquidactilia, clinodactilia de 5° dedos, anomalia de
pliegues, hiperlaxitud articular y talones procidentes;
sin anomalia de o6rganos internos. RX mostraron
compromiso metafisario, huesos largos delgados,
costillas horizontalizadas, braquidactilia y caderas
pequeiias. El cariotipo fue normal. En panel de genes
para Displasias Esqueléticas se identific6 una variante
patogénica en homocigosis en gen CUL?7, asociada al
sindrome 3M tipo 1, coincidente con el fenotipo del
nifio. Dadas las caracteristicas de la variante, se volvid
a indagar sobre la posibilidad de consanguinidad y
surgi6 el dato de parentesco entre los padres. Sus
estudios estan pendientes. Se resalta la importancia
de solicitar estudios moleculares en casos con baja
talla para arribar a un diagnéstico certero, ayudando
a mejorar el manejo clinico y brindar un adecuado
asesoramiento genético. La cobertura de estos
estudios continia siendo dificultosa, resultando en
una limitante importante en la practica clinica.
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SINDROME DE MICRODUPLICACION
16p13.11: REPORTE DE UN CASO

Vilte M., B. Casali?. 'Hospital Zonal Dr. Ramon Carillo,
Bariloche, Rio Negro, Argenting; Hospital de nifos, Dr.
Ricardo Gutiérrez, CABA, Argentina. E-mail: paolavilte@
yahoo.com

Una microduplicacién de 16p13.11 es una variacion
genética muy rara en la que hay una copia extra
en el cromosoma 16. La banda 16p13.11 contiene
alrededor de 2Mb. Esto representa el 2% del ADN
del cromosoma. La mayoria tienen un tamafio
entre 1.1Mb y 1.65Mb. Se reporta el caso de un nifio
de seis afios con retraso madurativo, hirsutismo y
dismorfias. Producto de la 12 gestaciéon de pareja
no consanguinea. EM:22 y EP:2/ afios Nacido de
embarazo controlado y parto vaginal. EG: 39 semanas.
PN: 3530 g Apgar: 7/9. Egreso hospitalario conjunto.
FEI normal. OEA: normal. A Patol4gicos: convulsiones
generalizadas medicadas con valproico. Examen
fisico: Facies tosca con implantaciéon baja del pelo.
Boca grande con labios gruesos. Orejas grandes de
implantacién baja y lébulo carnoso. Hirsutismo
generalizado en dorso y brazos. Lenguaje escaso.
Estudios complementarios: RMN cerebral quiste
aracnoideo en fosa craneal media izquierda. Ecografia
abdominal: normal. Valoracién cardioldgica: CIA 0OS
chica. PEAT: normal. Hormonas tiroideas: normales
Dosaje enzimatico MPS negativo. Cariotipo: 46;XY.
Rasopatias: negativo. S. de Cantu gen ABCC9 negativo
Exoma clinico dirigido negativo. Microarray:
arr[GRCh37116p13.11(15,493,046-16,303,388)x3.
Microduplicaciéon 16p13.11 de 0,81Mb clasificada
como VUS. De las bisquedas bibliograficas se rescata
un reporte de 45 pacientes con dicha alteracion
cuya clinica incluye numerosas caracteristicas del
propésito como RM, Trastorno del Espectro Autista,
Déficit de Atencién e Hiperactividad y convulsiones,
aunque no concluyentes ya que no hay un fenotipo
especifico descripto.
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EPIDEMIOLOGIA DE LAS MUERTES POR
EPOF EN ARGENTINA

Morales LA, J.E. Dipierri?, A.C. Cardoso Dos Santos?, V.
Ramallo'. 'Instituto Patagénico de Ciencias Sociales y
Humanas “Dra. Florencia Del Castillo” CCT CONICET CENPAT,
Puerto Madryn, Chubut, Argenting; 2Universidad Nacional
de Jujuy, San Salvador de Jujuy, Jujuy, Argenting; *Ministério
da Saude, Brasilia, Brasil. E-mail: ramallo@cenpat-conicet.
gob.ar

En Argentina, las enfermedades poco frecuentes
(EPOF) se definen como aquellas cuya prevalencia es
igual o inferior a 1/2.000 personas (Ley N° 26.689).
Producen un impacto importante en salud publica,
aunque su carga de morbi-mortalidad especifica
permanece desconocida. Estan clasificadas en OMIM
y Orphanet pero existen discrepancias/redundancias
entre ambas bases y, a su vez, con la Clasificacion
Internacional de Enfermedades (CIE10) empleada en
el registro de 6bitos. Este trabajo busca comprender la
tendencia y distribucion de muertes por EPOF (segin
sexo, edad y grupo de enfermedad), analizando todos
los decesos entre 1997-2017 (DIES). Se seleccionaron
882 cddigos CIE10 (previa alineacion ORPHA y OMIM),
calculando la tasa de mortalidad especifica por 1.000.
En el periodo se produjeron 828.476 muertes por
EPOF (13% del total de ébitos) y las tasas mas altas
(191,7/1.000 y 179,7/1.000) se presentaron en los
rangos etarios 56-65 y 0-5 aflos respectivamente.
La proporcion mujer/varén fue de 0,75. Los grupos
de enfermedades segin orden decreciente de sus
tasas fueron neoplasias (90,5/1.000), del aparato
circulatorio (20/1.000), del aparato digestivo
(7,1/1.000), malformaciones (3,4/1.000), en el
periodo perinatal (3/1.000), del aparato respiratorio
(2,4/1.000), neurolégicas (2/1.000), enddcrinas
(0,4/1.000),delasangre(0,3/1.000)yosteomusculares
(0,1/1.000), seguidas, con tasas muy inferiores, por
los grupos de enfermedades clasificadas en capitulos
V, XII, XV, XIV y VII. Se espera que los resultados
constituyan un insumo preliminar para definir
politicas sanitarias y estrategias a favor de las EPOF.
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AYUDA DIAGNOSTICA EN NINOS Y
ADOLESCENTES

Martinez C!, D. Bruque?, V. Lotersztein!, M. Delea? F.
Vazquez! C. Benitez, P. Stockdale'. 'Centro Nacional de
Genética Médica (CENAGEM), CABA, Argenting; 2Unidad
de Conocimiento Traslacional Hospitalaria Patagonica,
Hospital de Alta Complejidad El Calafate - SAM.IC, Santa
Cruz, Argentina. E-mail: florvazquez8l@hotmail.com

Elsindrome de Marfan (OMIM 154700) es un trastorno
del tejido conjuntivo de herencia autosémica
dominante, con incidencia de 1 en 4.000 individuos.
Presentapenetranciacompletayexpresividadvariable.
Es un trastorno multisistémico caracterizado por la
afectacion de los sistemas esquelético, cardiovascular
y ocular. Sus dos signos cardinales son: ectopia lentis
y dilatacion de laraiz adrtica. El diagndstico de Marfan
se basa en la nosologia de Gante, la cual considera:
historia familiar, signos cardinales, clinica y estudio
molecular. La clinica se evalta con un score sistémico,
que resulta positivo al reunirse 7 0 mas puntos sobre
untotal de 20. Sibien puede diagnosticarse a cualquier
edad, como muchas de las manifestaciones clinicas
son dependientes de la misma y no se evidencian
hasta la adultez, se dificulta su diagndstico en la
infancia y adolescencia. Se presenta el caso de un nifio
de siete afios de edad que consulta al CENAGEM por
subluxacion de cristalino bilateral. El nifio no contaba
con historia familiar positiva, el diametro de la raiz
adrtica estaba en el limite superior y el score clinico
reunia sélo 5 puntos. El nifio fue evaluado durante
cinco afios hasta finalmente llegar al diagnéstico
a través de un panel de genes asociados a Sindrome
de Marfan o habito marfanoide. Se detect6 variante
patogénica (missense): ¢.4159T>G p.(Tyr1387Asp) en
heterocigosis en FBN1. Esto demuestra la importancia
del estudio molecular como herramienta diagndstica
en la deteccion precoz de casos en los cuales la clinica
y los antecedentes familiares no alcanzan a ser
definitorios.
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ANALISIS COMPARATIVO DE DISTINTOS
PANELES DE PORTADORES EN MAS DE
1.500 INDIVIDUOS

Fabbro M, M. Galain, E. Caviglig, Y. Diaz, S. Menazz, S. Papier,
C. Ferndndez. Novagen, Cegyr, CABA, Argentina. E-mail:
ceciliafernandez@novagen.com.ar

El estudio de patologias recesivas mediante un panel
de portadores busca identificar individuos o parejas
con riesgo aumentado de tener un hijo afectado
por estas enfermedades, ya sean autosdmicas o
ligadas al X. Actualmente, existen diversos tipos de
paneles de portadores y no hay un consenso sobre
las enfermedades y genes que se deben estudiar. El
objetivo fue comparar cuatro paneles de portadores
utilizados en un centro de reproduccion asistida. Se
incluyeron 1.512 pacientes que fueron estudiados
con alguno de los cuatro paneles utilizados (panel
A: 412, B: 136, C: 589 y D: 375 pacientes). Se llevo a
cabo un analisis comparativo de la cantidad de genes
estudiados, la metodologia, la tasa de portador y las
10 enfermedades mas frecuentes detectadas.Los
paneles A, B, C y D estudiaron 302, 485, 299 y 302
genes, respectivamente. Unicamente 106 genes
fueron estudiados por los cuatro paneles. En cuanto a
la metodologia, el panel A utilizé genotipificacién por
SNP array y el B genotipificacion por NGS, mientras
que los paneles B y D aplicaron secuenciacién masiva
para las regiones de interés. Respecto a la tasa de
portadores, el panel A detectd 38,8%, el B 82,3%, el C
69,4% y el D 78,6%. Se observo variabilidad en las 10
enfermedades mas frecuentes identificadas por cada
panel. Fibrosis quistica y otras condiciones asociadas
a CFTR fueron las tnicas en todos los paneles. La
tasa de portadores varia ampliamente entre los
paneles segun el disefio y la metodologia utilizada.
La heterogeneidad observada es preocupante dada la
importancia de los resultados en la toma de decisiones
reproductivas.
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PARTICIPACION DEL ANTIPORTER
NA+/H+ NHX1 DE Lotus tenuis EN
LA TOLERANCIA A LA SALINIDAD DE
Arabidopsis thaliana

Aguila J., MA. Affinito!, M.A. Maciel?®, M.L. Roldan . Vared!, A H.
Diaz Paleo? F. Salgado®, LP. Galvan®, A. Andrés'®. 'Universidad
Nacional del Noroeste de la Provincia de Buenos Aires
(UNNOBA), Pergamino, Buenos Aires, Argenting; 2Instituto

de Biologia Subtropical — Nodo Posadas (UNaM-CONICET),
Posadas, Misiones, Argenting; *Centro de Investigaciones y
Transferencia del Noroeste de la Provincia de Buenos Aires
(CITNOBA), CONICET-UNNOBA-UNSAdA, Pergamino, Buenos
Aires, Argenting; “EEA INTA Pergamino, Pergamino, Buenos
Aires, Argenting; *Universidad Nacional de San Antonio

de Areco (UNSAdA), San Antonio de Areco, Buenos Aires,
Argentina. E-mail: aguilajulieta@gmail.com

Lotus tenuis es una leguminosa forrajera naturalizada
en los campos bajos de la Pampa Deprimida. El
antiporter vacuolar NHX1 es fundamental en la
tolerancia a la salinidad de numerosas especies por
ser responsable de la compartimentalizaciéon de Na*
envacuolas. El objetivo de este trabajo fue estudiar los
cambios en la tolerancia a la salinidad de Arabidopsis
thaliana al expresar el gen NHX1 de L. tenuis (LtNHX1)
en forma constitutiva. La region codificante se clon6
en el vector pEarleyGate203 y se obtuvieron cinco
lineas transgénicas de A. thaliana mediante inmersion
floral. La expresion del transgén se confirmé por
RT-PCR. Las lineas y el genotipo salvaje (Col 0) se
evaluaron en un DCA bajo tres tratamientos: 0, 50 y
100 mM NacCl. A los 28 dias se midi6 el diametro (D)
y el peso seco aéreo (PSA) y se estim6 un indice de
tolerancia para cada variable (ITD e ITPSA) como el
valor de cada planta en sal sobre la media del control.
También se midi6 el contenido de Na* en raiz y hoja
por fotometria de llama. Se realiz6 ANOVA de dos
vias y test de comparaciones multiples DGC. Cuatro
de las lineas transgénicas presentaron mayores
ITD e ITPSA que Col 0. Se realizé un nuevo analisis
comparativo entre una linea transgénica (L28) y Col
0, disminuyendo la variabilidad de los datos. L28
presentd mayor ITD e ITPSA y se encontrd interaccion
genotipo*tratamiento para PSA y D, con mayores
medias de L28 en 100 mM. Ademas, L28 acumuld
mas Na* en hoja. La expresion constitutiva de LINHX1
incremento la tolerancia a la salinidad y el aumento de
Na* en hoja indicaria mayor actividad del antiporter.
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DETERMINACION DEL MODO DE
HERENCIA DE UNA NUEVA FUENTE DE
RESISTENCIA A SULFONILUREAS EN
ARROZ

Bohl M.J.!, J. Colazo!, G. Breccia??, G. Nestares?®. 'Grupo de
mejoramiento genético de arroz, INTA Concepcion del
Uruguay, Entre Rios, Argenting; ?Facultad de Ciencias
Agrarias, Universidad Nacional de Rosario (UNR), Santa
Fe, Argenting; 3Instituto de Investigaciones en Ciencias
Agrarias de Rosario (IICAR, UNR, CONICET), Santa Fe,
Argentina. E-mail: bohl.melania@inta.gob.ar

Una de las limitantes mas importantes para la
produccion de arroz (Oryza sativa) son las malezas.
Entre las estrategias de control mas efectivas se
encuentra el uso de cultivares con tecnologia de
resistencia a herbicidas. El INTA desarrolld una
nueva fuente de resistencia denominada SUR 15 INTA
mediante mutagénesis quimica, la cual confiere
resistencia a las sulfonilureas (SU). El objetivo de
este trabajo fue determinar el tipo de herencia de
este caracter en la fuente SUR 15 INTA. Se utilizaron
dos lineas progenitoras resistentes (SUR 2037 y SUR
2040) y dos variedades susceptibles (Camba INTA y
Kira INTA) del programa de mejoramiento genético
de arroz de INTA. La resistencia fue evaluada en
estado vegetativo por aplicacién foliar con herbicida
sulfonilurea en la generacién parental, F, y F, de los
siguientes cruzamientos: SUR 2037 x Camba INTA y
SUR 2040 x KiraINTA, incluyendo sus reciprocos. Alos
28 dias post-aplicacion, los individuos se clasificaron
por inspeccion visual en resistentes (R) o susceptibles
(S). Los datos se analizaron a través de la prueba
estadistica Chi-cuadrado. Se observd una proporciéon
3R:1SenlaF, de Camba INTAx SUR 2037y su reciproco
(p>0,05). Para el cruzamiento Kira INTA x SUR 2040
y su reciproco los valores observados ajustaron a una
segregacion de 10R:6S (p>0,05), la cual se explica por
un modelo digénico en el que actian un gen mayor y un
segundo gen que modifica su expresion. Se concluye
que la resistencia a SU en arroz esta controlada por
un gen principal con la presencia de al menos un gen
modificador dependiendo del fondo genético.
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ESTUDIO DE LA RESPUESTA A

LA INFECCION POR Fusarium
graminearum EN Triticum turgidum
ssp. durum: ROL DE UN ARN LARGO NO
CODIFICANTE

Diaz M.L'? D. Soresi!, A. Garayalde®, A. Carrera?“,
'Departamento de Biologia, Bioquimica y Farmacia,
Universidad Nacional del Sur (UNS), Bahia Blanca, Buenos
Aires, Argenting; Centro de Recursos Naturales Renovables
de la Zona Semidrida (CERZOS), Universidad Nacional del
Sur-Consejo Nacional de Investigaciones Cientificas y
Técnicas (CONICET), Bahia Blanca, Buenos Aires, Argenting;
SDepartamento de Matemdatica, Universidad Nacional

del Sur (UNS), Bahia Blanca, Buenos Aires, Argenting;
“Departamento de Agronomia, Universidad Nacional del
Sur (UNS), Bahia Blanca, Buenos Aires, Argentina. E-mail:
mldiaz@criba.edu.ar

Lafusariosisdelaespigadetrigo,causadapor Fusarium
graminearum genera pérdidas en rendimiento y
contaminacién con micotoxinas. En estudios previos
del transcriptoma de trigo candeal, se observo que
existen ARNs largos no codificantes (ARNslnc) que
varian su expresién en respuesta a la infeccién. El
objetivo fue estudiar el rol del ARNInc STRG.246021.1
y su posible gen target a partir de sus perfiles de
expresion en la variedad susceptible Langdon (LN) y
en la linea resistente Langdon(Dic-3A)10 (LND). Se
utilizé como referencia el genoma del cv. Svevo y se
analizd6 mediante qRT-PCR la expresion en espigas
infectadas a las 0, 6, 48 y 72 h post-inoculacién, en
ambos genotipos. El ARNInc STRG.246021.1 tiene
una longitud de 323 pb y se ubica en sentido 5'-
3’en el segundo intrén del gen TRITD2AviGo12380.1,
correspondiente a la O-aciltransferasa (WSD1), en
el cromosoma 2A. El ARNInc se expres6 en ambos
genotipos, siendo significativamente mayor en
LND a las 6 y 48 h con una correlacién altamente
positiva con la expresion del gen TRITD2Av1G012380.1
(p<0,001; r=0,92). El nivel maximo de transcriptos
se observo a las 6 h post-inoculacion. Concluimos
que STRG.246021.1y su potencial target co-expresan,
forman parte de la respuesta temprana a la infecciéon
y poseen expresiéon diferencial entre genotipos
resistentes y susceptibles de trigo candeal. El
ARNInc podria regular positivamente la expresion
de TRITD2Avi1Go12380.1. Dado que la WSD1 participa
de la acumulacién de ceras en la cuticula de plantas,
su induccién seria importante para mantener las
barreras fisicas de proteccion.
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ESTUDIOS DE INESTABILIDAD GENOMICA
EN LINEAS AVANZADAS DE TRICEPIRO
(X Triticosecale Wittmack x X
Agrotriticum Ciferri & Giacom)

Gonzdlez Airas V., E.A. Castillo'? EM. Grassi'?, H.E. Di
Santo'?, MF. Grossi Vanacore!, LE. Aguirre'?, S. Vargas', F.N.
Orozco!.'Genética, Facultad de Agronomia y Veterinaria,
Universidad Nacional de Rio Cuarto, Cérdoba, Argenting;
2nstituto de Investigaciones Agrobiotecnolégicas (INIAB),
UNRC - CONICET, Rio Cuarto, Cérdoba, Argentina. E-mail:
ecastillo@ayv.unrc.edu.ar

La hibridaciéon interespecifica en tricepiros (X
Triticosecale Wittmack x X Agrotriticum Ciferri
& Giacom) genera desequilibrio en la meiosis y
reduccion en la fertilidad del hibrido por inestabilidad
genética. Los objetivos fueron comparar la estabilidad
gendmica de cruzamientos, progenitores femeninos
y progenitores masculinos. Se utilizaron seis lineas
avanzadas (Cayt x SH16/A11, Cayu x SH16/B12, Yagan
x Don Noé/A7, Yagan x Don Noé/A18, Yava x SH16/
A1/, Yavi x SH16/13) obtenidas a partir tres cultivares
de triticales como progenitores femeninos: Cayu-
UNRC, Yagan-INTA y Yavi-UNRC (todos 2n=6x=42),
y dos trigopiros como progenitores masculinos, Don
Noé-INTA (2n=8x=56) y SH16-INTA (2n=6x=42).
Para cada cruza se analizaron entre 150-200 tétradas
y se calculé: nimero de tétradas con microntcleos
(IM), nimero de micrésporas con micronicleos
(IxM) y cantidad de microntucleos por tétrada (CMT).
Se realizaron comparaciones mediante pruebas no
paramétricas. Se observaron diferencias significativas
entre cruzas para IM, siendo Yagan x Don Noé A/7
(73,7+17,8) la que arrojé mayores valores y no se
registraron diferencias entre progenitores femeninos
ni masculinos. Yavi x SH16/13 (39,55+13,61) tuvo el
mayor valor de IxM vy, el mas inestable fue Don Noé
como progenitor masculino y Yagan como femenino.
Los mismos resultados fueron obtenidos con CMT.
Si bien Yagan x Don Noé A/7 contiene mayor IM que
Yava x SH16/13, éste tltimo posee mas micrésporas
aneuploides, lo que provocaria mayor cantidad de
gametas no funcionales. Don Noé produjo mayor
inestabilidad gendémica en su descendencia que SH16.
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RESISTENCIA GENETICA DE
POBLACIONES DE Helianthus annuus
NATURALIZADAS EN ARGENTINA A
Plasmopara halstedii, EL AGENTE
CAUSAL DEL MILDIU DE GIRASOL

Martinez AL, F. Anderson? A. Garayalde?®, P. Sabatini', A.
Presotto'?, A. Gutiérrez?4 F. Herndndez'?, C. Pandolfo'?, M.S.
Ureta'? AD. Carrera' 'Departamento de Agronomia,
Universidad Nacional del Sur, Bahia Blanca, Buenos Aires,
Argenting; 2Centro de Recursos Naturales Renovables
de la Zona Semidrida (CERZOS)-CONICET, Bahia Blanca,
Buenos Aires, Argenting; *Departamento de Matematica,
Universidad Nacional del Sur, Bahia Blanca, Buenos Aires,
Argenting; *Departamento de Biologia, Bioquimica y
Farmacia, Universidad Nacional del Sur, Bahia Blanca,
Buenos Aires, Argentina. E-mail: acarrera@criba.edu.ar

El mildiu de girasol causado por Plasmopara halstedii
es una enfermedad de importancia mundial,
mayormente controlada por genes de resistencia
vertical obtenidos de especies silvestres anuales de
Helianthus, nativas de Estados Unidos. El objetivo fue
caracterizar la respuesta de seis poblaciones locales
naturalizadas de H. annuus a la infeccién por la raza
710 de P. halstedii. Se analizaron 80 individuos por
poblacion. Se estudi6: 1) grado de esporulacion en
parte aérea aplicando tres indices con diferentes
escalas, 2) la presencia del patoégeno en secciones
del hipocétile, 3) la presencia de esporas en raiz. Las
poblaciones locales mostraron amplia diversidad
de dafio y niveles de enfermedad significativamente
menores que los controles cultivados susceptibles.
Se encontraron reacciones a nivel celular (necrosis,
deposito de materiales), identificandose dos tipos de
resistencia: i) el patégeno queda restringido a la base
del hipocétile y ii) el patégeno logra avanzar hasta la
parte superior del hipocétile sin esporular. En todas las
poblaciones se identificaron plantulas resistentes a la
raza 710, con ausencia de esporulacion. La distribucion
de los grados de dafio sugiere una resistencia de tipo
horizontal, que puede combinarse con genes mayores
para prolongar la durabilidad de la resistencia ante la
evolucion del patdgeno. Se propone una nueva escala
de dafio e indice (seis grados, incluyendo plantulas
muertas) paralaevaluaciéon de germoplasmasilvestre.
El estudio representa la primera caracterizacion de H.
annuus naturalizado en Argentina ante infeccién por
P. halstedii.
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ESTUDIO DE LA COMPATIBILIDAD
ENTRE UNA POBLACION DE Solanum
chacoense DEL SE BONAERENSE Y LA
PAPA COMUN

Maune J.F, M.D.LM. Echeverria. Facultad Ciencias Agrarias,
UNMdP, Buenos Aires, Argentina. E-mail: federicomaune@
mdp.edu.ar

La papa comun, Solanum tuberosum L. (2n=4X=48)
(tbr), es uno de los cultivos de mayor importancia
mundial en cuanto a superficie cultivada. Debido
a su estrecha base genética, es de especial interés
la introgresion de genes de especies silvestres
mediante cruzamientos controlados. En este marco,
se estudid6 una poblacion espontianea de papa
silvestre, morfolégicamente afin a S. chacoense
Bitter (2n=2x=24) (chc), que crecia como maleza en
un lote de la EEA INTA Balcarce, y que presentaba
caracteristicas de interés agrondémico y genotipos
con alta produccién de granos de polen con el nimero
cromosomico no reducido (“2n”). Para estudiar
su habilidad para cruzarse con tbr, se realizaron
cruzamientos controlados entre diez genotipos de chc
seleccionados por tener alta produccion de gametos
“2n” (entre 3,25% y 12,13%) y cinco cultivares
comerciales de tbr. Se obtuvieron pistilos polinizados
de dichos cruzamientos para la observacion de la
compatibilidad polen-pistilo. De 70 cruzamientos
llevados a cabo, se obtuvieron semillas en tres, en dos
de los cuales chc actué como progenitor femenino.
Entre los cruzamientos sin semilla, se observé tanto
incompatibilidad a distintos niveles del pistilo como
compatibilidad en el pistilo. Si bien en la poblacién chc
estudiada existen genotipos que pueden ser usados
para introgresar genes en tbr, queda por estudiar
la viabilidad de las semillas obtenidas asi como las
barreras a la hibridacion presentes entre dichas
poblaciones.
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REGIONES GENOMICAS ASOCIADAS A
VIDA POSCOSECHA DEL FRUTO EN UNA
F, PROV’ENIENTE DEL CRU?AMIENTO
ENTRE LINEAS CASI ISOGENICAS DE
TOMATE

Brulé F.F.S.!, V. Cambiaso'?, G.R. Rodriguez'? J.H. Pereira Da
Costa' 'Instituto de Investigaciones en Ciencias Agrarias
de Rosario (IICAR) - CONICET, Campo Experimental Villarino,
Zavalla, Santa Fe, Argenting; 2Catedra de Genética,
Facultad de Ciencias Agrarias, Universidad Nacional de
Rosario, Zavallg, Santa Fe, Argentina. E-mail: brule@iicar-
conicet.gob.ar

Se cuenta con lineas casi isogénicas (NILs) que portan
introgresiones de la accesion silvestre LA0722 (P) de
Solanum pimpinellifolium en el contexto genético del
cultivar Caimanta (C) de S. lycopersicum. El objetivo
fue identificar regiones genémicas asociadas a la vida
poscosecha (VP) del fruto a partir del cruzamiento
entre dos NILs de tomate con alta VP. Se evalu6 una
poblacién F, de 90 plantas derivada del cruzamiento
entre las NILs N034 y N327. Se usaron como testigos
10 plantas de cada NIL y su F,. Se midié la VP en seis
frutos por planta (N=720) y se genotipificé con dos
marcadores moleculares de tipo InDel en los cromo-
somas 8 (IND8-0357 e IND8-4649) v 9 (IND9-6419
e IND9-6466). Se compararon los valores medios
por Kruskal Wallis entre progenitores. La heredabi-
lidad en sentido amplio (H2) se estimd por el méto-
do de ANOVA. Se probé segregacion mendeliana para
cada marcador por x2 y la asociacién entre VP e InDels
por prueba de Wilcoxon. No se encontraron diferen-
cias significativas entre NILs pero si entre NILs y su
F,(p<0,01). Entre plantas F, se encontraron diferen-
cias significativas (p<0,01), siendo H> para VP de 0,58.
Todos los InDels ajustaron a una segregacion 1:2:1 (x2
cal.< 5,99). Se detectd asociacion entre el IND8-4649
y VP (p<0,05) con las plantas heterocigotas mostran-
do mayor VP (20,2 + 2,91 dias) que se diferenciaron
significativamente s6lo de las homocigotas como C
(10,68 + 1,55 dias). La region del cromosoma 8 marca-
da por el IND8-4649 (introgresada en N327), mostrd
asociacion y prolong6 la VP en condicion heterocigota
respecto al homocigota como C.
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IDENTIFICACION DE RETROELEMENTOS
TIPO LTRIN SILICO Y SU DISTRIBUCION
CROMOSOMICA EN Solanum
lycopersicum L.

Yafez Santos A. Centro de Investigaciones de la Gebsfera
y Biosfera (CIGEBIO), CONICET-UNSJ, San Juan, Argentina.
E-mail: anahimyanez@gmail.com

El tomate (Solanum lycopersicum L.) es una hortaliza
de gran valor econémico, perteneciente a la familia
de las Solanaceas. Esta planta cuenta con numerosos
cultivares comerciales y silvestres. El tomate tiene
un ndmero cromosoémico de 2n=24 y un tamafio
gendmico de 0,95 Gb. Una parte del genoma esta
compuesto por retroelementos del orden LTR (Long
Terminal Repeats), los cuales tienen potencial como
marcadores moleculares para distinguir variedades.
En nuestro estudio, realizamos una anotaciéon de
retroelementos LTR en todo el genoma del tomate
utilizando criterios estructurales, funcionales y de
tiempo de insercién para identificar retroelementos
potencialmente activos (completos e intactos).
Destacamos las familias GypsySL_ 01 (clado Del) y
CopiaSL_ 37 (clado TAR). Con el objetivo de comparar
la distribucién y la abundancia relativa de estas
familias en tomate, disefiamos cebadores especificos
para la region codificante de estos retroelementos
y los utilizamos como sondas de Hibridacién in situ
Fluorescente (FISH). Nuestros resultados sugieren
que existe una distribuciéon diferencial de dichos
retroelementos en el ADN cromosémico entre los
cultivares evaluados. El patrén de hibridacién se
utilizé6 para comparar los cariotipos en cultivares
comerciales (Heinz, Rio grande, Caroca) y accesiones
criollas (560 y 3832). Esta informacién es relevante
para caracterizar la diversidad genética presente en
el genoma de tomate, ofreciendo un recurso valioso
para la genémica comparativa, el etiquetado de
transposones v el disefio de marcadores moleculares
especificos de cultivares en tomate.
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RESPUESTA DIFERENCIAL DE
ACCESIONES SILVESTRES Y CULTIVADAS
DE TOMATE (Solanum spp.) AL
GERMINAR EN SOLUCIONES DE
DIFERENTE CONCENTRACION SALINA

Cambiaso V.2 J.I. Ingaramo? J.H. Pereira Da Costa'?, G.R.
Rodriguez'? 'Instituto de Investigaciones en Ciencias
Agrarias de Rosario (IICAR ~CONICET-UNR), Zavalla, Santa
Fe, Argenting; 2Catedra de Genética, Facultad de Ciencias
Agrarias, Universidad Nacional de Rosario, Zavalla, Santa Fe,
Argentina. E-mail: cambiaso@iicar-conicet.gob.ar

En tomate (Solanum spp.) la germinacion y las etapas
iniciales son las mas sensibles a la alta concentracién
salina. El objetivo fue evaluar en una coleccién de
15 genotipos cultivados (GC) y siete silvestres (GS)
de tomate la respuesta a soluciones con diferentes
concentraciones de sales durante la germinacién. Se
evalud el porcentaje de germinacion (PG) y el peso
fresco (PF) de las plantulas a los 15 dias de la siembra
en seis tratamientos con diferente concentracién
salina (TS): To agua destilada (0,02 ms/cm); T1
agua de 6smosis (0,08 ms/cm); T2 agua freatica
(1,88 ms/cm); T3 soluciéon 50 mM de NaCl (4,48 ms/
cm); T4 soluciéon 100 mM de NaCl (7,55 ms/cm) y T5
solucion 150 mM de NacCl (10,19 ms/cm). En camaras
de crecimiento se sembraron seis repeticiones por
genotipo compuestas por 10 semillas envueltas en
toallas de papel humedecidas con 2 ml de solucién. Se
comparo por la prueba de Kruskal-Wallis (p<0,05) el
PGy PF entre GC y GS y para cada genotipo respecto
de su control To. El disefio fue completamente al azar
con arreglo factorial, considerando como factores
independientes a genotipos y TS. Los GC presentaron
mayor PGy PF que los GS para To, T1y T2 mientras que
para T3, T4 y T5 no hubo diferencias. La comparaciéon
por genotipo respecto de T0 permitié agrupar tanto
a GC como a GS en tres categorias de tolerancia a
salinidad durante la germinacion en baja, media y alta
segln si su PG se vio afectado a partir de T3, T4 0 T5
respectivamente. Para PF no hubo diferencias. Existe
variabilidad entre los genotipos de la coleccion para
PG en soluciones con diferente concentracion de sales.
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IDENTIFICACION DE REGIONES
GENOMICAS ASOCIADAS A
MORFOLOGIA DE FRUTO POR ANALISIS
DE GRUPOS SEGREGANTES EN UN
CRUZAMIENTO INTRAESPECIFICO DE
TOMATE

Godoy F.N.I!, D.V. Vazquez'?, V. Cambiaso'?, J.H. Pereira Da
Costa’?, G.R. Rodriguez'? lInstituto de Investigaciones en
Ciencias Agrarias de Rosario (IICAR ~-CONICET-UNR), Zavallg,
Santa Fe, Argenting; 2Catedra de Genética, Facultad de
Ciencias Agrarias, Universidad Nacional de Rosario, Zavallg,
Santa Fe, Argentina. E-mail: godoy@iicar-conicet.gob.ar

En tomate (Solanum lycopersicum L.) los genes SUN,
OVATE, SOV1 y FS8.1 controlan la forma del fruto
en el plano proximo-distal. En un cruzamiento
interespecifico entre el cultivar Rio Grande y una
accesion silvestre se comprobd que el caracter
indice de forma de fruto (IF= altura/didmetro) es
mayormente controlado por FS8.1 y una region
ubicada en la base del cromosoma (cr) 2. En este
trabajo se busco validar estos QTLs determinantes de
IF e identificar nuevas regiones asociadas al caracter
mediante la metodologia de QTL-seq. Se evaluaron
200 plantas F, derivadas del cruzamiento entre dos
cultivares que portan alelos iguales en los genes de
forma conocidos, excepto en FS8.1: Rio Grande (fs8.1-
/-) vy LYC1907 (fs8.1+/+). Se analiz6 molecularmente
FS8.1 en la poblacion. Se crearon tres grupos de 15
plantas homocigotas para FS8.1: dos grupos fs8.1+/+,
con IF bajo y alto respectivamente, y un grupo fs8.1-
/- con IF alto. Se compard por prueba de t el IF medio
entre grupos. Se secuenciaron sus genomas completos
y se alinearon al genoma de referencia (SL4.0). Se
detectaron polimorfismos y por QTL-seq se buscaron
regiones gendmicas asociadas a IF. La poblacién
F, presentd segregaciéon molecular para FS8.1. Los
grupos se diferenciaron significativamente por su
IF. Entre los 801.363 SNPs detectados, se encontraron
asociaciones a IF en el cr 8 (en una region cerca de
FS8.1), en el cr 2 (en regiones distales a la esperada) y
también en los cr 3, 7y 9. Se pudo validar el gen FS8.1
pero no la region del cr 2. Ademas, se encontraron
nuevas regiones en otros cromosomas que se
asociaron aIF.
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HERENCIA PARA VIDA POSCOSECHA'Y
PESC} DEL FRUTO EN F, Y RETROCRUZAS
RECIPROCAS DE UN CRUZAMIENTO
INTERESPECIFICO DE TOMATE

Perez Marder HE!, JH. Pereira Da Costa'?, G.R. Rodriguez'?, V.
Cambiaso' 'Instituto de Investigacion en Ciencias Agrarias
de Rosario (IICAR-CONICET-UNR). 2Cétedra de Genética.
Facultad de Ciencias Agrarias. Universidad Nacional de
Rosario. Campo Experimental Villarino, Zavalla, Santa Fe,
Argentina. E-mail: perezmarder@iicar-conicet.gob.ar

La evaluaciéon simultinea de poblaciones basicas
resultantes de un cruzamiento reciproco logra
discernir los determinantes genéticos para caracteres
de fruto en tomate. El objetivo fue caracterizar
poblaciones reciprocas para caracteres de calidad de
fruto. Se analizé la herencia para la vida poscosecha
(SL) y el peso (FW) caracterizando a Caimanta (C)
de Solanum lycopersicum, la accesion LA0722 (P) de
S. pimpinellifolium, 1a F, CxP, la F, PxC, ambas F, y las
cuatro retrocruzas (BC). Se evaluaron seis frutos por
planta en 15 plantas de cada genotipo uniforme, 75
de cada BCy 150 de cada F,. Se verificé la normalidad
en la distribucion de SL y FW y se compararon por
ANOVA los genotipos uniformes y las poblaciones
segregantes. Se estim¢ la accion génica y la presencia
de efectos reciprocos (ER) por comparacion de
medias. El calculo de las heredabilidades (H?, h?) se
realizé con la variancia de los genotipos uniformes,
de las F, y BC agrupadas por tipo de citoplasma (C
o P). Los genotipos uniformes y las poblaciones
segregantes mostraron diferencias significativas (p
< 0,05) para SL y FW. Hubo sobredominancia para SL
y dominancia parcial hacia P para FW. Se detecté ER
para ambos caracteres entre las BC hacia C y para SL
entre las BC hacia P. La H>fue 0,76 para FWy 0,77 para
SL para ambos citoplasmas y la h>fue 0,55 para FW y
0,62 para SL en las poblaciones con citoplasma C y de
0,60 para FW y 0,67 para SL en las poblaciones con
citoplasma P. Se concluye que se logrd caracterizar
poblaciones reciprocas para caracteres de calidad de
fruto en tomate.
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GENOTIPIFICACION DE GERMOPLASMA
DE Stevia rebaudiana Bertoni DEL
BANCO ACTIVO DE LA E.E.A. FAMAILLA,
INTA, TUCUMAN

Budeguer C.J., EL. Camadro? LE. Erazzd® P. Cosson?, V.
Schurdi-levraud®. 'Facultad de Agronomia, Zootecnia y
Veterinaria, UNT, Tucuman, Argenting; 2Unidad Integrada
E.E.A. “Domingo Pasquale” INTA-Facultad de Cs. Agrarias-
UNMDP, Buenos Aires, Argenting; *E.EA. Famaillg, INTA,
Tucuman, Argenting; “UMR Biologie du Fruit et Pathologie,
INRA Université de Bordeauy, Villenave d'Ornon, France.
E-mail: carlos.budeguer@faz.untedu.ar

El estudio de la diversidad genética de un banco de
germoplasma es fundamental para su conservacion
y uso. Stevia rebaudiana Bert. es una especie de valor
agroindustrial por poseer esteviolglicdsidos. El
objetivo de este trabajo fue estudiar la diversidad
genética de los genotipos del banco activo de la
E.E.A. Famailla, INTA. Utilizando 18 EST-SSRs, se
genotipificaron 73 plantas introducidas en 2013 y
2021 de cuatro provincias argentinas: Tucuman,
Jujuy, Misiones y Formosa. Se calcularon indices
de diversidad y distancia genética de Nei, AMOVA,
ACooPy de agrupamiento Neighbor-Joining. Todos los
marcadores EST-SSRs utilizados fueron altamente
polimorficos y robustos para evaluar la diversidad
genética de los individuos analizados, revelando una
alta diversidad genética. El nimero de loci por SSR
varié entre 6 y 18; el marcador stviaoo4 amplific6 18
bandas, seguido de stviaoo24 y stviao48 (16 bandas).
El PIC vari6 de 0,13 para el marcador stviaoo4 a 0,28
para stviaogg, siendo éste el mas informativo de los
18 marcadores utilizados. Respecto a los valores de
diversidad genética, Formosa presenté el menor
(0,472), mientras que el resto de las introducciones
varid6 entre 0,652 y 0,772. Las introducciones
de Tucuman, Jujuy y Misiones se agruparon
entremezcladas entre si, mientras que Formosa se
separo del grupo anterior; sin embargo, no pudieron
diferenciarse las plantas de dicha introducciéon en
base a estos marcadores. Se propone probar nuevos
marcadores moleculares del tipo SSR, como también
realizar nuevas colecciones para aumentar la
diversidad genética del banco activo.
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ANALISIS PRELIMINAR DE LA
VARIABILIDAD GENETICA EN
POBLACIONES DE Achyrocline
satureioides (Lam.) Dc. (ASTERACEAE)
USANDO MARCADORES ISSR

Diaz Lusarreta SM., A. Lopez Méndez'?, G.A. Leofanti', M.G.
Bonasora® M.L. Echeverridl 'Facultad de Cs. Agrarias UNMDP,
Buenos Aires, Argentina; 2CONICET CCT, Mar del Platg,
Buenos Aires, Argenting; *Catedra de Botdnica Sistemdatica,
Facultad de Agronomia UBA (FAUBA), CABA, Argentina.
E-mail: mlecheverric@mdp.edu.ar

Achyrocline satureioides (Lam.) DC., “marcela”, es una
Asteraceae nativa de Sudamérica que presenta valor
medicinal y alimenticio. En Argentina se extraen
plantas de la naturaleza, por lo que es necesario
promover su cultivo. Para esto, es importante detectar
y analizar la variabilidad en las poblaciones naturales.
El objetivo fue realizar una caracterizaciéon molecular
en poblaciones naturales de esta especie empleando
marcadores ISSR (inter simple sequence repeat). Se
analizaron 32 loci en 48 individuos pertenecientes a
tres poblaciones de la provincia de Buenos Aires, Playa
Escondida (PE), Mar Chiquita (MCH) y Paititi (P), y
una de San Luis (SL). Se extrajo ADN y se amplificaron
fragmentos con dos marcadores ISSRs que fueron
visualizados en geles de agarosa al 2%. Los resultados
mostraron similitud entre las poblaciones, siendo
PE y SL las mas similares. La poblacion con el mayor
numero de alelos privados y el mayor porcentaje de
loci polimoérficos (75%) fue MCH. El AMOVA indicd
un 68% de variacién intrapoblacional. Los valores
de F, fueron bajos (0,24 - 0,42), indicando que las
poblaciones presentan alto flujo génico. En andlisis
de coordenadas principales se identificaron cuatro
grupos, cada uno correspondiente a una poblacién,
aunque también se observaron solapamientos entre
estos. Los resultados preliminares indicarian que
existe una alta variacién intrapoblacional, lo que
es esperable al tratarse de una especie albgama, no
observandose diferencias entre las poblaciones de
Buenos Aires y la poblacién de SL. Se continuara el
estudio incluyendo mas poblaciones e ISSRs.
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CARACTERIZACION MOLECULAR DE
GENOTIPOS DE Olea europaea L. CON
COMPORTAMIENTO PROMISORIO
FRENTE A Verticillium dahliae Y Xylella
fastidiosa

Bustos Moyano M., M.L. Otero? V. Gonzalez®, P. Tolocka? R.
Haelterman?, B. Costero® 'Facultad de Ciencias Quimicas,
Universidad Nacional de Cérdoba, Cordoba, Argenting;
2EEA-INTA IPAVE-CIAP, Cordoba, Argenting; SFacultad de
Ciencias Agropecuarias, Universidad Nacional de Cérdoba,
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(UFyMA), Cérdoba, Argentina. E-mail: bcostero@agro.unc.
edu.ar

Elcultivodeolivoes afectado por patégenos vasculares
sistémicos como Verticillum dahliae y Xylella fastidiosa.
En Argentina, X. fastidiosa fue detectada a fines de
2013 en olivares tradicionales en las provincias del
NOA. Estos microorganismos revisten importancia
dado las pérdidas econémicas que producen al sector
productivo. El cultivar Arauco, de doble propdsito y
Unica variedad argentina inscripta es muy susceptible
a ambos patdégenos. Para dar solucion a una amenaza
de pérdidas de plantaciones aun no afectadas se
plantearon los objetivos: caracterizar cuatro plantas
de olivo provenientes de la Rioja, conocidas bajo el
nombre vulgar de Manzanilla criolla y determinar la
similitud genética mediante microsatélites con diez
plantas referentes del complejo Manzanilla, cultivar
con amplia denominacién varietal. Estas plantas
proceden de la coleccion de olivos de la EEA-INTA
Junin, Mendoza y el ADN del cv. Manzanilla comdn
del Banco Mundial de Germoplasma de Olivo. El
analisis se realiz6 con ADN total de hojas empleando
cinco SSR polimorficos cuyo valor de PIC varid de
0,84 a 0,90. Con los datos obtenidos se calculd la
distancia genética entre los genotipos de La Rioja
y las variedades referentes y se realiz6 un analisis
de coordenadas principales y de conglomerados.
Los resultados mostraron que los genotipos estan
estrechamente relacionados entre si y con las
variedades Manzanilla Israeli y Manzanilla aceitera.
Estos resultados contribuyen a la identificacién del
material comercial con comportamiento promisorio
frente a los microorganismos mencionados.
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REGENERACION Y ELONGACION DE
TALLOS IN VITRO A PARTIR DE UN
GENOTIPO DE Lotus tenuis CULTIVADO
EN TRES AMBIENTES

Gutiérrez F.G!, D. Lopez Miré? M.L. Roldan? M.A. Affinito!,

AH. Diaz Paleo? 'Universidad Nacional del Noroeste de la
provincia de Buenos Aires (UNNOBA), Pergamino, Buenos
Aires, Argenting; 2EEA INTA Pergamino, Pergamino, Buenos
Aires, Argentina. E-mail: florencia_gutierrez_@hotmail.com

Lotus tenuis Waldst. & Kit ex Willd. es una leguminosa
forrajera de importancia en la Pampa deprimida.
La técnica de transformacién genética en plantas
requiere tener una eficiente regeneracion in vitro, la
cual puede depender de factores relacionados con el
genotipo y el ambiente. El objetivo de este trabajo fue
comparar la capacidad de regeneracion y elongacion
de tallos in vitro a partir de foliolos de un genotipo de
L. tenuis cultivado en tres ambientes: invernaculo, sala
de crecimiento e in vitro. Se registré semanalmente el
porcentaje de regeneracion de los foliolos en medio
MS 1X suplementado con hormonas hasta los 70 dias
de ensayo y se midi6 su area regenerada (cm2) a los
32 dias. Se realiz6 ANOVA de dos vias (lugar y tiempo)
para la regeneracién y de una via para el area y se
compararon las medias mediante la prueba DGC. Los
foliolos provenientes de plantas in vitro presentaron
mayor regeneracion hasta los 56 dias y mayor area
regenerada (p<0,05). Posteriormente, se registro el
numero de tallos/explante y la altura promedio de los
mismos (mm). Se realizé la prueba de Kruskall Wallis
a los 64 dias de iniciado el ensayo y a los 60 dias del
traspaso del tejido morfogénico a medio MS 0,5X para
elongacion de los tallos. A los 64 dias, los explantes
provenientes de plantas in vitro presentaron mayor
numeroy altura de tallos, mientras que alos 60 dias en
MS no existieron diferencias significativas(p<o0,05).
En conclusion, los explantes obtenidos a partir de
plantas in vitro regeneraron en menor tiempo, lo cual
incidi6 en el nimero y altura de tallos.
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ESTUDIO DE UN PROMOTOR DE
METALOTIONEINA EN PLANTAS
TRANSGENICAS DE Lotus tenuis EN
RESPUESTA A ESTRESES ABIOTICOS

Alvarez MY, C.A. Sanchez, F.D. Espasandin, P.A. Sansberro.
Laboratorio de Biotecnologia Aplicada y Gendmica
Funcional, IBONE, CONICET, Corrientes, Argentina. E-mail:
alvarezmayra99l@gmail.com

La yerba mate (Ilex paraguariensis) es un cultivo
importante en la regién NE del pais debido a que
su parte aérea es empleada en la elaboraciéon de
infusiones. Las altas temperaturas, ausencia de lluvias
y exceso de metales pesados en el suelo reducen el
agua disponible, ocasionando estrés y disminucion
de la produccién. En general, las plantas responden
al estrés mediante mecanismos fisioldgicos,
relacionados a cambios en la expresion génica. En
este contexto, proteinas que confieren tolerancia a
estrés, como las metalotioneinas (MTs), aumentan su
expresion en yerba durante un episodio de estrés. El
gen codificante de las MTs es dirigido por un promotor
inducible por diversos tipos de estreses abioticos. Con
el objeto de evaluar la expresion espacio-temporal
de este promotor (pMTs) de yerba, se transformaron
plantas de Lotus tenuis con la construccion pMTs:GUS
(GUS: gen reportero de la B-glucuronidasa). Como
resultado del ensayo con 50 explantes iniciales se
obtuvo un 80% de regeneracion/seleccién, con 3+1
yemas/explante, obteniéndose 50 lineas transgénicas.
Luego, se realiz6 el ensayo histoquimico del gen
GUS de tres lineas (n=3), sometidas a estrés hidrico,
salino, frio y metales pesados con el fin de determinar
la expresion del gen reportero dirigido por el pMTs.
Se determind que el promotor es inducible y es capaz
de dirigir la expresion del gen GUS en parte aérea de
plantas sujetas a las condiciones de estrés impuestas,
como ser sequia, salinidad, frio y presencia de hierro,
no detectandose expresion en raiz, ni con la presencia
de otros metales como ser Co, Cu, Mn o Zn.
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OBTENCION DE PROGENIE DE Paspalum
notatum VAR. Saurae Parodi POR
EFECTO MENTOR

Rosas Rios M.P, AV. Reutemann?, Al Honfi, A.C. Gianini
Aquino, J.R. Davind'. 'Programa de Estudios Floristicos

y Genética Vegetal, Instituto de Biologia Subtropical,
CONICET-UNaM, nodo Posadas, FCEQyN, UNaM, Posadas,
Misiones, Argenting; 2nstituto de Botdnica del Nordeste,
CONICET-UNNE, Corrientes, Argentina. E-mail: mp.rosasrios@
gmail.com

Paspalum notatum Fliiggé es una especie multiploide
con citotipos diploides sexuales alégamos por
autoesterilidad que muestran caracteristicas
morfolégicas distintivas por lo que se los identifica
como lavariedad botanica P. notatumvar. saurae Parodi
(2n=2x=20). El objetivo fue analizar morfoldgica y
cromosomicamente la progenie obtenida a partir de
tres cruzamientos interespecificos en donde se utilizd
al citotipo diploide de P. notatum como parental
materno. Como donantes de polen se utilizaron a P.
conduplicatum (2n=60), a P. denticulatum (2n=20),
y a P. bertonii (2n=20). Los recuentos cromosomicos
fueron realizados a partir de raicillas en crecimiento
pretratadasconsoluciénsaturadade1-bromonaftaleno
y utilizando tincién convencional de Feulgen. El nivel
de ploidia de individuos pertenecientes a una misma
progenie fue determinado mediante la estimacion
del contenido relativo de ADN por citometria
de flujo con un estandar interno cuyo numero
cromosOmico era conocido. Se analizaron también
rasgos morfoldgicos caracteristicos de las especies
parentales para determinar el origen de las progenies.
Todos los individuos resultantes de los cruzamientos
interespecificos hetero- y homoploides resultaron
diploides (2n=2x=20). Las progenies presentaron
Unicamente caracteres morfoldgicos maternos. Estos
resultados sugieren que el citotipo diploide autoestéril
de P. notatum puede autofecundarse en presencia de
polen heteroespecifico a causa del efecto mentor.
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GEDU 1

A 70 ANOS DEL DESCUBRIMIENTO DE LA
DOBLE HELICE: ANALISIS HISTORICO Y
EVALUACION EPISTEMOLOGICA

Martino L. Universidad Nacional de Cérdoba, Cordoba,
Argentina. E-mail: luciamartinol@mi.unc.edu.ar

El descubrimiento de la estructura del ADN en 1953
ha sido un episodio que ha impactado notablemente
en biologia y ciencias afines. Desde un enfoque
histdrico y epistemologico se analiza este suceso. El
objetivo ha sido identificar qué hipétesis, qué datos,
qué instrumentos se utilizaron y cudles factores
socioculturales intervinieron. Este andlisis se realiza
a partir de fuentes bibliogréficas de caracter personal
y publico, tales como articulos, libros y autobiografias
cientificas, fotografias, etc., y de fuentes de caracter
confidencial: diarios de laboratorio y cartas
personales. Se ha realizado una lectura, reflexion y
comparacion de dichas fuentes desde un abordaje
filosofico-epistemoldgico. Se concluye que este
descubrimiento fue resultado de multiples factores,
entre ellos: 1) instrumentos utilizados: aparatos de
difraccion de rayos X, piezas de metal y cartén para la
construccion de modelos fisicos, herramientas parala
manutencién de aparatos; 2) datos recabados: tanto
de las caracteristicas de la molécula como de ideas
para construir, modificar, manipular e interpretar
instrumentos; 3) hipétesis sobre las posibilidades de
configuracion del ADN v; 4) factores socioculturales:
ubicacion de los centros de investigacion, contexto
posterior a Segunda Guerra Mundial, entre otros.
Se considera que estos factores permitieron que se
conociera la estructura quimica del ADN en febrero
de 1953y se sostiene que estos deben ser transmitidos
en la ensefianza de la biologia en la medida que
permiten comprender la complejidad de variables que
intervienen en la practica cientifica.
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GEDU 2

NUEVAS ESTRATEGIAS DIDACTICAS
PARA POTENCIAR EL APRENDIZAJE
AUTONOMO DE LOS ESTUDIANTES
DURANTE EL PROCESO DE ENSENANZA-
APRENDIZAJE DE GENETICA

Simone I, A. Principe, M.l Ortiz. Universidad Nacional de
Rio Cuarto (UNRC), Rio cuarto, Cérdoba, Argentina. E-mail;
ivisimone@gmail.com

Ladidactica de la Genética, a través de la resolucion de
problemas, requiere de un alto nivel de abstraccién y
de competencias tales como formulacion de hipétesis,
buisqueda y andlisis de informacién e interpretacion
de resultados. El proceso de ensefianza-aprendizaje
de la Genética representa un doble desafio: para los
estudiantes involucra poner en practica habilidades
de pensamiento de orden superior y para los docentes
implica contar con las herramientas didacticas
adecuadas para aproximar los contenidos a quienes
los enfrentan por primera vez. A través de un Proyecto
PIIMEG implementamos acciones concretas de
adecuacion didactica con el proposito de favorecer en
nuestros estudiantes un rol auténomo en las distintas
instancias de aprendizaje. Las estrategias utilizadas
fueron: la elaboracién de hojas de ruta, actividades de
metacognicion y la autoevaluacion de los estudiantes.
Se empledé un modelo mixto de investigacién con
métodos cualitativos y cuantitativos de recoleccion
de datos y evaluacion. A partir de la valoracién
de los resultados concluimos que las acciones
implementadas tuvieron un impacto positivo en la
construccion de conocimientos y en la adquisicion
de nuevas competencias en los estudiantes, ya
que les permitieron detectar sus fortalezas y
debilidades y apropiarse de manera consciente de los
conceptos de Genética, en la practica. Las estrategias
implementadas facilitaron una finalizaciéon exitosa
del proceso de aprendizaje lo cual se vio reflejado en
un aumento de 14% de estudiantes regulares y en
una disminucién del 50% de estudiantes libres por
abandono.
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GEDU 3

PRACTICA EXPERIMENTAL EN LA
FORMACION UNIVERSITARIA:
INNOVACION EN EL CURSO DE GENETICA
DE LA FACULTAD DE CIENCIAS
AGRARIAS Y FORESTALES

Tacaliti M.S, E. Tocho, L. Saldua, F. Bongiorno, A. Lodeiro.
Genética, Facultad de Cs. Agrarias y Forestales, Universidad
Nacional de La Plata (UNLP), Buenos Aires, Argentina. E-mail:
maria.tacaliti@agro.unip.edu.ar

Uno de los conceptos de Genética que resulta mas
complejo para los estudiantes del grado universitario
es la asociaciéon de un marcador molecular a un
gen de interés. Con el objetivo de profundizar en su
comprension, los docentes de Genética de la Facultad
de Ciencias Agrarias y Forestales de la Universidad
Nacional de La Plata incorporamos, por primera vez
en el curso de grado, una actividad de laboratorio que
consistié en realizar la extraccion de ADN a partir
de un tejido vegetal, seguida de la amplificacién de
un microsatélite especifico mediante la reacciéon en
cadena de la polimerasa, la corrida electroforética y el
analisis de la asociacién de dicho marcador molecular
a un gen de interés. Luego de repasar normas de
seguridad, todos los estudiantes pudieron manipular
reactivos e instrumental como pipetas, tips, tubos,
entre otros. A través de una encuesta realizada a
sesenta estudiantes para relevar opiniones respecto
de la experiencia, la mayoria manifestd que ésta les
ayudé acomprender los conceptos teéricos ensefiados.
Ademas, unos diez estudiantes mostraron interés
en sumarse a las actividades de la catedra en el corto
plazo. Esta innovacién incorpora al laboratorio de
Genética como espacio de ensefianzay aprendizaje que
potencia la capacidad de pensar, construir y aprender
haciendo. La inclusion de actividades experimentales
a las ya instituidas practicas de resoluciéon de
problemas con lapiz y papel contribuye a la formacion
de profesionales Ingenieros Agronomos y Forestales,
quienes deberan ser capaces de encontrar respuestas
creativas a los desafios productivos del propio campo
disciplinar.
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GEDU 4

CONOCIMIENTO POBRE Y
CONOCIMIENTO FUNCIONAL EN
EL APRENDIZAJE DE GENETICA
MENDELIANA

Fernédndez R, M.C. Carlin', B.M. Romerd!, R.J. Di Masso!, Z.E.
Canet'2. 'Catedra de Genética de la Facultad de Ciencias
Veterinarias, Universidad Nacional de Rosario (UNR), Santa
Fe, Argenting; 2EEA INTA Pergamino, Buenos Aires, Argentina.
E-mail: ramirofernandez@fcv.unr.edu.ar

El aprendizaje supone acceder a datos,
contextualizarlos para transformarlos en informacion
y poner esa informacién en juego con la propia
subjetividad. El conocimiento fragil perjudica el
rendimiento académico por lo que, para evaluarlo se
disefié un problema de mendelismo con dos partes. La
primerapermite, apartirdedatosdeunaF,, hipotetizar
un caso de herencia monohibrida autosémica
dominante y predecir las proporciones esperadas en
la F,. La segunda, muestra las frecuencias fenotipicas
observadas en esa F, con tres categorias en vez de
las dos esperadas, y solicita adaptar la propuesta
original a la nueva evidencia. De 46 estudiantes
tres resolvieron correctamente las dos etapas, seis
respondieron ambas incorrectamente, 19 resolvieron
correctamente la primera reproduciendo el esquema
clasico del cruzamiento monohibrido expuesto en
la teoria y ensayado en las clases practicas pero no
fueron capaces de modificar su respuesta ante la
nueva evidenciay 18 respondieron memoristicamente
indicando, las proporciones esperadas en la F, de un
cruzamiento monohibrido sin especificar el modelo
inicial o bien, identificando como un caso de epistasis
simple las proporciones observadas en la segunda
etapa pero sin poder modificar el modelo inicial de un
planteo monohibrido a uno dihibrido ante la aparicién
de un mayor numero de clases fenotipicas. Los
resultados confirman la existencia de conocimiento
fragil, ritual e inerte y refuerzan la necesidad de
disefar actividades que promuevan un conocimiento
funcional que permita su utilizacion al ser evocado
ante situaciones novedosas.
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GEDU 5

METODOLOGICA PARA LA ENSENANZA-
APRENDIZAJE DE LAS LEYES DE MENDEL

Castillo E.A, M.F. Grossi Vanacore, J. Villafarne, H. Di Santo,
L. Aguirre, A. Ferreira, V. Gonzdlez, F. Orozco, S. Vargas, EM.
Grassi. Genética, Facultad de Agronomia y Veterinaria,
Universidad Nacional de Rio Cuarto, Rio Cuarto, Cérdoba,
Argentina. E-mail: ecastillo@ayv.unrc.edu.ar

Las leyes mendelianas de la Herencia son
fundamentales para el desarrollo de la asignatura
Genética en Agronomia, Facultad de Agronomia y
Veterinaria, Universidad Nacional de Rio Cuarto.
El objetivo fue analizar una estrategia de apoyo y
acompafiamiento en la comprension de las leyes.
Durante 2023 las clases se organizaron en tres
comisiones de tedrico-practicos de 30 estudiantes
cada una. La estrategia de ensefianza-aprendizaje
consistié en: material de apoyo a la lectura/analisis de
la publicacion de Mendel, una pagina web con material
suplementario y un seminario presencial que reunio
a toda la cohorte 2023. Para analizar el impacto de la
metodologia se utilizaron actividades integradoras
individuales (307) y evaluaciones parciales (89) como
variable respuesta. La percepcién de los estudiantes
se estudio con encuestas (37). Los valores medios de
las notas de las actividades integradoras fueron 7,72
(RV: 1-10) y del parcial 6,24 (RV: 1,9-9,2), los que
reflejan una buena comprension e integracion de los
contenidos. De la lectura/analisis de la publicacién,
lo que mas costd, segun los estudiantes, fue asociar
la confirmacion de la hipétesis con los resultados de
los experimentos. La encuesta sobre la pagina web
arrojo que las explicaciones de los experimentos
(45%) y 1a autoevaluacion (32%) fueron las secciones
mas utiles. El alto porcentaje (94%) de estudiantes
que asistieron al seminario opiné que la actividad les
dejé una sensacion buena (24%), muy buena (14%) o
interesante (24%). Se concluye que la estrategia para
el estudio de las leyes de la herencia resulto positiva.
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GEDU 6

IMPORTANCIA DEL MEJORAMIENTO
GENETICO EN LA ENSENANZA DE LA
GENETICA

Almorza D!, A. Prada?, J.C. Salerno®“. 'Facultad de Ciencias
del Trabajo, Universidad de Cadiz, Espana; 2Facultad

de Medicinag, Universidad de Cadiz, Espana; *Facultad

de Ciencias Agrarias y Veterinarias, Universidad del
Salvador, Buenos Aires, Argenting; “Facultad de Ciencias
Agroalimentarias (ESIICA), Universidad de Morén, Buenos
Aires, Argentina. E-mail: salernojc@hotmail.com

El objetivo del trabajo es poner en evidencia la
importancia del mejoramiento genético en la
produccién agropecuaria. La ganancia genética del
rendimiento, por ejemplo en maiz, se ha calculado
en 1,73% anual, siendo el mejoramiento genético
el responsable de casi el 50%. Esta ganancia no
llegara al afio 2050 a cubrir en la misma cantidad
de superficie, sumado a los efectos de la sequia, que
han disminuido significativamente el aumento de
rendimiento. Una de las causas de esto, se atribuye a
un cambio en este periodo de la adopcion de siembras
tardias en el cultivo del manejo del mejoramiento
genético en maiz. La fenotipificacién puede contribuir
a la selecciéon no siempre en condiciones 6ptimas de
seleccion y cambiar el concepto del conocimiento
de hacer selecciéon solo en ambientes de maxima
expresion y empezar a considerar otros aspectos en
el comportamiento de los genotipos. Por lo tanto, se
plantea la necesidad de sugerir a los programas de
estudios de la genética, considerar al mejoramiento
genético que sea considerada una nueva asignatura y
asi enfatizar en el conocimiento de los caracteres que
sebusca seleccionar en un programa de mejoramiento
y que esta siendo descuidada por los sectores que se
dedican al mismo.
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GEDU 7

SITUACION ACTUAL DE LOS EGRESADOS
DE LIC. EN GENETICA DE LA UNIVERSIDAD
DE MORON

Lannutti L'? G. Verdn!, M. Auteri'>® F. Pantuso?, F. Stella4.
ICONICET, Argenting; 2Universidad de Mordn, Buenos Aires,
Argenting; ®INTA, Argenting; “Hospital Posadas, Buenos Aires,
Argentina. E-mail: llannutti@unimoron.edu.ar

En Argentina, la Lic. en Genética se ofrece en cuatro
instituciones: dos publicas (Universidad Nacional
de Misiones y Universidad Nacional del Noroeste
de la Provincia de Bs. As.) y dos privadas (Instituto
Universitario de Ciencias Biomédicas de Coérdoba y
Universidad de Mordn -UM-). La UM es la tnica del
AMBA que imparte esta carrera en la Zona Oeste (ZO).
El objetivo de este trabajo fue evaluar el perfil de los
egresados UM, utilizando bases de datos y encuestas.
En el periodo 2000-2022, la UM ha graduado 202
estudiantes. El 80% provienen de Buenos Aires (70%
de ZO) y CABA, v el 14% de Santa Fe. La duraciéon
promedio de la carrera fue de 6,5+2,3 afios, siendo
un 39% de los estudiantes quienes la completaron en
5-6 afios, en coincidencia con los planes de estudio
vigentes. Mediante un analisis de clusters basado
en la duraciéon de la carrera, se identificaron tres
grupos de alumnos: “regulares” (5-7,5 afios; 58%),
“avanzados” (<5 afios; 21%) y “no regulares” (>7,5
afios; 21%). Entre las 186 tesis revisadas, se observo
que 47% se realizaron en institutos de investigacion,
41% en universidades y 7% en hospitales, siendo
el INTA y la UBA los lugares mas frecuentes. Los
temas mas estudiados fueron salud humana, vegetal,
microorganismos y animales, en ese orden. En
cuanto a la insercién laboral, se destaca que 84%
de los egresados encuestados (n=55) se encuentra
empleado en actividades relacionadas a la carrera.
De estos, 42% trabaja en institutos de investigacion,
18% en empresas privadas y 15% en docencia.
Conocer la situaciéon de nuestros egresados nos
brinda informacién valiosa para plantear propuestas
que puedan mejorar su formacion en este campo tan
relevante y dinamico.
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ELIJO CREER: INSERCION EN

EL MERCADO LABORAL DE LOS
LICENCIADOS EN GENETICA DE LA
UNIVERSIDAD NACIONAL DE MISIONES

Lopez Hermann F.A!, D.J. Sanabrid', M.E. Barrandeguy?,

M.V. Garcia?. ' Catedra de Genética de Poblaciones y
Cuantitativa, Facultad de Ciencias Exactas, Quimicas y
Naturales, Universidad Nacional de Misiones, Misiones,
Argenting; 2Laboratorio de Genética de Poblaciones y del
Paisaje, Instituto de Biologia Subtropical — Nodo Posadas,
Consejo Nacional de Investigaciones Cientificas y Técnicas
(CONICET), Misiones, Argentina. E-mail: vgarcia@fceqyn.
unam.edu.ar

La Licenciatura en Genética de la Facultad de Ciencias
Exactas, Quimicas y Naturales de la Universidad
Nacional de Misiones tiene una trayectoria de 48 afios
y cuenta con 977 graduados los cuales desarrollan
su profesion en el ambito publico y/o privado de
nuestro pais y del exterior. El objetivo de este trabajo
es analizar la insercion en el mercado laboral de los
graduados de las cohortes 2011 a 2022. Para ello se
consulté el padrdén institucional correspondiente
al periodo considerado y se realizd6 una busqueda
actualizada acerca de la situacion laboral y
residencia de cada graduado. La informacién fue
clasificada en las siguientes categorias: Actividades
especificas, Actividades no especificas, Actividades
empresariales, Otras actividades y Desocupados.
La categoria de Actividades especificas agrupé a las
subcategorias: Diagnoéstico y servicios, Investigacion
y Actividades académicas. Ademas, se consider6 la
formaciéon de posgrado completa para las cohortes
2011 a 2016. En el periodo considerado se graduaron
369 estudiantes de los cuales el 82,4% reside en
Argentina. De los graduados considerados el 77,2%
desarrolla Actividades especificas, correspondiendo
el 60,7% a investigaciéon en el ambito cientifico-
académico. El 50,9% de los graduados de las cohortes
2011 a 2016 acredita formaciéon de posgrado y el
56,4% se desempefia en actividades académicas.
Asi puede concluirse que, mayoritariamente, estos
profesionales desarrollan su actividad en Argentina
en el ambito cientifico-académico coincidiendo con
la formacién en ciencia basica que caracteriza a la
carrera.
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GMAI1

ANALISIS GENOMICO POBLACIONAL
EN CABRAS CRIOLLAS ARGENTINAS
MEDIANTE TECNICAS DE
GENOTIPIFICADO MASIVO BASADAS
EN POLIMORFISMOS DE NUCLEOTIDO
SIMPLE (SNP)

Ziegler T.E, J. Lozina?3, A. Antonini4, S. Demyda Peyr&s*s.
'Instituto de Genética Veterinaria “Ingeniero Fernando Noel
Dulout”, Facultad de Ciencias Veterinarias, Universidad
Nacional de La Plata, La Plata, Buenos Aires, Argentina,
2Ministerio de Produccion, Industria y Empleo de la Provincia
del Chaco, Programa Caprino-ovino, Chaco, Argenting;
3Cdtedra de Farmacologia y Toxicologia. Facultad de
Ciencias Veterinarias, Universidad Nacional del Nordeste,
Corrientes, Argenting; “Departamento de Produccion
Animal, Facultad de Ciencias Veterinarias, Universidad
Nacional de La Plata, La Plata, Buenos Aires, Argenting;
SDepartamento de Genética, Universidad de Coérdoba,
Espana. E-mail: zieglertationa@gmail.com

Lascabrassonunimportanterecursoparaeldesarrollo
comunitario a través de la produccién pecuaria local,
dada su adaptacion local a condiciones productivas
adversas. El presente trabajo pretendié brindar una
primera aproximacion a las diferencias genéticas en
la poblacién de cabras criollas argentinas utilizando
datos gendmicos basados en SNP-array. Se analizaron
genotipos de 33 cabras criollas (CRA) provenientes de
comunidades ubicadas en las provincias de Cérdoba
y Chaco, secuenciados mediante Illumina 55K Goat
Bead-Chip (53.347 SNP). Estos genotipos fueron
comparados con datos de cabras criollas del Pert
(CRP,n=13) y México (CRX, n=14), asi como con cabras
lecheras (Payoya, PAY, n=20) y carniceras (Blanca
Andaluza, BS, n=22) de Espafia. Se realizaron analisis
gendmicos de diferenciacién entre las poblaciones
mediante componentes principales (ACP) e indice
F,. Los resultados obtenidos demuestran una clara
diferenciacion entre las poblaciones espafiolas
(PAY y BA) vy las cabras criollas de Argentina y Pert
(F¢;20,06). Las CRX demostraron un patrén genémico
intermedio con valores de F,z0,3, siendo para cabras
espafiolas como criollas de Sudamérica (Fyx0,025).
Finalmente, las CRP y CRX fueron las mas similares
entre los grupos estudiados. Esta diferenciacion
también se not6 en el ACP, con valores CP1= 2,55% y
CP2= 5,57%. Nuestros resultados ponen de manifiesto
la existencia de un patrén gendémico diferencial en
poblaciones caprinas de la Republica Argentina.

GENETICA Y MEJORAMIENTO ANIMAL

GMA 2

ANALISIS DE LOS NIVELES DE
CONSANGUINIDAD Y RELACIONES
GENOMICAS EN POBLACIONES DE
BOVINOS CRIOLLOS

Marcuzzi O., F. Calcaterrad’, A. Loza Vegad!, F. Ortega
Masagué? E. Armstrong? J.A. Pereira Rico?, P. Peral Garcid',
G. Giovambattista'. 'Instituto de Genética Veterinaria “Ing.
Fernando Noel Dulout” (IGEVET), UNLP-CONICET, Facultad
de Ciencias Veterinarias, UNLP, Buenos Aires, Argenting;
’Instituto de Investigacion Animal del Chaco Semidrido
(IIACS-INTA), Tucuman, Argenting; 2Unidad Genética y
Mejora Animal, Facultad de Veterinaria, Universidad de la
Republica, Uruguay; “Facultad de Ciencias Veterinarias,
Universidad Autbnoma Gabriel René Moreno, Bolivia. E-mail:
olimarcuzzi@gmail.com

Las poblaciones de bovinos criollos han sufrido
durante las Gltimas décadas una drastica reduccion
poblacional debido a cruzamientos absorbentes
o reemplazo con razas comerciales de origen
europeo o indico. Es por esta razdén que el objetivo
del presente trabajo consistié en evaluar los niveles
de consanguinidad y las relaciones de parentesco
mediante el uso de informacién gendmica en siete
poblaciones de bovinos criollos de Argentina, Bolivia
y Uruguay: Criollo Argentino (N=192), Criollo de
Oruro (N=52), Criollos de Cochabamba (N=14), Criollo
de La Paz (N=9), Criollo Saavedreiio (N=39), Criollo
Yacumefio (N=17) y Criollo Uruguayo (N=14). Los
ADNSs se genotipificaron mediante los microarrays Bos
1y ArBos 1. La consanguinidad se calculé mediante los
indices F,,, F; e IBC (Fhat1 y Fhat3) implementados
en el software PLINK 1.9, y las relaciones de parentesco
a través del comando make-king-table incluido en
la versién 2.0 de dicho programa. En ambos casos
se utiliz6 la informacién de los SNPs comunes
entre los microarrays empleados (48.360 SNPs). Las
estimaciones de los valores medios de los coeficientes
de consanguinidad para cada poblacién variaron: F,
entre 0,0023 y 0,0048, F entre 0,073 v 0,203, Fhat1
entre 0,011 y 0,710 y Fhat3 entre 0,032 y 0,446. Las
estimaciones de parentesco mostraron un valor medio
de entre -0,068 y 0,05. Los resultados obtenidos
fueron similares alo observado en otras razas taurinas
y cebuinas, evidenciando que, a pesar de la reduccion
y estructuracion poblacional, las poblaciones criollas
no presentan valores extremos de consanguinidad y
parentesco.
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GMA 3

CARACTERIZACION GENOMICA
BASADA EN SNP_ DE UNA POBLACION DE
GANADO BOVINO CRIOLLO ARGENTINO
PATAGONICO

Karlau A2 D.. Estévez®4 E. Género? S. Demyda Peyrds®s®.
'Catedra de Genética de Poblaciones y Mejoramiento
Animal, Facultad de Ciencias Veterinarias, Universidad
Nacional de La Plata (UNLP), Buenos Aires, Argenting;
2CONICET, CCT La Plata, Buenos Aires, Argenting; 3Grupo de
Citogenética de Insectos, Instituto de Ecologia, Genética

y Evolucion de Buenos Aires (IEGEBA), Departamento de
Ecologia, Genética y Evolucion, Facultad de Ciencias
Exactas y Naturales, Universidad de Buenos Aires, CABA,
Argenting; “Laboratorio de Biotecnologia, IIPAAS, Facultad
de Ciencias Agrarias, Universidad Nacional de Lomas de
Zamora, Buenos Aires, Argenting; ®Universidad de Cérdoba,
Cérdoba, Espanfa; (Facultad de Ciencias Veterinarias, UNLP,
Buenos Aires, Argentina. E-mail: akarlau@fcv.unip.edu.ar

El Bovino Criollo Argentino Patagénico (BCP) es
una estirpe autéctona adaptada, criada durante 60
afios bajo seleccién natural en Parque Nacional Los
Glaciares (Argentina). Su biotipo es relativamente
pequefio y posee adaptacion a climas patagénicos. El
objetivo fue comparar mediante enfoque genémico
basado en SNP-array la poblacién de BCP, la poblacién
de Bovino Criollo Argentino del norte del pais (BCA) y
siete razas bovinas de diferentes origenes. Empleamos
datos genémicos de 106 individuos: 15 BCP, 5 BCA, 10
Cardenos Andaluces (CAR), 7 Costefios con Cuernos
(CCC), 9 Florida Crackers (CRK), 29 Holsteins (HOL),
9 Retintos (RET), 8 Criollos Romosinuanos (RMS)
y 14 Shorthorn (SHO), incluyendo 14.450 SNPs
obtenidos del GGP Bovine 100K SNP-array (Illumina
Inc.). El analisis incluy6 tres enfoques gendémicos:
analisis de componentes principales (ACP), indice
de diferenciacién Fg, y AMOVA. Los resultados del
ACP mostraron clara diferenciacion entre BCP y las
otras razas siendo los dos primeros componentes
responsables del z12% de la variacién total. El F,
mostré que BCP estd genéticamente mas cercano
a razas espafiolas -CAR (0,09) y RET (0,11)- y BCA
(0,10), en comparacion con el resto -CCC, HOL y RMS
(0,13) y CRK y SHO (0,14)-. El AMOVA indicé que
la variacién entre razas fue 12,82%, apoyando los
resultados previos. Nuestros resultados demuestran
que BCP se diferencié genéticamente de otras razas,
las cuales fueron sometidas a presién de seleccion
antrdpica y también de la estirpe BCA. Este estudio
realza la importancia del BCP como reserva local de
variabilidad genética en la especie bovina.
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EFECTOS MATERNOS PARA PESO
AL DESTETE EN BOVINOS CRIOLLOS
ARGENTINOS

Topayan M.V, L. Erneta, N.N. Abbiati, E. Género, R.D. Martinez.
Instituto de Investigacion sobre Produccion Agropecuaria
Ambiente y Salud (IIPAAS), Facultad de Ciencias Agrarias,

Universidad Nacional de Lomas de Zamora, Buenos Aires,

Argentina. E-mail: vtopayan@agrarias.uniz.edu.ar

La habilidad materna (HM) de una hembra consiste
en dar a su cria un ambiente adecuado para el
crecimiento y desarrollo hasta el destete. El peso al
destete (PDTT) es una variable aleatoria influida por
la HM; esta ultima puede estimarse a partir del PDTT.
El objetivo fue estimar la HM y sus componentes de
varianza en vacas de raza criolla argentina. Se usé
una base de 1.603 datos de PDTT correspondientes a
192 vacas apareadas con 59 toros de la misma raza
y un pedigree de 1.706 animales. El rodeo se ubica
en 25 de Mayo, Bs. As. El PDTT se ajusté a 220 dias
de edad. Se utiliz6 un modelo animal con efectos
maternos: y=Xb+Zu+Wm+Spe+e, donde y es el vector
de observaciones para PDTT; b, el vector de efectos
fijos (edad al primer parto de la madre-2 niveles,
afo de nacimiento del ternero-32 niveles, categoria
de nacimiento del primer ternero-3 niveles, sexo de
la cria-3 niveles, primer ternero o no-2 niveles); u,
el vector de efectos genéticos directos; m, el vector
de efectos genéticos maternos aditivos; pe, el vector
de efecto del ambiente permanente materno vy e, el
vector de errores. Se utilizo6 BLUPF90+ para realizar
las estimaciones. Los componentes de varianza
estimados fueron 133,3 kg> para el efecto genético
directo, 90,91 kg? para el efecto materno y 28,7 kg>
para el ambiente permanente y 308,2 kg> para el error.
La heredabilidad del efecto materno fue 0,16+0,09
y su repetibilidad 0,21+0,05. La HM oscil6 entre
-16,9+11,0 kg y 16,5+8,5 kg con una mediana de 1,3
kg y una media de 0,37+7,77 kg. De acuerdo con los
resultados obtenidos, se considera viable mejorar la
HM via seleccion.
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PARAMETROS GENETICOS Y DEP, PARA
PESO AL DESTETE EN BOVINOS CRIOLLOS
ARGENTINOS

Erneta L, M.V. Topayan, N.N. Abbiati, E. Género, R.D. Martinez.
Instituto de Investigacion sobre Produccion Agropecuaria

Ambiente y Salud (IIPAAS), Facultad de Ciencias Agrarias,

Universidad Nacional de Lomas de Zamora, Buenos Aires,

Argentina. E-mail: luciana.erneta@hotmail.com

El peso al destete (PDTT) es una variable de
importancia productiva en bovinos para carne. El
objetivo del trabajo fue describir el PDTT en un
rodeo de la raza bovina criolla argentina. Se empled
una base de datos con 1.603 registros para PDTT
correspondientes a 192 vacas de la raza bovina criolla
argentina que ya finalizaron su vida productiva,
apareadas con 59 toros, y un pedigree de 1.706
animales. El rodeo estd ubicado en 25 de Mayo, Buenos
Aires. E1 PDTT se ajust6 a 220 dias de edad. Para el
andlisis se empledé un modelo animal con efectos
maternos: y=Xb+Zu+Wm+Spe+e, donde y es el vector
de observaciones (PDTT ajustado a los 220 dias); b,
el vector de efectos fijos (edad al primer parto de la
madre-2 niveles, afio de nacimiento del ternero-32
niveles, categoria de nacimiento del primer ternero-3
niveles, sexo de la cria-3 niveles, caso de ser el
primer ternero-2 niveles); u, el vector de efectos
aleatorios (valor de cria) para todos los animales
de la genealogia, siendo la diferencia esperada en la
progenie (DEP) la mitad del valor de cria; m, el vector
de efectos genéticos maternos aditivos para todos
los animales; pe, el vector correspondiente al efecto del
ambiente permanente materno y e, el vector de efectos
residuales. Se utilizaron los softwares RENUMFQO y
BLUPF90+ para procesar los datos. La heredabilidad
del PDTT estimada fue de 0,24%0,09. La media
de PDTT fue de 229+29,3 kg. Las DEPs para PDTT
oscilaron entre -8,4+5,0 kg v 10,4+5,0 kg con una
mediana de 0,5 kg. La heredabilidad estimada sugiere
la posibilidad de emplear seleccién como método de
mejora.

GENETICA Y MEJORAMIENTO ANIMAL

GMA 6

ANALISIS BIOINFORMATICO DEL GEN
BOVINO DE CALPASTATINA

Corva P.M!, M.M. Motter? LA. Sorio? 'Facultad de Ciencias
Agrarias, UNMDP, Buenos Aires, Argenting; *Catedra de
Genética, Facultad de Ciencias Veterinarias, UBA, CABA,
Argentina. E-mail: pcorva@mdp.edu.ar

El gen bovino de calpastatina es conocido por su rol
en el proceso de tiernizacion de la carne post-mortem.
Ademas, presenta una sofisticada regulacion de la
expresion: tres promotores, splicing alternativo y
puntos variables de poli-adenilacién. El objetivo
fue caracterizar la variabilidad del gen en razas
bovinas, utilizando metodologias bioinformaticas.
Se descargaron archivos “vcf” del Proyecto “1000
Bull Genomes” (PRJEB42783; https://www.ebi.
ac.uk/eva/). Se seleccionaron dos razas britanicas
(102 Angus y 72 Hereford), dos continentales (72
Charolais y 39 Limousin), dos lecheras (191 Holstein
y 61 Jersey), todas de la especie Bos taurus y una
cebuina Bos indicus (55 Brahman). Las variantes se
filtraron por calidad y frecuencia alélica (0,05 a 0,95)
en la plataforma Galaxy (https://usegalaxy.org/). Se
analizaron haplotipos con PLINK 1.9 y Haploview. El
analisis de diversidad genética (Fst) se hizo con DnaSP.
Se encontraron 1.142 SNPs y 84 Indels (32 variantes
nuevas) ubicadas principalmente en intrones (87%),
regiones no codificantes (9%), regiones codificantes
(1% sinénimos) y 3’UTR (1%). Cinco variantes no
sinénimos generan cambios en las tres isoformas.
Se hall6 un alto desequilibrio de ligamiento en razas
europeas y un nimero reducido de haplotipos. El rango
de Fst entre razas fue 0,013 a 0,178 pero no se encontro
un patréon de diversidad genética asociado al biotipo
productivo. Las frecuencias alélicas mostraron la
mayor diferenciacién entre razas europeas y Brahman
en los tres promotores.
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EFECTO DEL CONSUMO DE FESTUCA
INFECTADA CON Epichloé coenophiala
EN LA EXPRESION GENICA EN SANGRE DE
VACAS ANGUS

Balbi M., JM. Anchordoquy', J.P. Anchordoquy', N. Farnetano'
F. FernandeZ|, D. Rodriguez? C. Furnus', P. Peral Garciad', G.
Giovambattista', M.E. Fernande?z'. Instituto de Genética
Veterinaria “Ing. Fernando Noel Dulout” (IGEVET), UNLP-
CONICET, Facultad de Ciencias Veterinarias, UNLP, Buenos
Aires, Argenting; *Catedra de Forrajes, Facultad de Ciencias
Agrarias y Forestales, UNLP, Buenos Aires, Argentina. E-mail:
mariaelenafk@gmail.com

Lafestucaalta (Lolium arundinaceum) es una graminea
forrajeraquetieneunarelaciénsimbiéticaconelhongo
enddfito Epichloé coenophiala. Al ser consumido por
los bovinos este hongo produce sindrome distérmico
(festucosis) afectando la produccion en los sistemas
de cria. El objetivo de este trabajo fue identificar genes
diferencialmente expresados (DEG) en sangre de
vacas Angus como resultado del consumo de festuca
infectada. Las vacas se mantuvieron por 117 dias en:
i) potreros con 25% de festuca (n = 20) y ii) potreros
con 75% de festuca (n = 20). En ambos, el 96% de las
semillas de festuca estuvieron infectadas. El nivel
de intoxicacion se evalué mediante el estrés térmico
(temperatura rectal) y los individuos extremos (caso,
n = 6 y control, n = 6), se analizaron mediante RNA-
seq (Illumina NovaSeq 6000, 150PE). Las secuencias
se alinearon al genoma ARS-UCD1.2 usando el
software STAR vy se cuantificaron con FeatureCounts.
Los DEG se identificaron con DESeq2. Se observaron
661 DEG (P,, <0,01). El analisis funcional
reveld términos de ontologia génica altamente
significativos, principalmente asociados a procesos
infecciosos y a respuesta inmune como defensa
antiviral (G0:0051607), inmunidad (G0:0002376),
respuesta inflamatoria (GO:0006954) y respuesta al
estrés, y rutas metabdlicas enriquecidas asociadas
a sistema inmune (R-BTA-168256), sefalizacion
mediante interferones (R-BTA-913531), influenza A
(KEGG btao5164) y hepatitis C (KEGG bta05160). Los
resultados indican que la intoxicacion por este hongo
produce una significativa respuesta inmunitaria en
los bovinos.
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COMPARACION DE DOS FLUJOS DE
TRABAJO BIOINFORMATICOS PARA EL
ANALISIS DE DATOS DE ddRAD-seqY
SUS APLICACIONES

Ferrari C.}, E. Bianchi? N. Aguirre3, F. Carla#, C. Acuiia3,
S. Lanzavecchias. ‘Universidad Nacional del Noroeste
de Buenos Aires (UNNOBA), Pergamino, Buenos Aires,
Argentina; Instituto de Investigacion Animal del
Chaco-Semiarido (ITACS-INTA), SantaRosade Leales,
Tucuman, Argentina; 3Instituto de Agrobiotecnologia
y Biologia Molecular (IABIMO), CICVyA, INTA-
CONICET, Hurlingham, Buenos Aires, Argentina;
“Laboratorio de Bioquimica, Departamento de
Biologia Vegetal, Facultad de Agronomia, Universidad
de la Reptiblica, Montevideo, Uruguay; SInstituto de
Genética “Ewald A. Favret”, Instituto Nacional de
Tecnologia Agropecuaria (INTA), TABIMO, CONICET,
Hurlingham, Buenos Aires, Argentina. E-mail:
cferrari4 36 @comunidad.unnoba.edu.ar

Las técnicas de genotipificacién por secuenciacion
como ddRADseq (double digest restriction-site
associated sequencing) permiten obtener una
representacion reducida del genoma mediante
el uso de enzimas de restriccion, disminuyendo
los costos de secuenciaciéon y posibilitando la
inclusién de un nimero mayor de organismos como
muestra. Después de la secuenciacién, los datos
se vuelven a ensamblar en loci y, posteriormente,
los polimorfismos de nucledtido simple (SNPs) se
identifican en esas secuencias ensambladas. Uno de
los programas mas utilizados para procesar datos
de ddRADseq es Stacks; los loci se pueden usar para
analizar marcadores para genémica de poblaciones,
filogeografia, y filogendmica. En el presente trabajo
se propuso procesar los datos de secuenciacién
de ddRADseq obtenidos de seis pools de muestras
correspondientes a tres colonias de Apis mellifera,
a través de dos flujos de trabajo distintos utilizando
el software Stacks; con “ref map.pl” (ref map), se
mapearon las lecturas a un genoma de referencia
(Amel__HAv3.1) para su posterior procesamiento con
comandos en sistema operativo Linux, y mediante
“denovo_map.pl” (denovo map) las secuencias se
ensamblaron de novo en la plataforma de Galaxy
Europe. Ambas estrategias demostraron tener sus
ventajas y utilidades, en particular, ref map, permitio
caracterizar las muestras e identificar SNPs en genes
anotados para la especie, mientras que denovo map
posibilité la exploracion de secuencias extranucleares
como lecturas mitocondriales y de endosimbiontes.
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MEDICINA DE PRECISION EN HOSPITALES
PUBLICOS MATERNO INFANTILES DE
SALTAY JUJUY

Trigo AN/, P.D. Flores', M.V. Arroyo? E. Salim?, P. Zago?, J.E.
Dipierri'2. 'Hospital Materno Infantil “Dr. Héctor Quintana”,
Jujuy, Argenting; 2Unidad de Conocimiento Traslacional
Hospitalaria (UCTH), Hospital PUblico Materno Infantil, Salta,
Argentina. E-mail: nicolastrigo2654@gmail.com

La medicina de precision forma parte,
prioritariamente, de las agendas de ciencia y salud
de Argentina. Sin embargo, no se practica aun de
forma sistematica en los hospitales publicos del
pais. Se analizaron los estudios con NGS realizados
en pacientes del Hospital Materno Infantil de
Jujuy (HMIJ) y Salta (HMIS), seleccionados en
base a antecedentes clinicos, dismorfoldgicos, v la
utilizaciéon de herramientas de fenotipificado de
proxima generacion (F2G; GestaltMatcher). Los
estudios contaron con el consentimiento informado
correspondiente. La secuenciacion fue realizada en el
sector privado, y el mapeo-alineamiento y llamado
de variantes, en el area de bioinformatica del HMIJ
utilizando como genoma de referencia GRCH38. Se
utilizaron paneles estandarizados y personalizados
y distintas bases de datos (OMIM, Orphanet,
Clinvar, GnomAD). Se estudiaron 187 pacientes
alcanzandose un diagnéstico en el 49,7% de los
casos. En cuanto al efecto mutacional, 65% fueron
variantes missence, 14% stop gained, 16% frameshift,
2,2% disruptive inframe deletion, 3,2% splice acceptor
y 6% splice donor. En cuanto al impacto, el 39% fue
alto vy el resto moderado. El 79% de las variantes no
fueron reportadas en GnomAD, el 20% presentaron
una frecuencia extremadamente baja. El 26% de las
variantes fueron patogénicas, 48% probablemente
patogénicas y 26% VUS. Los resultados indicarian
que es factible implementar en hospitales publicos el
diagnéstico molecularbasado en NGSy quelos mismos
son necesarios no sélo para fines diagnosticos, sino
para conocer las caracteristicas gendmicas de las
poblaciones locales.
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DETECCION BIOINFORMATICA DE
FUSIONES GENICAS TUMORALES, UNA
NUEVA PERSPECTIVA A EXPLORAR

EN MELANOMAS TRATADOS CON
INMUNOTERAPIA

Nibeyro G2 V. Baronetto'?, A. Nava??, L. Prato?, V.G.
Morén2%8, EA. Ferndndez'?’. 'Fundacion para el Progreso
de la Medicina, Cordoba, Argenting; 2Consejo Nacional
de Investigaciones Cientificas y Técnicas, Argentina;
SFundacion Instituto Leloir, Buenos Aires, Argenting;
“Instituto Académico Pedagogico de Ciencias Bdsicas y
Aplicadas, Universidad Nacional de Villa Maria, Cordoba,
Argenting; ®Centro de Investigaciones en Bioquimica
Clinica e Inmunologia, Cérdoba, Argenting; *Departamento
de Bioguimica Clinica, Facultad de Ciencias Quimicas,
Universidad Nacional de Cérdoba, Cordoba, Argenting;
’Facultad de Ingenieria, FCEFyN, Universidad Nacional de
Cérdoba, Cordoba, Argentina. E-mail: eimerfernandez@
fpmlab.org.ar

Los neoantigenos, resultantes de mutaciones
somaticas en células tumorales, podrian ser clave en
la inmunoterapia con inhibidores de punto de control
inmunitario (ICIs) al estimular la respuesta inmune.
Existe la hipétesis de que los neoantigenos derivados
de variantes estructurales podrian ser altamente
inmunogénicos, aumentando la probabilidad de
respuesta positiva a ICIs. A fin de evaluar el impacto
de las fusiones génicas en inmunoterapia, se estudi6
una cohorte de 73 pacientes con melanoma, tratados
con ICIsy con informacién de respuesta. Se analizaron
entonces, los datos de RNAseq para evaluar tanto el
rendimiento de la maquinaria de presentacién celular
(MPC), através de la expresion de una firma molecular
especifica y el genotipo HLA-1 (estimado mediante el
software arcasHLA), como la carga de fusién tumoral
(TFB) con el software Arriba. Se encontr6 una clara
asociacion entre TFB y sobrevida global (Kaplan
Meyer, p=0,0038), donde un alto TFB se asocié a mal
pronéstico. Ademas, estos pacientes mostraron una
menor activacion de la MPC (menores valores para
la firma, p=0,018), sugiriendo que un mayor TFB no
se traduciria en mayor presentaciéon de neopéptidos
en la superficie celular. A fin de comprobar si esto
podria deberse a una menor variabilidad en moléculas
HLA-I, lo que reduciria el repertorio de neopéptidos
plausibles de ser presentados, se estudi6 su cigosidad
sin encontrarse asociacion significativa. Estos
hallazgos sugieren que, en esta cohorte de pacientes,
un alto TFB podria ser un indicador de agresividad en
lugar de inmunogenicidad tumoral.
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IDENTIFICACION BIOINFORMATICA DE
VARIACION GENETICA EN RECEPTORES
DE LINFOCITOS T Y SU ASOCIACION

A RESPUESTA EN INMUNOTERAPIA
ANTITUMORAL EN MELANOMA

Baronetto V.2, G. Nibeyro'?, A. Nava??, L. Prato? C. Montes?S, E.
Ferndndez'?®. 'Fundacion para el Progreso de la Medicing,
Cérdoba, Argenting; 2Consejo Nacional de Investigaciones
Cientificas y Técnicas (CONICET), Argenting; *Fundacion
Instituto Leloir — CONICET, Buenos Aires, Argenting;
“Instituto Académico Pedagogico de Ciencias Bdsicas y
Aplicadas, Universidad Nacional de Villa Maria, Coérdoba,
Argenting; ®Centro de Investigaciones en Bioquimica
Clinica e Inmunologia (CIBICI), CONICET, Cérdoba,
Argenting; ®Facultad de Ingenieria, FCEFyN, Universidad
Nacional de Cérdoba (UNC), Cérdoba, Argentina. E-mail:
elmerfernandez@fpmliab.org.ar

Ladiversidad dereceptoresdelinfocitosT(TCR)sebasa
en la recombinacién somatica de segmentos de genes
y de variaciones alélicas adicionales. Esto le confiere
una gran versatilidad y especificidad en la deteccién
de antigenos. Dentro del microambiente tumoral
(TME), existen mecanismos inmunosupresores que
detienen la inmunidad de las células T antitumorales.
Terapias como los inhibidores de puntos de control
inmunitarios (ICI) contrarrestan este efecto, por
lo que identificar y estudiar la variabilidad de
estos receptores en pacientes bajo tratamiento, es
fundamental para entender su efecto y potencial
uso como biomarcador. Analizar la variabilidad de
TCRs es una tarea dificultosa por el gran nimero de
datos generados. Utilizando el software MIXCR sobre
muestras de RNAseq de pacientes que responden o
no a ICI se estimo el repertorio de TCRs y se analiz6
su riqueza y diversidad. Se observaron diferencias
significativas con respecto a las secuencias
aminoacidicas de la region CDR3 en pacientes que
respondieron a la ICI con respecto a los que no lo
hicieron, para las cadenas TRA (p= 0,002), TRB
(p= 0,008), TRG (p= 0,011 ), TRD (p= 0,016) para
riqueza, y TRA (p= 0,001), TRB (p= 0,006), TRG (p=
0,010), TRD (p= 0,015) para diversidad, siendo en
ambos casos mayor en respondedores. Los resultados
promueven la incorporacion de nuevas muestras y
analisis mas profundos respecto a la relacién de los
TCR como posibles biomarcadores en respuesta a
inmunoterapia.
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DELECIONES EN HEMOFILIA A:
CARACTERIZACION DE PUNTOS
DE RUPTURA Y MECANISMOS
INVOLUCRADOS

Ziegler BM!, LC. Rossetti', D. Neme?, C.P. Radic, MM.
Abelleyro, C.D. De Brasi'. Instituto de Medicina Experimental
(IMEX) - CONICET - Academia Nacional de Medicina
(ANM), CABA, Argenting; 2Fundacion de la Hemofilia Alfredo
Pavlovsky, Buenos Aires, Argentina. E-mail: ziegler.betiana@
gamil.com

La hemofilia A (HA) es una coagulopatia recesiva
ligada al X. De 8 a 15% de las HA-severas (HAS) son
causadas por grandes deleciones parciales del F8. El
objetivo fue caracterizar los puntos de ruptura (PR),
las cicatrices moleculares (CM) y estimar posibles
mecanismos involucrados en tres pacientes no
relacionados, con HAS y deleciones parciales del F8.
Para caracterizar los eventos de los pacientes (P) #1
y #2, varones hemicigotas con HAS, se redujeron las
regiones de incerteza e identificaron los PR (extremos
5°/3") por biparticion de distancias y PCR-standard,
PCR de larga-distancia (LD-PCR) y secuenciacion de
Sanger. Para P#3, una mujer sintomatica con HA-
moderada, se identific6 una delecion heterocigota
por MLPA (Mutiplex Ligation-dependent Probe
Amplification) y se caracterizaron los PR incluyendo
restriccion con Bcll y Ncol, PCR-standard, 1S-PCR
(Inverse Shifting-PCR), I-LD-PCR (Inverse-LD-PCR)
y secuenciacion de Sanger. P#1 presentd una delecion
hemicigota de 5,6kb del F8-exdn-7 con insercion
AA c.788-4718_£4718_1009+679delinsAA; P#2, una
deleciéon hemicigota de 6,6kb del F8-exones-23_ 25
con phomologia CATT ¢.6430-15877__6900+4699del;
y P#3, una delecién heterocigota de 103,2kb
del F8-exones-6_22 con phomologia GTGAT
c.[670+394 6429+1244,0del; 6429+12447T>Al.
Los estudios bioinformaticos sobre CM mostraron
varios motivos estimuladores de rupturas del ADN,
elementos repetitivos, estructuras secundarias y de
no-B-DNA. La evidencia obtenida es compatible con
el modelo de Break Induced Replication (BIR) para P#1
y Microhomology-Mediated BIR (MMBIR) o Alternative
End Joining (Alt-EJ) para P#2 y P#3.
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RENDIMIENTO DIAGNOSTICO DE
ESTUDIOS DE SECUENCIACION MASIVA
EN PACIENTES PEDIATRICOS CON
EPILEPSIA

Salgado Salter J.D/, M.J. Guillamondegui?, A. Mampel?,

B. Gamboni? S. Ferrer!, P. Carrasco, J. Oliveri', S.P. Denita
Judrez. 'Area de diagnoéstico molecular — HEMA, Mendoza,
Argenting; 2Servicio de Neurologia y Seccion de Genética
Hospital Pediatrico Dr. Humberto J. Notti, Mendoza,
Argenting; *Facultad de Ciencias Médicas - Hospital
Universitario UN de Cuyo, Mendoza, Argentina. E-mail:
sdenita@hema.com.ar

Los avances en las técnicas de secuenciacion de nueva
generacién han demostrado su efectividad en el
diagnostico de encefalopatias epilépticas permitiendo
en ciertos casos establecer un tratamiento adecuado.
El objetivo de este estudio es hacer un analisis
retrospectivo de los hallazgos genéticos de 43
pacientes pediatricos atendidos entre enero del 2020
y abril del 2023. Teniendo en cuenta todos los casos
estudiados, se hallaron en 20 pacientes variantes
patogénicas (P) o probablemente patogénicas (LP)
(tasa de diagnéstico del 46,51%). Teniendo en cuenta
los cuadros clinicos reportados en los pacientes, se
obtuvo una tasa de diagnéstico del 59,09% en los
fenotiposenlosquepredominael cuadroepiléptico, sin
claras dismorfias sindréomicas. Los principales genes
con variantes LP/P detectados en esta poblaciéon son
genes accionables como SCN1A, KCNA1, SLC2A1, KCNQ2
y SCN8A. Adicionalmente, en este grupo se determind
una tasa de significados inciertos del 27,27%. En
pacientes con fenotipos funcionales neurolégicos
complejos asociados a anomalias estructurales y/o
funcionales en otros drganos se observo que la tasa
de diagnéstico disminuyo6 al 33,33% y los significados
inciertos aumentaron a 52,38%. Teniendo en cuenta
los resultados se concluye que la secuenciacién masiva
de genes asociados a epilepsia es una herramienta
muy Util para determinar el origen etioldgico de las
encefalopatias epilépticas o del desarrollo de origen
desconocido, pudiendo orientar las acciones clinicas
en funcion del resultado del estudio genético.
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DELECIONES EN EL GEN NPHP1Y SU
ASOCIACION CON INSUFICIENCIA RENAL
CRONICA: REPORTE DE UN CASO

Lugones A.C., MJ. Guillamondegui? A. Tardivo!, N.M. Aguirre!,
J. Martinez Mayer®, M. Waldman?, P. Julidn?, M.I. Pérez Millan3,
M. Marti®. Bitgenia, Buenos Aires, Argenting; 2Hospital
Pedidtrico H. Notti, Mendoza, Argenting; *Departamento

de Quimica Bioldgica, Facultad de Ciencias Exactas y
Naturales, Universidad de Buenos Aires (FCEyN-UBA) e
Instituto de Quimica Bioldgica de la Facultad de Ciencias
Exactas y Naturales (IQUIBICEN), CONICET, CABA, Argentina.
E-mail: ana.lugones@bitgenia.com

La nefronoptisis es una enfermedad renal hereditaria
con gran variabilidad fenotipica, que se caracteriza
por nefritis tubulointersticial crénica, y progresion
hacia enfermedad renal terminal. Mas de 90 genes se
asocian a formas aisladas (80-90%) o sindromicas
(10-20%), en su mayoria de herencia autosémica
recesiva. Presentamos el caso de un paciente de 11
afos, hijo de padres sanos no consanguineos, con
insuficiencia renal crénica de etiologia desconocida,
asociada a poliquistosis renal. Se realiz6 el analisis
gendmico utilizando tecnologia de secuenciacion
masiva (NGS) y algoritmos bioinformaticos, con
el objetivo de detectar variantes de nucledtido
Unico y variantes en el nimero de copias (CNVs) en
un panel de genes asociado a la sospecha clinica.
Se identificaron dos variantes en el gen NPHPi:
la variante NM_ 001128178.3:c.1897_ 1906del -
p.(Thr633LeufsTer37) en un alelo y una delecién
que presuntamente involucra al gen completo, en el
alelo opuesto. Estos hallazgos sugieren nefronoptisis
juvenil asociada a NPHP1 como diagnéstico etioldgico
mas probable. En pacientes con fenotipos asociados
a tan amplia heterogeneidad genética y fenotipica,
la identificacién de la etiologia del cuadro permite
establecer un pronéstico, adecuar el seguimiento y
el eventual tratamiento especifico. Los algoritmos de
deteccion de CNVs en NGS son una herramienta 1til
en el diagnoéstico de entidades asociadas a este tipo de
variantes.
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SINDROME DE CHRISTIANSON: DELECION
PARCIAL DEL GEN SCL9A6 IDENTIFICADA
POR ARRAY-CGH (ACGH)

Zelaya G2, M.E. Foncuberta®?, M.G. Obregon?, E.M. Baialardo',
C. Alonso®, M. Bonetto®3, M.F. AU, S.F. Lopez?. 'Laboratorio de
Citogenética, Servicio de Genética, Hospital de Pediatria
Garrahan, CABA, Argenting; 2Laboratorio de array-CGH,
Unidad de Gendmica, Hospital de Pediatria Garrahan,
CABA, Argenting; Laboratorio de Biologia Molecular,
Servicio de Genética, Hospital de Pediatria Garrahan, CABA,
Argenting; “Area Clinica, Servicio de Genética, Hospital de
Pediatria Garrahan, CABA, Argenting; *Unidad de Gendmica,
Hospital de Pediatria Garrahan, CABA, Argentina. E-maiil:
gabyzelayal@gmail.com

El sindrome de Christianson (MIM 300243) es una
forma muy poco frecuente de déficit intelectual
sindréomico ligado al cromosoma X. Los varones
afectados presentan discapacidad intelectual
profunda, microcefalia, trastorno de la conducta,
hipotonia y epilepsia. Las mujeres heterocigotas
pueden presentar un fenotipo de amplio espectro
que va desde no afectadas hasta manifestaciones
neurolégicas/psiquiatricas mas graves. Se produce
por variantes de nucledtido tinico (SNVs) o deleciones
del gen SCL9A6. Se han descripto hasta la fecha 91
casos con SNVs y sélo tres casos con variantes en
el nimero de copias. El objetivo de este trabajo es
presentar un par de gemelos monocigdticos de sexo
masculino con una delecion parcial del gen SCL9A6
detectada por aCGH. Al momento de la consulta los
pacientes presentaron retraso global del desarrollo,
trastorno del espectro autista, encefalopatia
epiléptica y microcefalia. El estudio citogenético
con técnica de GTW en sangre periférica fue normal.
Se realiz6 la técnica de aCGH, sobre la plataforma
SurePrint G3 ISCA V2 CGH 8x60k, que evidencié una
delecién de aproximadamente 33,4 kb, arr[GRCh37]
Xq26.3(135100968_135134406)x0, que abarca del
exon 11 al 16 del gen SCL9A6 en ambos hermanos. Se
solicitd aCGH a la madre donde se identificé la misma
CNV en heterocigosis. Para nuestro conocimiento este
seriael cuarto caso de esta entidad por SNVsy el primer
caso en Argentina. El uso de técnicas de citogendmica
permitié llegar al diagndstico de los dos pacientes,
contribuyendo al conocimiento de los mecanismos
genéticos involucrados en este sindrome.
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SILENCIAMIENTO DEL GEN RELOJ PERIOD
EN Triatoma infestans Klug: EFECTO EN
SU PERFIL DE EXPRESION DIARIO

Cérdoba LE, B.A. Garcia, MM. Stroppa. Catedra de
Bioguimica y Biologia Molecular, Facultad de Ciencias
Médicas — INICSA, CONICET-UNC, Cérdoba, Argentina.
E-mail: lourdes.cordoba@unc.edu.ar

El vector de la enfermedad de Chagas, Triatoma
infestans, muestra ritmos diarios controlados por
los genes del reloj bioldgico. Para el silenciamiento
del gen reloj period (per) se utilizaron protocolos
de interferencia por ARN (ARNi) con diferentes
esquemas de alimentacién y se analiz6 el efecto del
silenciamiento en su perfil de expresion diario en
tejido nervioso de ejemplares adultos de T. infestans
cada 6 h durante un periodo de 24 h. Lahora del dia fue
expresada en Zeitgeber Time (ZT). Se inyectaron ARNi
del gen per y del gen control B-Lactamasa (B-Lac).
En cada grupo se determind la expresion del gen per
mediante la técnica de retrotranscripcion y PCR en
Tiempo Real. El silenciamiento del gen per en machos
y hembras mostr6 una disminucion significativa en
la expresion transcripcional en el grupo de insectos
inyectados con el ARNi del gen per con respecto a los
niveles hallados en los grupos control (no inyectados
e inyectados con el ARNi control). Los esquemas de
alimentacion utilizados en los protocolos no afectaron
de forma significativa el nivel de interferencia.
Por otra parte, el silenciamiento del gen per redujo
su expresion en todos los ZT analizados y no se
observaron las variaciones diarias caracteristicas en
la expresion transcripcional que presenta este gen.
Los resultados obtenidos permitieron establecer que
el silenciamiento del gen per fue efectivo en machos
y hembras y no se ve afectado por los esquemas de
alimentacién utilizados en los protocolos. Ademas, el
silenciamiento del gen per afectd el perfil de expresion
del gen en todos los ZT analizados.
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DETECCION BIOINFORMATICA DE
VARIANTES ESTRUCTURALES DEL
GENOMA MITOCONDRIAL: APLICACION
AL DIAGNOSTICO EN MEDICINA DE
PRECISION

Becerra J.C., D. Orschanski, J.C. Vazquez? G. Nibeyro®4 E.
Surace*s, T. Izcovich?®, A. Fernandez Gamba®, H. Martinetto®,
E. Fernandez®#!. 'Facultad de Ciencias Exactas, Fisicas y
Naturales, Universidad Nacional de Cérdoba, Cérdoba,
Argenting; 2Universidad Tecnolégica Nacional, Argenting;
SFundacion para el Progreso de la Medicina, Cordoba,
Argentina; *CONICET, Argenting; SLaboratorio de
Enfermedades Neurodegenerativas, Departamento de
Neuropatologia y Biologia Molecular, FLENI, Buenos Aires,
Argentina. E-mail: daniorsch@gmail.com

Segun estadisticas publicadas por Cleveland Clinic,
1 de cada 5000 individuos a nivel mundial tiene una
enfermedad mitocondrial genética. La deteccion
de estas enfermedades mediante algoritmos de
bioinformatica permite un diagnéstico mas rapido
y preciso, ademas de contribuir al descubrimiento
de nuevos genes y vias metabdlicas involucradas.
Con el objetivo de desarrollar una herramienta
bioinformatica que incorpore el estado del arte en
la deteccion de rearreglos del genoma mitocondrial
se presenta MitoR. Este desarrollo, en lenguaje de
programacion R, permite hacer un analisis integral de
polimorfismos genéticos y variaciones en el niimero
de copias del genoma mitocondrial a partir de datos
de secuenciacion de manera simple y automatica.
Para ello integra informacién de diversas bases de
datos como HMTVAR, VarSome, Franklin, dbSNP;
provee representaciones graficas que facilitan la
interpretacion y proporcionan una retroalimentacion
al usuario. Ademas, genera una base de datos local
que mejora la anotaciéon de variantes. Actualmente
MitoR esta siendo implementado en FLENI como
herramienta para la resoluciéon de diagndsticos
clinicos relacionados a enfermedades mitocondriales
habiendo confirmado el diagnéstico presuntivo
de LHON en un paciente mediante su aplicacion.
MitoR abre la puerta a nuevas oportunidades de
investigacion, desarrollo de terapias dirigidas v
mejora en la atencion médica personalizada para los
pacientes afectados por trastornos mitocondriales,
donde la disponibilidad de bases de datos con
informacién local resulta fundamental para mejorar
el diagndstico.
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PACIENTE CON DUPLICACION/DELECION
INVERTIDA EN EL BRAZO CORTO DEL
CROMOSOMA 8

Fortunato P.C., CM. Cruz, C.L. Romero!, M.S. Arbelo? M.E.
Foncuberta®, M.M. Pérez®4, C. Alonso®, M.G. Obregon®,

E.M. Baialardo'. 'Laboratorio de Citogenética, Servicio de
Genética, Hospital de Pediatria Garrahan, CABA, Argenting;
2Area Clinica, Servicio de Genética, Hospital de Pediatria
Garrahan, CABA, Argenting; SLaboratorio de Biologia
Molecular, Servicio de Genética, Hospital de Pediatria
Garrahan, CABA, Argenting; “Laboratorio de array-CGH,
Unidad de Gendmica, Hospital de Pediatria Garrahan,
CABA, Argenting; SUnidad de Gendmica, Hospital de
Pediatria Garrahan, CABA, Argenting; ®Servicio de Genética,
Hospital de Pediatria Garrahan, CABA, Argentina. E-mail:
pamela_f@hotmail.com

El sindrome de duplicacién/delecion invertida 8p
[invdupdel(8p)] (ORPHA 96092) es una anomalia
estructural con una incidencia de 1/10.000 a 1/30.000
recién nacidos vivos. Presenta retraso global del
desarrollo (RGD) leve a severo, hipotonia muscular,
dismorfias, malformaciones en SNC (cuerpo calloso),
cardioldgicas, escoliosis y/o cifosis. Se presenta una
paciente de dos afios con RGD, plagiocefalia, facies
asimétrica con hipoplasia malar, frente estrecha
hirsuta, hendiduras palpebrales descendentes, nariz
de base ancha, boca grande, orejas de implantacion
baja, cuello corto, manos con hiperlaxitud
interfalangica, pliegues profundos, clinodactilia de 5°
dedo de ambas manos, pies equinos, hipotonia axial
y escoliosis. En la resonancia magnética se evidenci6
hipoplasia del cuerpo calloso. Utilizando técnicas de
citogenética con bandeo G, Hibridacién Fluorescente
In Situ (FISH) y array-CGH se observo la presencia de
un rearreglo cromosdmico complejo en el brazo corto
del cromosoma 8. 46,XX,add(8)(p?22)[20].ish add(8)
(wcp8+,subtel8p-).arr[GRCh37]  8p23.3p12(191530
_6880363x1,12039930_32645953x3,32716126X2),
evidenciando una trisomia parcial de 8p23.1p12 y una
monosomia parcial de 8p23.2p23.1. Los cariotipos
y FISH parentales fueron normales. El fenotipo de
la paciente coincide parcialmente con los casos
descritos en la literatura. La combinacién de técnicas
citogenéticas y citogenémicas permitié caracterizar
a la paciente como sindrome de [invdupdel(8p)],
optimizando el asesoramiento genético familiar.
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DELECION 3P13 ASOCIADA A UNA
TRANSLOCACION CROMOSOMICA
APARENTEMENTE BALANCEADA
46,XY,T(3;5) QUE INVOLUCRA AL GEN
FOXPI

Taniguchi LE!, JM. Daroqui, G. Zelaya'?, EB. Pavon', M.L.

Lavia®, MM. Pérez?4, C. Alonso®, M.G. Obregén$, EM. Baialardo'.
'Laboratorio de Citogenética, Servicio de Genética, Hospital
de Pediatria Garrahan, CABA, Argenting; 2Laboratorio de
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Garrahan, CABA, Argenting; *Area Clinica, Servicio de
Genética, Hospital de Pediatria Garrahan, CABA, Argenting;
“Laboratorio de Biologia Molecular, Servicio de Genética,
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Gendmica, Hospital de Pediatria Garrahan, CABA, Argenting;
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Las translocaciones cromosémicas balanceadas
ocurren en aproximadamente el 0,5% de los recién
nacidos. Sin embargo, en aproximadamente el 6%
de los individuos con translocaciones cromosémicas
balanceadas, se observa fenotipo patoldgico como
discapacidad intelectual, trastorno del espectro
autista y multiples anomalias congénitas, sugiriendo
una asociacioén entre tales condiciones y los puntos
de ruptura de las translocaciones. Se estima que
la frecuencia de microdeleciones detectadas
por hibridacién gendmica comparada mediante
array (a-CGH) en pacientes con translocaciones
cromosomicas aparentemente balanceadas
(TCAB) con fenotipo patoldgico es cercana al 46%.
Presentamos un paciente de siete aflos que consulta
por retraso global del desarrollo con trastornos
conductuales, cardiopatia congénita y dismorfias,
con una TCAB que fue caracterizada por medio de
citogenética clasica y molecular. El andlisis por
bandeo G en sangre periférica evidencid 46,XY,t(3;5)
(p14;935). Los cariotipos parentales fueron normales.
Posteriormente, el resultado de a-CGH revelé una
delecién de 835 Kb en 3pi13, involucrando al gen
FOXP1 (OMIM #605515) asociado a Discapacidad
intelectual con déficit del lenguaje y con o sin rasgos
autistas (OMIM #613670) confirmando que el a-CGH
permite detectar deleciones con tamarfios menores
a las observadas por medio del Bandeo G (5-10 Mb)
arrojando luz en la relacion entre las TCAB vy las
deleciones submicroscdpicas. El uso complementario
de ambas técnicas permite optimizar el diagnostico
etioloégico en los pacientes y realizar un correcto
asesoramiento genético.
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ANALISIS DE METILACION DEL
PROMOTOR Il DEL GEN DE
CALPASTATINA EN NOVILLOS ANGUS Y
BRAHMAN

Motter M., P. Corva? M. Krause', L. Sorid'. 'Universidad de
Buenos Aires, Facultad de Cs. Veterinarias, CABA, Argenting;
’Facultad de Ciencias Agrarias, Unidad Integrada Balcarce
(UNMDP/INTA), Buenos Aires, Argentina. E-mail: mmotter@
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El gen de calpastatina bovino (cast) origina distintos
mensajeros en musculo esquelético porque posee
promotores variables (I, II y III), splicing y sitios de
poliadenilacion alternativos. Existen diferencias
en el nivel de expresion de las isoformas de cast en
musculos contrastantes en terneza (infraespinatus
y semitendinosus) en novillos Angus y Brahman,
siendo la isoforma II la mas variable. Ademas, el
promotor de la misma tiene una extensa isla CpG,
la que podria estar sujeta a metilacion. El objetivo
fue evaluar el nivel de metilacion del promotor II
y del extremo upstream del exdén 1xb (pos. 96.034-
769 a 96-035-748-NC_037334.1-GenBank) y su
asociacion con la expresion de la isoforma II. A partir
de muestras conservadas a -80° C de los musculos
infraespinatus y semitendinosus de novillos Angus
(n=4) vy Brahman (n=4), se realiz6 la secuenciacién
directa de amplicones tratados con bisulfito. El
calculo de metilacion se determindé mediante el
programa Chromas 2.0. No se hallaron diferencias
en la metilacién de las CpG del promotor II entre
musculos, porque no se identificaron C metiladas.
Sin embargo, en la secuencia del ex6n 1xb se halld
metilacion parcial (50-70%), siendo mayor en el
infraespinatus que en el semitendinosus en ambas
razas, pero en Angus mayor que en Brahman, aunque
la diferencia no fue estadisticamente significativa
(p<0,05). Estos resultados sugieren que la metilacién
del ADN de esta secuencia analizada no seria el
mecanismo epigenético que determina la diferencia
de expresion de la isoforma II de cast en los misculos
de las dos razas bovinas analizadas.
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EVALUACION CUALI-CUANTITATIVA
DEL ADN EXTRAIDO A PARTIR DE TEJIDO
DE ALETA DE TRUCHA ARCO IRIS
(oncorhynchus mykiss)

Ferndndez LM/, F.E. Aguila? P. De Carli'. 'Instituto de Ciencias
del Ambiente, Sustentabilidad y Recursos Naturales
(ICASUR), Unidad Académica Rio Gallegos, (UARG), UNPA,
Santa Cruz, Argenting; ?Centro de Investigaciones y
Transferencia (CIT) Santa Cruz, CONICET-UNPA-UTN, Santa
Cruz, Argentina. E-mail: lumifer.27@gmail.com

Para el desarrollo de bibliotecas GBS (genotyping-by-
sequencing) es necesario disponer de ADN genémico
total no degradado y de elevado peso molecular. En
trucha arco iris (Oncorhynchus mykiss) es factible la
obtencién de ADN sin sacrificar al animal a partir
de tejido de aleta. El objetivo de este trabajo fue
evaluar la cosecha de ADN extraido a partir de tejido
de aleta caudal y adiposa, y las diferentes técnicas de
conservacion. Para ello se tomaron muestras de 20
individuos, conservando aleta adiposa y caudal en
etanol absoluto y aleta caudal en papel seco. Se realizd
la extraccion salina de ADN a partir de 10 mg de tejido,
y elucién en un volumen final de 50 pl. Se evalud la
calidad del ADN extraido mediante electroforesis
en gel de agarosa al 1% y cuantificacién mediante
fluorometria (Qubit, Thermo Fisher Scientific). Se
observo una mayor presencia de ADN degradado en
las muestras de aletas caudal para ambos tipos de
conservacion. Si bien la cosecha promedio de ADN a
partir de aleta adiposa es baja (23,0 ng), su desviacion
fue menor (13,5 pg). Se puede concluir que el tejido
de aleta adiposa conservado en etanol absoluto
permite obtener ADN de mayor calidad para estudios
gendmicos en trucha arco iris.
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IDENTIFICACION Y AISLAMIENTO DE
ELEMENTOS REGULADORES EN TFAP2A
PARA SU POSTERIOR CARACTERIZACION
DURANTE EL DESARROLLO EMBRIONARIO
DEL PEZ CEBRA
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Losmiembros delafamiliadefactores detranscripcién
AP-2 (TFAP2) tienen un papel principal en distintos
procesos fisioldgicos o patoldgicos como el desarrollo,
la diferenciacion, la apoptosis y la tumorigénesis. No
obstante, el papel de la expresién espacio-temporal
de tfap2 durante el desarrollo embrionario, la
caracterizacion de sus propios mddulos reguladores,
asi como la maquinaria molecular que participaria
de dicha regulacion no han sido exploradas en su
totalidad. Por ello, nuestro principal objetivo consistio
en identificar, aislar y clonar elementos reguladores
conservados (CR) presentes en el gen tfap2a para su
posterior caracterizacion en el modelo de pez cebra.
Con el fin de determinar potenciales elementos
reguladores e identificar regiones conservadas no
codificantes utilizamos el navegador UCSC Browser.
Luego, se disefiaron primers flanqueantes para cada
region y se utilizé ADN gendmico de pez cebra, en el
estadio de 1 somita, como templado. La herramienta
de prediccién mostrd diez regiones CR distribuidas
entre las regiones intergénicas 5’ y 3’, y regiones
intronicas, las cuales se aislaron utilizando la
técnica de PCR. Dichas regiones seran clonadas en un
vector reportero para la proteina fluorescente verde
(GFP). Esta herramienta nos permitira monitorear
por microscopia de fluorescencia, el patréon de
expresion originado por cada una de las regiones
reguladoras, a distintos estadios del desarrollo del
pez cebra. Ademas, sera de gran relevancia para poder
comprender el control dinamico de tfap2a durante el
desarrollo embrionario.
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TECNICA DE ADN BARCODING PARA
IDENTIFICACION DE Boana pulchella
Duméril & Bibron Y Lithobates
catesbeianus Shaw EN AMBIENTES
ACUATICOS CONTROLADOS

De La Cruz Lopez D.J?, L. Moreno!, S. Marza? M.E. Vasquez
Gomez2 'Area de Zoologia, Departamento de Biologia,
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Argenting; 2Area de Biologia Molecular, Departamento
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El ADN ambiental puede extraerse y utilizarse para
identificar indirectamente a los seres vivos que
habitan un ecosistema, mediante técnicas como el
ADN barcoding. Nuestro objetivo fue obtener ADN
ambiental utilizando herramientas moleculares
basadas en el ADN barcoding para identificar: B.
pulchella y L. catesbeianus. Para ello, disefiamos dos
ambientes acuaticos controlados, donde introdujimos
ejemplares de B. pulchella y restos de tejido de L.
catesbeianus. Después de tres dias, se procedid a la
extraccion del ADN del agua y su amplificacion. Se
utiliz6 ADN de tejido como control positivo. Luego
se disefiaron primers especificos para el gen COI de
B. pulchella (398 pb) vy el gen Cytb de B. pulchella (179
pb) v L. catesbeianus (79 pb). Se logré la amplificacién
de los genes COI'y Cytb de B. pulchella en muestras de
tejido, perono en el ADN ambiental del agua. Se obtuvo
también laamplificacion del gen Cytb de L. catesbeianus
en muestras de tejido y agua. Estos resultados indican
que la técnica es viable y aportan a su validacion.
Posiblemente el tamafio del amplicon utilizado para
los genes de B. pulchella haya sido un inconveniente
para lograr una amplificacion de ADN ambiental
debido a su gran tamafio, siendo mas efectivo un
amplicon de bajo peso molecular como el utilizado
para L. catesbeianus, debido a las caracteristicas de la
muestra utilizada, donde el ADN probablemente se
encuentre degradado. Estos hallazgos representan un
punto de partida para futuros estudios en cuerpos de
agua naturales.
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DIGESTION IN SILICO DE GENOMAS DE
MAIZ Y TRUCHA ARCOIRIS: ELECCION
DE ENZIMAS DE RESTRICCION

PARA SECUENCIACION MASIVA DE
REPRESENTACION REDUCIDA
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La eleccion de las enzimas de restriccion utilizadas
en la preparacion de bibliotecas GBS (genotyping-by-
sequencing) depende de varios factores: el nimero
de marcadores requeridos, el nivel deseado de
multiplexacion y el enriquecimiento de SNPs (single
nucleotide polymorphisms) génicos. Se ha demostrado
que el uso de enzimas sensibles a metilacion, es decir,
aquellas que no cortan el sitio de reconocimiento de la
secuencia si se encuentra metilado, es efectivo para el
enriquecimiento de regiones génicas. En este trabajo
se pusieron a prueba tres programas de digestion in
silicode genomas (SimRAD, DepthFinderyegads), para
evaluar la efectividad en la reduccién de complejidad
del genoma y enriquecimiento de SNPs génicos. Se
realizaron digestiones in silico de los genomas de
trucha arcoiris (Oncorhynchus mykiss) y maiz (Zea
mays), utilizando un par de enzimas insensibles a
metilacion (ddRADseq) o un par de enzimas donde
una es sensible (epiRADseq), alternando su frecuencia
de corte. Ademas, se evalué la cantidad de loci
recuperados mediante la seleccién de tamafios de dos
intervalos, uno estrecho (250-320 bp) y otro amplio
(300-450 bp). No se encontraron diferencias en la
cantidad de loci recuperados entre los programas,
aunque existen diferencias en la facilidad de uso,
requerimientos informaticos y salidas. Respecto a la
digestion de los genomas, se observé una tendencia a
obtener mas loci con la seleccién de tamafio amplia en
todas las combinaciones de enzimas. Estos resultados
demuestran la utilidad de la digestion in silico previo a
la preparacion de bibliotecas gendmicas.
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ESTRUCTURA SECUNDARIA DEL GEN
12S-ARNr DE Aylacostoma chloroticum
Hylton Scott, 1954 (GASTROPODA:
HEMISINIDAE)

Forestello E, LB. Guzman, J.G. Peso'?, A.A. Beltramino', R.E.
Vogler'. 'Laboratorio del Grupo de Investigacion en Genética
de Moluscos (GIGeMol), Instituto de Biologia Subtropical
(IBS), CONICET - Universidad Nacional de Misiones (UNaM),
Posadas, Misiones, Argenting; Departamento de Biologia,
Facultad de Ciencias Exactas, Quimicas y Naturales, UNaM,
Posadas, Misiones, Argentina. E-mail: emaforestello@
hotmail.com

Aylacostoma chloroticum Hylton Scott, 1954 es un
caracol dulceacuicola endémico de América del Sur.
Habita ambientes altamente oxigenados del rio Alto
Parana y esta catalogado como “extinto en estado
silvestre” en la Lista Roja de Especies Amenazadas
de la UICN. Se conocen pocas poblaciones relictuales
en Corrientes y Misiones, incluidas en un programa
de conservacion ex situ desarrollado en la Universidad
Nacional de Misiones. En este estudio se presenta un
modelo estructural del gen 12S-ARNr de A. chloroticum.
Para ello, se extrajo ADN de un individuo proveniente
de Candelaria, Misiones y se secuencid su genoma
completo mediante Next Generation Sequencing. A
partir de estos datos se ensambld el mitogenoma
de la especie. Se definieron los limites y el tamario
del gen mitocondrial 12S-ARNr en funcién de los
genes adyacentes. Luego, se desarrollé un modelo
de estructura secundaria mediante plegamiento
manual y comparacion con modelos de referencia. La
secuencia aislada presenté una longitud de 948 pb y
la estructura obtenida mostré los cuatro dominios
tipicos (I-IV) en los que se divide estructuralmente
este gen. Este modelo brinda informacién util para
refinar alineamientos de secuencias y realizar nuevas
reconstrucciones filogenéticas, considerando la
estructura secundaria obtenida. Siendo el primer
modelo estructural completo de este gen disponible
para Aylacostoma y el segundo del filo Mollusca,
se espera que esta informacion contribuya a
futuros andlisis comparativos intraespecificos e
interespecificos y a nuevas evaluaciones de las
afinidades evolutivas de la familia.
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METODOS DE EXTRACCION DE ADN EN
ODONATOS (LIBELULAS): EFECTIVIDAD
Y CONSIDERACIONES PARA ESTUDIOS
GENETICOS DEL TAXON

Blanc Impini S.A'2, D.M. Hohl', V.P. Creo'?, C.l. Catanesi'?, A.
Del Palacio®. ! Instituto Multidisciplinario de Biologia Celular
(IMBICE), CONICET-UNLP-CIC, Buenos Aires, Argenting;
*Facultad de Ciencias Naturales y Museo (FCNyM),
Universidad Nacional de La Plata, Buenos Aires, Argenting;
SLaboratorio de Biodiversidad y Genética Ambiental
(BioGea), Universidad Nacional de Avellaneda, Buenos
Aires, Argentina. E-mail: ccatanesi@imbice.gov.ar

Los odonatos (libélulas) son insectos voladores y
acuaticos de gran importancia como indicadores de
salud ambiental, pero la falta de caracteres especificos
morfolégicos en algunas familias hace necesarios
analisis genéticos para esclarecer sus relaciones
filogenéticas. En este estudio, se evalian diferentes
metodologias para la obtencion de ADN de odonatos.
Seutilizaronlostejidos musculares dela pataposterior
de Anisdpteros y del cuerpo completo de Zygdpteros
(por ser estos mas pequefios). Se emplearon cuatro
métodos de extraccionde ADN: 1) unatécnicaartesanal
con cloruro de litio, 2) un kit comercial para tejidos, 3)
un kit de nanoparticulas sintetizadas en el Instituto
de Fisica de La Plata y 4) una resina comercial. El
ADN obtenido se cuantificé en Nanodrop 2000, se
amplificé por PCR y se corrieron los amplicones en
geles de agarosa 2%. La cuantificacion mostrd los
siguientes valores de rendimiento promedio: técnica
1) 59,9 ng/ul y buena relacién 260/280; técnica 2) 91,3
ng/ul y buena relacién 260/280; técnica 3) 12,1 ng/ul
y técnica 4) 115,4 ng/ful, ambas con valores bajos de
260/280. Todas las muestras fueron positivas en la
amplificacion. Las dos metodologias que emplean
una etapa con proteinasa (1y 2) resultaron con mayor
pureza del ADN, si bien esta digestién insume tiempo
adicional al procedimiento. Las técnicas 3) y 4) fueron
ventajosas en cuanto al tiempo empleado, aunque no
rindieron una buena calidad de ADN vy, en el primer
caso, tampoco buena cantidad. Pero, a pesar de la
posible presencia de contaminantes, pudo obtenerse
ADN ftil para amplificacion por PCR.
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IDENTIFICACION DE REGIONES
GENOMICAS ASOCIADAS AL
CONTENIDO DE MICRONUTRIENTES
(Fe, Zn, Mn, Cu) EN GRANOS DE TRIGO
CANDEAL

Martinez LM., D. Martino? J.M. Rodrigo'?, A.C. Ferndndez,
JM. Rivera?4, AL Achilli®, L. Gonzdlez?, V. Echenique's, P.F.
Roncallo'. 'Centro de Recursos Naturales Renovables

de la Zona Semidrida (CERZOS), Departamento de
Agronomia, Universidad Nacional del Sur (UNS)- CONICET,
Bahia Blanca, Buenos Aires, Argenting; 2Buck Semillas S.A,
Buenos Aires, Argenting; *Departamento de Agronomia,
Universidad Nacional del Sur (UNS), Bahia Blanca, Buenos
Aires, Argenting; “Facultad de Agronomia, UNMDP, Balcarce,
Buenos Aires, Argentina. E-mail: roncallo@cerzos-conicet.
gob.ar

El trigo candeal (Triticum turgidum var. durum L.)
es un tipo de trigo destinado principalmente a la
elaboracion de pastas secas y es ademas una fuente
importante de micronutrientes. La biofortificacién
genética de micronutrientes en los granos es una
estrategia sostenible y de bajo costo para mejorar el
estatus nutricional en la poblacion. El objetivo de este
trabajo fue analizar la variabilidad genética para el
contenido de hierro (Fe), zinc (Zn), manganeso (Mn)
y cobre (Cu) en grano sobre dos colecciones de trigo
candeal (170 y 140 genotipos) e identificar marcadores
SNP asociados utilizando una estrategia de mapeo de
asociacion. El contenido de micronutrientes (mg/kg)
se analiz6 mediante un espectrometro de plasma con
detector de masa atémica (ICP-MS) en muestras de
tres ensayos a campo. Se amplific6 el microarreglo de
SNP 35K sobre la coleccién CRZ (170), y para un subset
del panel GDPv1 (140) se utiliz6 el microarreglo 9oK.
Las asociaciones marcador-caracter se obtuvieron
en TASSEL 5.0 utilizando un modelo lineal mixto
(PCA+K). Se encontrd una alta variabilidad genética
para los cuatro micronutrientes analizados. Se
identificaron asociaciones marcador-caracter en
todosloscromosomas. En particular, parael contenido
de micronutrientes, pero sin afectar el rendimiento,
la altura del cultivo o la fecha de espigazdn, sobre los
cromosomas 2AS (Fe-Zn), 2AL (Fe), 2BL (Fe-Cu), 3AS
(Mn-Cu), 6AL (Fe-Cu) 7AL (Fe) y 7BL (Fe-Cu). Las
regiones identificadas permitiran aplicar seleccién
asistida por marcadores para mejorar la calidad
nutricional de los granos y sus productos.
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IDENTIFICACION Y DESCRIPCION DE
GENES CODIFICANTES DE PROTEINAS
RELACIONADAS AL ESTRES ABIOTICO EN
Chenopodium quinoa

Costa Tartara S.M.*2, D.P. Arce23, P. Cacchiarelliz4, G.H.
Tolosa?, G.R. Pratta+. 'Ciencias Basicas, Universidad
Nacional de Lujan, Lujan, Buenos Aires, Argentina;
>Consejo Nacional de Investigaciones Cientificas
y Técnicas, Argentina; 3Secretaria de Ciencia y
Tecnologia, Facultad Regional San Nicolas, UTN,
San Nicolas, Buenos Aires, Argentina; “Facultad de
Ciencias Agrarias, UNR, Zavalla, Santa Fe, Argentina.
E-mail: scosta@unlu.edu.ar

Chenopodium quinoa (quinoa) es una quenopodiacea
alotetraploide (2n=4x=36) distribuida en Sudameérica,
cuyo origen se infiere por hibridacién de especies
diploides (genomas Ay B). Se consume el grano como
un cereal, y agronémicamente se adapta a ambientes
diversos en altitud, temperatura, régimen hidrico
y salinidad. El objetivo del trabajo fue identificar
y describir secuencias de genes codificantes de
proteinas asociadas a procesos de estrés abidtico
denominadas small Heat Shock Proteins (sHSP), o
proteinas de choque térmico, de bajo peso molecular
clasificadas como la familia HSP20, caracterizadas
por contener el dominio a-cristalin-domain (ACD). A
partir de secuencias de modelos de genes de sHSP en
quinoa, descritas previamente, y de la identificacién
de genes anotados como sHSP en el genoma (v2),
se identificaron 75 secuencias unicas, distribuidas
en los nueve cromosomas. Se construy6 un arbol
filogenético por el método de maxima verosimilitud,
previo alineamiento multiple por ClustalW. Las
relaciones filogenéticas mostraron alta similitud
entre las secuencias homologas de los genomas Ay B,
y un agrupamiento de acuerdo a la ubicacion celular
(ndcleo o citoplasma), lo que indicaria la presencia
de péptidos sefales en las secuencias génicas.
Observando la distancia entre genes y comparando la
estructura gendmica, se detectaron posibles eventos
de duplicacién en los cromosomas 1B, 2A y 4B, un
mecanismo evolutivo reportado en la expansion de la
familia de sHSP en otras especies de plantas, lo que
también es congruente con el alto nimero de copias
detectado.
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ANALISIS GENOMICO COMPARATIVO DE
LA FAMILIA DE GENES SRS EN Arachis
hypogaea (LEGUMINOSAE)

Gutierrez T'? G.A. Perez'?, J.A. Leguizamon'?, LM.I. Chalup'?,
J.G. Seijo'? S.S. Samoluk'2. 'Instituto de Botdnica del
Nordeste (IBONE), Corrientes, Argentina; 2Facultad de
Ciencias Exactas y Naturales y Agrimensura (FaCeNA),
UNNE, Corrientes, Argenting; *Universidad Nacional del
Chaco Austral (UNCAUS), Chaco, Argentina. E-mail:
tiagogutierrez1910@gmail.com

La familia génica SRS codifica para un grupo de
factores transcripcion de plantas, que regulan
procesos fisioldgicos relacionados con el crecimiento,
desarrollo y respuesta a estrés. El mani es uno de los
cultivos de leguminosas mas importantes del mundo
y nuestro pais es uno de sus principales productores.
En este trabajo se realizé la caracterizacion global
de la familia SRS en el genoma del cv. Tifrunner
(PeanutBase), incluyendo inferencias filogenéticas,
estructuras génicas, duplicaciones y diversidad
de expresion. En total, se identificaron 28 genes
de longitud y estructura variable. El analisis con
Protparam-Expasy revelé diferente peso molecular
y punto isoeléctrico en las proteinas. Las busquedas
con HMMER revelaron la presencia de dominios IXGH
y ring-like zinc finger, caracteristicos de esta familia.
Analisis comparativos de la region promotora contra
labase de datos PlantCare revel motivos relacionados
conelcrecimiento, desarrolloyrespuestasadiferentes
tiposde estrés. Los analisis filogenéticos obtenidos por
RAXML-NG evidenciaron seis grupos con estructuras
génicas y proteicas particulares. Resultados de
BLASTp sugieren que eventos de duplicacién
segmentaria habrian participado en la diversificacién
de esta familia. Analisis de RNAseq sugieren patrones
particulares de expresiéon en diferentes tejidos y
estados del desarrollo. La caracterizacién estructural
de estos genes constituye la base para el desarrollo
de andlisis funcionales de mecanismos asociados a
caracteres de interés agrondmico.
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EXPRESION DIFERENCIAL DE GENES
ASOCIADOS A LA ANDROESTERILIDAD
INDUCIDA POR IMIDAZOLINONAS EN
GENOTIPOS DE GIRASOL IMISUN DE
DIVERSOS FONDOS GENETICOS

Zuzul G/, M. Della Maddalena? S. Herrera? O. Marques?,
J.M. Bruniard?, G. Nestares!, A. Ochogavid'. Instituto

de Investigaciones en Ciencias Agrarias de Rosario
(ICAR), CONICET-UNR, Zavallg, Santa Fe, Argenting;
2ACA C.L, Pergamino, Buenos Aires, Argentina. E-mail:
anaochogavia@conicet.gov.ar

La androesterilidad inducida quimicamente es una
herramienta que se utiliza para la producciéon de
hibridos en cultivos. El herbicida imazapir, aplicado
durante estadios reproductivos tempranos, induce
androesterilidad en algunos genotipos resistentes
de girasol (Helianthus annuus L.) y altera la expresion
de genes en sus anteras. El objetivo de este trabajo
fue analizar la expresion de seis genes, previamente
asociados a este mecanismo (TDF6, TDF13, TDF23,
TDF29, TDF45, TDF60) que participan en transporte
transmembrana, detoxificacion, respuesta a estrés,
y vias metabdlicas con intervenciéon de proteinas
de union Fe-S. Para ello se colectaron anteras de
genotipos Imisun de diversos fondos genéticos
que presentaron androesterilidad inducida por
tratamiento con Imazapir+Imazamox (160 g i.a. ha™).
Se establecid un disefio experimental completamente
aleatorizado (seis genotipos; tratados y sin tratar:
control) y se analizé la expresion diferencial por PCR
Real Time (qPCR) incluyendo tres genes de referencia,
dosréplicasbioldgicasytres repeticiones. Laanatomia
de anteras y polen se estudié por microscopia de
Contraste Interdiferencial (DIC). Tres de los seis
genotipos tratados presentaron desarrollo aberrante
o ausencia de anteras (IM2, IM5 e IM6), y tres de ellos
androesterilidad por dafio en el tejido esporogénico
(IM1, IM3 e IM4). Se confirmo la expresion diferencial
entre plantas tratadas y control. Nuestros resultados
confirman que la induccion de androesterilidad
por imidazolinonas involucraria vias moleculares
comunes en girasol Imisun, independientemente de
su fondo genético.
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CARACTERIZACION GENOTIPICA
PROFUNDA DE UNA BASE DE
GERMOPLASMA ELITE DE GIRASOL

Cendoya M.G/, M. Grondona? A. Zambelli®. 'Facultad de
Ciencias Agrarias, Universidad Nacional de Mar del Plata,
Buenos Aires, Argenting; 2Advanta Seeds Biotech Center,
College Station, TX, USA; *CONICET, Argentina. E-mail: andres.
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Mediante la caracterizacién genotipica se estudio la
diversidad genética y la estructura poblacional de una
base de germoplasma elite de girasol integrada por
331 lineas restauradoras (grupo heterdtico R, GHR)
y 237 lineas con androesterilidad citoplasmatica
(CMS; grupo heterético B, GHB) de un programa
de mejoramiento comercial. Para el genotipificado
se utiliz6 un microarreglo de 16.497 SNPs y se
seleccionaron los que presentaron una tasa de fallo
inferior al 20%, una heterocigosis menor al 5% y
una frecuencia minima de alelos (MAF) del 5%. Esto
resultd en 10.411 SNPs que se integraron en al mapa
genético (densidad promedio: 7,5 SNP/cM). El analisis
de estructura poblacional mostré dos subpoblaciones,
en coincidencia con el agrupamiento a priori en GHRy
GHB. Los valores medios de contenido de informacién
polimorfica (PIC) en cada GH mostraron un mayor
poder discriminativo en GHR (0,29) que en GHB
(0,27). Los valores medios de diversidad genética
en GHR y GHB fueron 0,37 y 0,34, respectivamente,
sugiriendo que GHR es mas diverso que GHB. Los
valores medios de MAF, fueron 0,28 y 0,25 para
GHR and GHB, respectivamente, indicando que GHB
incluye mas alelos raros que GHR. En general, los
programas de mejoramiento de girasol tienen un
nimero menor de lineas B que R, lo cual se atribuye
a que el desarrollo de lineas B es un proceso mas
lento debido a que antes de construir las poblaciones
de cruzamiento, los materiales deben convertirse a
CMS. La informacion colectada sera de utilidad para
el desarrollo de estrategias de mejoramiento hibrido
mas eficientes.
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DIVERSIDAD GENETICA DE CLONES
DE Cannabis sativa L. DE USO
TERAPEUTICO A NIVEL REGIONAL

Landaburu M., N. Norero? D. Villamonte?, S. Colman'.
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Actualmente, existen cientos de genotipos diferentes
de Cannabis sativa L. y todavia se siguen generando
nuevos en los bancos de semillas alrededor del
mundo. Muchos de ellos tienen ancestros comunes
pero su composicion quimica difiere y, por lo tanto,
también su actividad biolégica y propiedades para
uso medicinal. Para la caracterizacion de variedades,
los marcadores moleculares son relativamente mas
establesy eficientes que los marcadores morfolédgicos.
Se han desarrollado marcadores microsatélites
en C. sativa para la caracterizacion de diferentes
cepas, su identificacién y diferenciacion, analisis de
poblaciones y para estudios forenses. El objetivo de
este trabajo fue caracterizar a nivel genético clones
de C. sativa de uso regional. Se amplifico la secuencia
de 10 microsatélites en cuatro clones de C. sativa de
diferente quimiotipo y se analizd el nimero de alelos y
haplotipos por locus a través de electroforesis en geles
de poliacrilamida tefiidos con plata. Se identificaron
31 alelos en los clones estudiados y la combinacién de
los mismos dio lugar a 18 patrones electroforéticos.
En general, los clones fueron heterocigotas, con un
maximo de dos alelos por locus. El microsatélite mas
polimérfico fue CANN_ 4, que resolvid cinco alelos y
tres patrones electroforéticos, logrando diferenciar
tres de los cuatro clones entre si. Estos resultados
remarcan la utilidad de los marcadores moleculares
para el estudio de la diferenciacién, identificacion
y trazabilidad de genotipos de C. sativa en estadios
tempranos del desarrollo y como herramienta para la
conservacion de su diversidad.
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NUEVA VARIANTE GENETICA DE XerIIa
fastidiosa Wells et al. EN OLIVO, Olea
europaea L., DE ARGENTINA

Tolocka P.A, M.F. Mattio, F.A. Guzman, M.L. Otero, M.E. Roca,
RM. Haelterman, Unidad de Fitopatologia y Modelizacion
Agricola (UFyMA), Instituto de Patologia Vegetal (IPAVE),
CIAP-INTA, Cérdoba, Argentina. E-mail: tolocka.patricio@
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En Argentina, desde 2017, se realiza la caracterizacion
de la bacteria Xylella fastidiosa a través del sistema
de tipificacion “Multilocus Sequence Typing” (MLST).
Para este sistema se emplean siete genes constitutivos
(housekeeping) pudiendo definir la subespecie y tipo
de secuencia (ST) del patégeno. Hasta el presente, se
detect6 la subespecie pauca en almendros, citricos y
olivos provenientes de diferentes provincias del pais,
obteniendo dos ST: 69 (olivo, citrico) y 78 (almendro,
olivo). El objetivo del presente trabajo fue realizar
nuevas caracterizaciones de la bacteria a partir de
plantas de olivo enfermas, procedentes del Dpto. Cruz
delEje, Cordoba. Por PCR convencional se amplificaron
los siete genes involucrados en la tipificacion.
Los productos obtenidos fueron secuenciados y
analizados mediante los programas Chromas Lite
2.0.1 y BioEdit version 7.2. Las secuencias obtenidas
fueron analizadas y comparadas con las disponibles
en labase de datos MLST Xylella fastidiosa, obteniendo
en una de las muestras los siete alelos nuevos. La
combinaciéon de dichos alelos conformé un nuevo
tipo de secuencia, ST90, sin poder determinar, por
el momento, a qué subespecie pertenece. Con este
resultado, sumamos un ST mas de X. fastidiosa hallada
en olivos de Argentina, mostrando la diversidad de la
bacteria en este hospedante. Es importante realizar
analisis poblacionales de X. fastidiosa, con la finalidad
de conocer la evolucién de este patégeno en nuestro
pais.
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ANALISIS IN SILICO DEL GENOMA DE
Pectobacterium carotovorum S2FC,
PATOGENO DE NOGAL (Juglans regia L.
cv. Chandler)
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Las especies del género Pectobacterium son patdgenas
bacterianas necrotroficas, responsables de un amplio
espectro de enfermedades en cultivos de importancia
agricola y de plantas ornamentales. P. carotovorum
S2FC fue aislada a partir de plantas de nogal, Juglans
regia L. cv. Chandler, con sintomas de cancrosis en la
provincia de Catamarca, Argentina. Con el objetivo de
identificar determinantes genéticos que controlan la
virulencia y su diversificacion filogenética, se realiz6
un analisis genémico in silico. Para ello, la secuencia
del genoma de P. carotovorum S2FC fue obtenida
a partir de una biblioteca de DNA (kit DNA Prep-
Ilumina) empleando el secuenciador NovaSeq 6000.
El ensamblado de las lecturas obtenidas se realiz6
con Unicycler vo.5.0. El tamafio del genoma estimado
fue de 5,05 Mpb, con un %GC de 51,52. Un total de
79 contigs fueron obtenidos y 4.509 secuencias
codificantes (CDS) fueron identificadas. La anotacién
automadtica se realizé con el software Prokka, y se
empled para obtener el Core-Genome. A partir de
los genes del core (1.232) se realiz6 un alineamiento
contra 14 genomas de Pectobacterium obtenidos de
GenBank. El analisis demostrd que S2FC se encuentra
estrechamente relacionada con otras subespecies de P.
carotovorum, entre ellas, P. carotovorum subsp. actinidae
asociada a cancrosis en pera y kiwi. Determinantes
claves de la virulencia de esta cepa como, los sistemas
de secrecion, la estructura del flagelo y el sistema
de “quorum sensing”, fueron identificados. Nuestros
resultados proveen hallazgos novedosos en relacion
con la diversificacién genética y la patogenicidad de
esta cepa.
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CONTROL DE ESPECIFICIDAD DE
SECUENCIAS CANDIDATAS PARA
SILENCIAMIENTO GENICO CON RNAI EN
LA PLAGA DE LA VID, Lobesia botrana

Resa Jurin L, S. Gomez Talguenca. EEA Mendoza-INTA,
Mendoza, Argentina. E-mail: resa.lucas@inta.gob.ar

Lobesia botrana, la principal plaga de la vid, fue
introducida en Mendoza en el afio 2010. Los
productores locales se vieron obligados a realizar
controles fitosanitarios, mediante confusion sexual,
con un alto costo, o la aplicacion de productos
quimicos insecticidas con fuerte impacto ambiental y
riesgo para otros organismos. El control de plagas por
silenciamiento genético con RNAi, surge como una
alternativa mas econémica y de bajo o nulo impacto,
por lo que el estudio y desarrollo de esta tecnologia es
primordial. En base a transcriptos conocidos de genes
vitales para la supervivencia en otros lepidépteros, se
seleccionaron secuencias candidatos para silenciar.
El objetivo del trabajo, fue corroborar que dichas
secuencias estén presentes en la plaga y ademas no
exista un transcripto en otra especie que pueda ser
silenciadade manerainespecifica. Paraellorealizamos
un estudio in silico, para comparar dichas secuencias
con un transcriptoma de L. botrana ensamblado de
novo en nuestro laboratorio y con transcriptomas
de distintas especies que puedan verse afectadas.
Tambiénsedisefiaronprimersparaestassecuenciasyse
corrobord por PCR la presencia de los transcriptos en
extractos de RNA de larvas del insecto. Los resultados
muestran que las 10 secuencias evaluadas estan
presentes en el transcriptoma de la plaga, no asi en
el de las demas especies. Por lo que estos genes son
candidatos para la evaluacién como “targets” del
silenciamiento génico por RNAi, suplementando
larvas con dsRNA y evaluando la expresion de dichos
genes y la sobrevida del insecto.
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DETERMINACION DE PADRES
BIOLOGICOS DE CLONES DE Populus
spp. POR MICROSATELITES

Noseda P, R. Bratovich, A. Gennari. Papel Prensa SA, Buenos
Aires, Argentina. E-mail: pabloandresnoseda@yahoo.com.ar

Basados en la segregacion de alelos polimoérficos de
microsatélites se propone determinar los posibles
padres de individuos de Populus spp. generados a
partir de la recolecciéon de semillas en clones de
comportamiento destacados en ensayos comparativos
clonales. La estrategia es sondear dentro de un pool de
posibles padres y excluir aquellos que no aportan el
alelo obligado del padre, dato que se obtiene al estudiar
a la madre. Dada la biologia de las plantaciones
de Populus, producto de su propagaciéon clonal, y
la inexistencia de poblaciones naturales de estos
materiales, no es posible estimar frecuencias alélicas
poblacionales y, por lo tanto, no es posible calcular
indices o probabilidades de paternidad. Previamente
determinamos qué microsatélites eran altamente
polimorficos en clones comerciales de alamo y se
utilizaron los marcadores SSR mas polimdrficos para
estudiar familias conocidas y hacer estudios a ciegas
para entrenar la metodologia con un pool de cuatro
padres alegados. En estos estudios se determind
que los marcadores PMGC 2020, PMGC2217 y SB24
eran suficientes para excluir a los padres alegados
no bioldgicos dejando un Unico padre bioldgico
Finalmente se determinaron los padres bioldgicos
de los nuevos clones destacados, por PCR-PAGE con
tincién argéntica y estudio de los perfiles genéticos
generados, que seran prontamente inscriptos en el
INASE.
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EVALUACION GENETICA CLASICA
Y GENOMICA PARA LA SELECCION
DE INDIVIDUOS DEL PROGRAMA DE
MEJORAMIENTO DE Eucalyptus
camaldulensis Dehnh. DEL INTA

Aguirre N.C., P.V. Villalba', P. Pathauer? D. Palazzini? J.G.
Rivas', MN. Garciad), C.V. Acund|, EF. Cisneros? R. Carreras?,
M.C. Martinez!, CR. Lopez®, E.P. Cappa? S.N. Marcucci Poltri.
'Instituto de Agrobiotecnologia y Biologia Molecular
(1ABiIMo), UEDD INTA-CONICET, Hurlingham, Buenos Aires,
Argentina; 2nstituto de Recursos Biolégicos (IRB), INTA,
Hurlingham, Buenos Aires, Argenting; *Facultad de Ciencias
Forestales, Universidad Nacional de Santiago del Estero
(UNSE), santiago del Estero, Argentina. E-mail: aguirre.
natalio@inta.gob.ar

En 2015, el IRB-INTA estableci6 en la region
pampeana tres ensayos de progenies de segunda
generaciéon de Eucalyptus camaldulensis Dehnh. Las
madres se seleccionaron segin su valor de mejora
(BVs) en un ensayo de la Universidad Nacional de
Santiago del Estero. Este trabajo compara modelos
de seleccion de genética clasica y genémica para su
aplicacion en el programa de mejoramiento genético
de E. camaldulensis del INTA. En dos de los ensayos
(CASTELAR y GUALEGUAYCHU), se evaluaron a
los dos afios la altura de los arboles (ALT2) y la
susceptibilidad al ataque por Leptocybe invasa (LEP2),
al cuarto afo el diametro del tronco (a 1,3 m de altura,
DAP/), y al sexto afio la rectitud del fuste (FOR6) y el
diametro (DAP6). En CASTELAR, se genotipificaron
141 arboles y sus madres con EuChip60k, obteniendo
22.426 SNPs. Utilizando un modelo de arbol individual
multi-caracter y multi-sitio y la informacién de
pedigri (ABLUP) y genémica (HBLUP), se estimaron
(co)varianzas y BVs de cada arbol, y sus exactitudes
(ACC). Las heredabilidades de los caracteres variaron
entre 0,05y 0,95 y fueron similares entre los modelos
(promedio de 0,260 para HBLUPy 0,256 para ABLUP),
excepto para FOR6 donde HBLUP super6 en mas
del 11% a ABLUP, y DAP4 donde HBLUP fue inferior
(16%). Las correlaciones genéticas aditivas entre
sitios y caracteres fueron en promedio superiores con
HBLUP (0,224) respecto a ABLUP (0,197). Las ACC
promedio de los BVs de las progenies fueron mas altas
para HBLUP (0,734) que para ABLUP (0,707) (maximo
11%). Estos resultados muestran la utilidad de la
informacién genémica para la seleccion de individuos
de E. camaldulensis.
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SELECCION DE CULTIVARES
COMERCIALES DE TRIGO PAN (Triticum
aestivum L.) SEGUN CARACTERES DE
CALIDAD

Mojica CJ!, P.E. Abbate? E.A. Rossi!, N.C. Bonamico!,

M.G. Balzarini*4. Instituto de Investigaciones
Agrobiotecnolégicas, CONICET-UNRC, Rio Cuarto, Cérdoba,
Argenting; ZInstituto Nacional de Tecnologia Agropecuaria
(INTA) - Balcarce, Buenos Aires, Argenting; SFacultad

de Ciencias Agropecuarias, Estadistica y Biometria,
Universidad Nacional de Cérdoba, Cérdoba, Argenting;
*Unidad de Fitopatologia y Modelizacion Agricola (UFyMA-
INTA), Cérdoba, Argentina. E-mail: jmojica@ayv.unrc.edu.ar

Enlamejoragenéticadetrigopan(TriticumaestivumL.),
el rendimiento puede correlacionarse negativamente
con variables de calidad. El objetivo del trabajo fue
elegir cultivares de trigo pan segin combinaciones
de rendimiento y calidad. En el periodo 2014-2019
se evaluaron 130 cultivares comerciales de trigo pan
en 10 sitios experimentales de la RET de Argentina.
Las variables medidas fueron: rendimiento en grano
(RG), peso de mil granos (PMG), peso hectolitrico
del grano (PH), concentracion de proteina (PROT)
y de gluten himedo (GH), fuerza alveografica (W),
estabilidad farinografica (EF), volumen de pan (VOL),
rendimiento en harina (RH), y contenido de cenizas
(CEN). El biplot de genotipo por rendimientoxcalidad
(GYT) se utilizo6 para clasificar los cultivares en base
al indice de superioridad segin la media de todas
las combinaciones. Las dos primeras componentes
principales explicaron el 86,6% de la variacién entre
los cultivares. Las combinaciones que permitieron
discriminar los cultivares en la CP1 fue la de RG con
PH y PROT, en tanto que en la CP2 lo fue EF. De los
cultivares superiores a la media, WB Cristallo, Klein
Cien Afios y Buck Destello se asociaron mejor a las
combinaciones de RG con VOL, W y EF. Mientras que
Klein Valor, Aviso, Baguette620 lo hicieron con PROT,
GH, CEN, PH, RH y PMG. Buck Resplandor y Buck
Coliqueo presentaron la mayor estabilidad. El biplot
GYT permite ver la clasificacion de los cultivares,
identificar los superiores (ubicados en la derecha
del gréfico), los estables (menor distancia al vector
medio) y determinar los puntos fuertes y débiles de
los cultivares.
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DESARROLLO DE DOS ISOLINEAS

DE TRIGO PAN CON Y SIN EL ALELO
GluBIx7°F Y SU EFECTO EN CALIDAD
PANADERA

Nisi MM}, L. Lombardo? D. Gomez? L. Mir?, L. Sciarini®, G. Perez®.
'INTA CIAP IFRGV Coérdoba, Argenting; 2EEA INTA Marcos
Judrez, Cérdoba, Argenting; SICYTAC Coérdoba, Argentina.
E-mail: nisimaria@inta.gob.at

La calidad de la harina para pan depende de las
propiedadesviscoelasticasdelamasaaportadasporlas
proteinas del gluten como las gluteninas y gliadinas.
El objetivo de este trabajo fue desarrollar isolineas
con marcadores moleculares que varian en un solo
alelo de glutenina el GluB1x7°F y estudiar su efecto en
calidad panadera. Para ello se realizd un cruzamiento
entre las variedades BaguetteP11 y Biointa 2001
(portadora del alelo GluB1x7°F). En F, se seleccionaron
dos lineas heterocigotas con el alelo GluB1x7° (2 y 26),
luego en F, se seleccionaron las homocigotas cony sin
el GluBix7°. En 2018 se realizaron parcelas a campo
con dos tratamientos de nitrégeno (100 kg/ha y 200
kg/ha) y se obtuvo la harina con la cual se realizaron
analisis de capacidad de retencién de solvente acido
lactico (SRClac), micro-panificaciones (volumen
especifico, Ve) y ensayos reométricos (G° maddulo
elastico, G moédulo viscoso y tan delta G’/G™). Se
observaron diferencias significativas en los Ve de las
lineas con y sin el GluBix7° en ambos tratamientos de
nitrogeno (+6,2% enlalinea 26 y +6,9% en la 2 ambas
con GluB1x7°¢ y +10% con 200 kg/ha con respecto a
100 kg/ha en ambas lineas), también en los SRClac
de las lineas con y sin el alelo. E1 G"y el G presentan
diferencias significativas en la interaccién entre las
isolineas, la fertilizacion y la presencia de GluBix7°.
Ambas lineas tuvieron un comportamiento elastico.
Estos resultados evidencian que la presencia de
GluBix7°tfavorece la calidad panadera en promedio en
6,4% en el Ve para 100 y 200 kg/ha en los dos fondos
genéticos.
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MUTANTES DE TRIGO PAN (Triticum
aestivum L.) BUSCANDO BAJA
SENSIBILIDAD A ACETOCLOR COMO
HERBICIDA PRE-EMERGENTE

Garrahan G, F. Di Pane, M. Yanniccari. CEl Barrow, Buenos
Aires, Argentina. E-mail: dipane.francisco@inta.gob.ar

El acetoclor es un herbicida pre-emergente del grupo
de las cloroacetamidas que actia en la inhibicion
de la division celular al afectar la sintesis de acidos
grasos de cadena muy larga. El acetoclor puede
ser til para el control de gramineas que muestran
multiple resistencia a herbicidas como es el caso del
Lolium spp., sin embargo, no tiene registro de uso
en trigo. El objetivo de este trabajo fue evaluar el
comportamiento de mutantes estabilizadas de trigo
pan a diferentes dosis de acetoclor -0, 1x, 2X, 3%, 4X
y 5x%; dosis de marbete (x)- y encontrar entre ellas
posibles candidatas de baja sensibilidad al herbicida.
Para ello se dispuso en macetas y en camara de cultivo
10 mutantes previamente seleccionadas acampo auna
dosis de 5x de metolacloro. Las mismas se trataron en
pre-emergencia y se observo la respuesta de control
y materia seca acumulada (MSA) a los 20 dias de
emergidas, comparandolas con el testigo (0x) y con
el cultivar sin mutar (Baguette 10). Los resultados
obtenidos demuestran que algunas mutantes (Mut.
3 y 10) mostraron un crecimiento igual o mayor
comparados con el testigo (0x), en cambio otros
redujeron la MSA hasta en un 80% en las dosis mas
altas (4xy 5x). Cuantificando la actividad glutation-S-
transferasa basal como mecanismo de detoxificacion
de cloroacetamidas, se encontré variacion entre
mutantes. Se puede concluir que algunas mutaciones
inducidas en trigo podrian conferir baja sensibilidad
a acetoclor.
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ASOCIACION ENTRE LA RESISTENCIA

A LA FUSARIOSIS DE LA ESPIGA Y
CARACTERES MORFOLOGICOS EN
CULTIVARES ARGENTINOS DE TRIGO PAN
(Triticum aestivum L.)

Blanc A, LE. Nufiez Bordoy', M.D.LM. Echeverria!, M.F. Franco'?.
'Facultad de Ciencias Agrarias, Universidad Nacional de
Mar del Plata, Balcarce, Buenos Aires, Argenting; 2Estacion
Experimental Agropecuaria Balcarce, INTA, Balcarce, Buenos
Aires, Argentina. E-mail: amparoblancc@gmail.com

La fusariosis de la espiga de trigo (FET), causada por
Fusarium graminearum, es una de las enfermedades
mas devastadoras que con frecuencia ocasiona
epidemias en numerosas areas del mundo. La
utilizacién de cultivares resistentes juega un papel
clave en el manejo integrado de la FET. Considerando
que numerosos caracteres morfologicos afectan a
la enfermedad, dilucidar las relaciones existentes
entre la resistencia a la FET y los componentes de la
arquitectura de la planta que limitan el desarrollo de
la enfermedad podria ser una estrategia ventajosa
para acelerar el desarrollo de cultivares resistentes. El
presentetrabajoestudiélasrelaciones existentes entre
la resistencia a la FET (severidad y Area Bajo la Curva
de Progreso de la Enfermedad -ABCPE-) y caracteres
morfolégicos de la espiga (longitud de raquis, nimero
de granos por espiga, nimero de granos por espiguilla,
numero de espiguillas y densidad de la espiga) en 49
cultivares comerciales de trigo pan (Triticum aestivum
L.) difundidos a nivel nacional. Los materiales se
evaluaron en dos afos de ensayos de campo, con
inoculacion artificial. El analisis de los datos se realiz6
mediante el Test de Pearson. La densidad de la espiga
estuvo significativamente asociada con la severidad
de la enfermedad (r=-0,32; p<0,05) y el ABCPE
(r=-0,22; p<0,05). Estos resultados constituyen un
avance promisorio, ya que la consideracion de los
atributos morfolégicos asociados a la resistencia a
la FET permitira acelerar el desarrollo de cultivares
resistentes.
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ACUMULACION DE BIOMASA DE LINEAS
DE TRITICEAS HIBRIDAS SEMBRADAS EN
FECHAS DE SIEMBRA CONTRASTANTES

Grossi Vanacore M.F, AS. Plevich!, LE. Aguirre'?, A. Lanzetti,
F.N. Orozco!, H.E. Di Santo'?, E.A. Castillo'?, EM. Grassi'2
'Facultad de Agronomia y Veterinaria, Universidad
Nacional de Rio Cuarto, Cordoba, Argenting; Zinstituto de
Investigaciones Agrobiotecnoldgicas, UNRC-CONICET,
Cérdoba, Argentina. E-mail: mgrossi@exa.unrc.edu.ar

Triticales (XTriticosecale Wittmack) y tricepiros
(XTriticosecale Wittmack x XAgrotriticum Ciferri &
Giacom) son hibridos con potencial forrajero para la
estacion invernal. El objetivo del ensayo fue evaluar la
acumulacién de biomasa forrajera en lineas avanzadas
de triticeas hibridas en dos fechas de siembra
contrastantes. Se realizaron ensayos comparativos
con diseiio en bloques completos al azar con tres
repeticiones en parcelas de 7 m? en fecha de siembra
temprana (30/03/2021) y tardia (08/06/2021). Los
materialesevaluadosfueron24lineasdetricepiroyseis
de triticale en F , junto con ocho testigos comerciales.
Se midieron nueve caracteres relacionados a la
produccién de biomasa. En siembra temprana, los
valores medios de produccion de biomasa acumulada
afindeciclo (1.439+451 g.m2) y rendimiento en grano
(417+167g.m>) fueron mayores respecto a la tardia
(996+365 y 328+134 g.m™?, respectivamente). En
cambio, el indice de cosecha represent6 un 33,3% en la
segunda fecha, frente a 28,6% en siembra temprana.
Las lineas tuvieron un comportamiento diferencial
segun la fecha de siembra. Los genotipos CrF20 y
C130/19 fueron superiores en produccion de biomasa
en ambas fechas; el primero tuvo mayor produccion de
grano en siembra temprana, mientras que el segundo
presentd el mayor rendimiento en siembra tardia.
C528 se destac6 en produccion de grano en ambas
fechas. El analisis de componentes principales reveld
correlaciones positivas en la mayoria de los caracteres
analizados. Se pudieron identificar triticeas hibridas
de comportamiento superior en ambas fechas de
siembra.
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CARACTERIZACION Y SELECCION DE
LINEAS GRANIFERAS DE TRITICEAS
HIBRIDAS POR CICLO DE CRECIMIENTO

Aguirre LE'? AS. Plevich!, M.F. Grossi Vanacore!, M.E. Rovere'?,
S. Vargas', HE. Di Santo'?, E.A. Castillo'?, EM. Grassi'2 'Facultad
de Agronomia y Veterinaria, Universidad Nacional de Rio
Cuarto, Cérdoba, Argenting; 2Instituto de Investigaciones
Agrobiotecnolégicas, UNRC-CONICET, Cérdoba, Argentina.
E-mail: laguirre@ayv.unrc.edu.ar

Triticales (XTriticosecale Wittmack) vy tricepiros
(XTriticosecale Witt. x XAgrotricum Ciferri & Giacom)
son un recurso importante para la obtencién de
grano forrajero de buena composicién nutricional en
ambientes limitantes, convirtiéndolos en alternativas
validas para la diversificacion forrajera. En la UN de
Rio Cuarto, se evaluaron 197 materiales de triticeas
hibridas en F, con el objetivo de caracterizar y
seleccionar lineas por ciclo de crecimiento. La siembra
serealizdel13/05/2021yseutilizéundisefioaumentado
con nueve testigos para ajustar los valores de cada
linea, analisis de conglomerados y de componentes
principales. El andlisis de conglomerados permitié
agrupar las lineas segtn ciclo de crecimiento: 44
de ciclo corto (CC), 88 intermedio-corto (CIC), 22
intermedio (CI), 41 intermedio-largo (CIL) y 2 largo
(CL). Dentro de cada grupo se seleccionaron las lineas
con valores superiores a la media en al menos tres de
los cuatro caracteres evaluados (porte, aspecto, altura
de planta y peso de grano). El ensayo presentd una
media de 410+145 g.m2 para la produccion de grano.
Se seleccionaron 17 lineas CC (493+152 g.m-2, 12%
de ganancia esperada, GE, dentro del ciclo), 40 CIC
(552188 g.m2, 17% de GE), 13 CI (390+59 g.m™2, 4%
de GE), 23 CIL (33795 g.m™, 6% de GE) y 1 CL (265
gm=2, 10% de GE). Las dos primeras componentes
principales explican el 63,8% de la variacién
observada con una correlaciéon cofenética de 0,815
para el ensayo general. Estas lineas seran sometidas
a futuros ensayos comparativos de rendimiento para
continuar la seleccién y su validacién agronémica.
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ACTIVIDAD DE LA ACETOHIDROXIACIDO
SINTASA EN LINEAS MUTANTES DE
SORGO CON RESISTENCIA AL HERBICIDA
IMAZETAPIR

Breccia G/, L. Lombardo? C. Ghione? G. Nestares'. 'Instituto
de Investigaciones en Ciencias Agrarias de Rosario (IICAR),
UNR, CONICET, Santa Fe, Argentina.; 2Grupo Biotecnologia y
Recursos Genéticos, INTA EEA Marcos Judrez, Marcos Judrez,
Cordoba, Argentina. E-mail: gbreccia@unr.edu.ar

La presencia de malezas causa importantes pérdidas
en el rendimiento de los cultivos, por lo cual resulta de
interés la obtencion de nuevas fuentes de resistencia
a herbicidas. Recientemente, se han obtenido nuevas
lineas de sorgo (Sorghum bicolor L. Moench) con
resistencia a imazetapir a través de mutagénesis
quimica. El herbicida imazetapir acttia como inhibidor
de la enzima acetohidroxiacido sintasa (AHAS). El
objetivo de este trabajo fue cuantificar la actividad
AHAS en respuesta a imazetapir en lineas mutantes de
sorgo. Se evaluaron tres lineas M294, M307yM309yla
variedad susceptible Puka INTA. Se realizaron ensayos
mediante dos metodologias, in vitro e in vivo, a fines de
determinar el grado de inhibicion de la AHAS. A su vez,
la metodologia in vivo constituye una aproximacion
para inferir la contribuciéon de mecanismos de
resistenciano relacionados al sitio de accion presentes
en algunos fondos genéticos. En ambos casos, los
productos enzimaticos fueron determinados por
la reaccion colorimétrica de Westerfeld. Los datos
fueron analizaron por regresion no lineal y por el test
de Kruskal-Wallis. Los parametros estimados para
las curvas dosis-respuesta de actividad in vitro no
mostraron diferencias significativas (p>0,05) entre
los genotipos evaluados. En cuanto a la actividad
in vivo, se encontraron diferencias significativas
(p<0,05) entre M309 y el resto de los genotipos. Se
concluye quelas mutantes presentan sensibilidad en el
sitio de accién y el mecanismo de resistencia en M309
podria deberse a una translocacion o metabolismo
diferencial del herbicida.
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MAPEO FINO Y PRIORIZACION DE
GENES CANDIDATOS DE UN QTL DE
RESISTENCIA A PODREDUMBRE DE
ESPIGA EN MAIiZ (Zea Mays L.)

Federico M.L'%, M. Carrere-gébmez'?%, A. Baricalla?%#, V. Decker!,
A. Diaz Paled!, D. Presello'. 'EEA-Pergamino, INTA, Buenos Aires,
Argenting; 2CONICET, Buenos Aires, Argenting; *Centro de
Investigaciones y Transferencia del Noroeste de la Provincia
de Buenos Aires (CITNOBA), UNNOBA, Buenos Aires, Argenting;
“Centro de Bioinvestigaciones (CeBIO), UNNOBA, Buenos
Aires, Argentina. E-mail: federico.marialaura@inta.gob.ar

La podredumbre de espiga en maiz (Zea mays L.)
causada por Fusarium spp. afecta el rendimiento y la
calidad del grano. Una de las estrategias de manejo
mas efectivas es el desarrollo de cultivares menos
susceptibles. Con este objetivo, se planted investigar
mediante retrocruzamiento y priorizacion de genes
candidatos (GC) una region en el cromosoma 2 donde
colocalizan loci de caracteres cuantitativos (QTL)
del pericarpio del grano (espesor y concentracion
de acido t-fertlico) y resistencia a la enfermedad.
La region, delimitada por umci845 y bnlg381 en una
poblacion de lineas recombinantes endocriadas
(RIL) derivada del cruzamiento LP4637 (resistente)
x L4674 (susceptible), contiene 294 GC posicionales.
La priorizacién de estos GC con un algoritmo de
aprendizaje automatico identific6 como posible
gen causal del QTL al gen pal2 que se expresa
preferencialmente en pericarpio vy estigmas.
Paralelamente, 143 lineas surgidas de tres ciclos
de retrocruzas (LP564xLP4637) con seleccion por
resistencia y cuatro ciclos de autofecundacién al
azar fueron genotipificadas con siete marcadores
moleculares (InDels y microsatélites) y evaluadas
a campo; siendo el marcador pal2 el que presentd la
mayor asociacién entre la dosis del alelo del donante
de la resistencia (LP4637) v la severidad de sintomas
(R>=0,17;p=1,5x10"7).DadoquelaenzimaPAL2 cataliza
el primer paso en la biosintesis de fenilpropanoides,
diferencias en su funcionalidad podrian explicar tanto
la mayor concentracion de acido t-fertlico como el
mayor espesor del pericarpio observado en las plantas
con mayor grado de resistencia.
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PREDICCION GENOMICA DE LA

RESISTENCIA A MAL DE RiO CUARTO EN
MAIZ CON MODELOS QUE CONSIDERAN
LA INTERACCION GENOTIPO-AMBIENTE

Rossi E?, M. Ruiz'?, N. Bonamico'?, M. Balzarini®4. 'Facultad

de Agronomia y Veterinaria, Universidad Nacional de

Rio Cuarto (UNRC), Cérdoba, Argenting; 2instituto de
Investigaciones Agrobiotecnolégicas (INIAB), CONICET-
UNRC, Rio Cuarto, Cordoba, Argenting; *Estadistica y
Biometria. Facultad de Ciencias Agropecuarias, Universidad
Nacional de Cérdoba, Cérdoba, Argenting; “Unidad de
Fitopatologia y Modelizacién Agricola (UFYMA), CONICET-
INTA, Cérdoba, Argentina. E-mail: erossi@ayv.unrc.edu.ar

En los programas de mejoramiento genético
vegetal, los ensayos multiambientales son muy
importantes para evaluar el desempefio de los
genotipos en diferentes condiciones ambientales y
estimar la interaccién genotipo-ambiente (GE). La
prediccién genodmica, utilizando conjuntos densos
de marcadores y modelos mixtos para explotar la
interaccion GE, permite seleccionar genotipos en
ensayos multiambientales con datos incompletos.
El objetivo de este trabajo fue evaluar la prediccion
gendémica de la resistencia a Mal de Rio Cuarto
(MRC) en maiz, con estrategias que incluyen la
interacciéon GE en los modelos. Un conjunto de 200
lineas de maiz, genotipificadas con 78.000 SNPs
obtenidos mediante genotipificado por secuenciacién
(GBS), se evalud por su comportamiento frente a la
enfermedad MRC en seis ambientes del area donde
la enfermedad es endémica. Se usaron modelos
mixtos para obtener la media ajustada del indice
de severidad de la enfermedad (ISE) en ambientes
individuales y a través de ambientes. Dos enfoques
se usaron para hacer predicciones genémicas. Por un
lado, se ajustaron modelos de predicciéon gendmica
que reducen la interaccién GE, ya que se usé la
media de los genotipos en cada ambiente o a través
de ambientes. Por otro lado, se ajustaron modelos de
prediccion gendmica que utilizan la correlacion entre
los ambientes para predecir el comportamiento de un
genotipo en un ambiente determinado. Los resultados
indican que para la enfermedad MRC, estrategias que
reduzcan la interaccién GE tienen mayor precision de
la prediccién genémica.
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DETERMINACION DEL HAPLOTIPO

DEL GEN GT1 PRESENTE EN LINEAS
ENDOCRIADAS DE MAIZ Y SU RELACION
CON LA PROLIFICIDAD Y MACOLLAJE

Gaujan M.D!, C.G. Lopéz'?3, M. Fradkin'?®. 'Catedra de
Mejoramiento Genético, Facultad de Agrarias, Universidad
Nacional de Lomas de Zamora, Liavallol, Buenos Aires,
Argenting; Znstituto de Investigacion sobre Produccion
Agropecuaria Ambiente y Salud (IPAAS), Liavallol, Buenos
Aires, Argenting; *Consejo Nacional de Investigaciones
Cientificas y Técnicas (CONICET), CABA, Argentina. E-mail:
mfradkin@agrarias.unlz.edu.ar

Argentina ocupa un lugar importante como productor
de maiz, siendo el segundo exportador después de
Estados Unidos. Sostener esta posicion requiere
incrementar la producciéon. Con ese objetivo, en los
ultimos afios la produccién de maiz ha incorporado
ambientes de menor potencialidad, implementado
asi, practicas de manejo para generar estabilidad y
rentabilidad, como siembra tardia y disminucién de
la densidad de siembra. Utilizando bajas densidades,
gana importancia el macollaje y la prolificidad,
ya que pueden producir granos adicionales a los
de la espiga principal. El gen grassy tillers 1 (gt1) se
encuentra relacionado con el macollaje, y se han
desarrollado primers que amplifican la regién control
(gt1-CR), distinguiéndose dos haplotipos: M1 y M2.
El objetivo fue determinar en un grupo de genotipos
de lineas endocriadas de maiz, qué haplotipo gt1-CR
poseen y correlacionar este rasgo con el macollaje y
componentes del rendimiento evaluados en ensayos
de campo. Sibien los resultados obtenidos no lograron
revelar evidencias consistes que permitan vincular
el haplotipo en la regién control del gen gt1 con la
capacidad macolladora de las lineas endocriadas, hay
una tendencia de que aquellos genotipos que poseen
el haplotipo M1 reducen ain mas la capacidad de
macollaje respecto de los M2. Estos resultados indican
la necesidad de continuar investigando la prolificidad
y el macollaje de lineas endocriadas de maiz y sus
hibridos derivados en diferentes ambientes, con el
objetivo de determinar aquellos genotipos que mejor
se adapten a las condiciones ambientales de cada
region.
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IDENTIFICACION DE LOCI PARA
RESISTENCIA A Xanthomonas vasicola
pv. vasculorum EN MAIZ (Zea mays L.)

Ruiz M2 E.A. Rossi'?, M.G. Balzarini®4, N.C. Bonamico'2 'Instituto
de Investigaciones Agrobiotecnolégicas (INIAB), CONICET-
UNRC, Cérdoba, Argentina; 2Facultad de Agronomia y
Veterinaria, Universidad Nacional de Rio Cuarto, Cérdoba,
Argenting; *Estadistica y Biometria. Facultad de Cs.
Agropecuarias, Universidad Nacional de Cérdoba, Cérdoba,
Argenting; *Unidad de Fitopatologia y Modelizacion Agricola
(UFYMA), CONICET-INTA, Cérdoba, Argentina. E-mail: mruiz@
ayv.unrc.edu.ar

En los dltimos afios se observaron dafios en maiz
(Zea mays L.) causados por Xanthomonas vasicola pv.
vasculorum (Xvv). El objetivo del trabajo fue identificar
loci para resistencia a Xvv en maiz. En cinco ambientes
del sur de Coérdoba se realizé la evaluacion fenotipica
para resistencia a Xvv en una poblacién diversa de
172 lineas endocriadas provenientes del Centro
Internacional de Mejoramiento de Maiz y Trigo
durante tres ciclos agricolas desde 2019-2020. En cada
genotipo se midié severidad (SEV) de la enfermedad.
Se ajusté un modelo lineal mixto a los datos de SEV
para obtener el mejor predictor lineal insesgado
(BLUP) del efecto de cada genotipo en sentido amplio
0 a través de los ambientes. Posteriormente, se
modeld la asociacion entre el BLUP de genotipo y la
variacion genémica expresada por 46.990 marcadores
del tipo SNP usando distintos modelos de mapeo por
asociacion (GWAS). Fenotipicamente, se observo en
todos los ambientes alta infestacién natural y dafios
en la poblacion de lineas causados por la bacteriosis
(50% de las hojas inferiores con dafios severos). Los
resultados muestran que el germoplasma evaluado
presenta alta variabilidad genética para resistencia a
Xvv. El modelo GWAS permitié identificar nueve loci
para resistencia a la enfermedad que representan
los primeros hallazgos para el desarrollo de hibridos
resistentes para Xvv en maiz.
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HABILIDAD COMBINATORIA DE LINEAS
DE GIRASOL PARA RESISTENCIAS
PARCIALES A Sclerotinia sclerotiorum
EN CAPITULOS, VALORADAS CON UN
INDICE DE SELECCION

Rosas M.L!, MA. Dinon', S.G. Delgado), F. Castano!, C.B. Troglia2
'Facultad de Ciencias Agrarias, (FCA), UNMdP, Buenos Aires,
Argenting; 2EEA Balcarce-INTA, Buenos Aires, Argentina.
E-mail: maria_lionela@hotmail.com

Se desea conocer la habilidad combinatoria -HC- de
lineas hembras -A- (SD, Ha89, Ha441, GU) y machos
-R- (1, 2, 14, 15, 16, 29, 31) de girasol (que generaron
28 F, por cruzamiento factorial), para el Indice de
seleccion (IdS)=[(90xPeriodo de incubacion relativa-
PIR)+(10x1/Crecimiento relativo de la lesion-CLR)].
Este IdS habia predicho el nivel mayor de resistencia
parcial simultédneo de PIR+CLR en las F,, respecto
a sus progenitores, para la podredumbre blanca de
capitulos (PBC) generada por inoculaciones con
Sclerotinia sclerotiorum. Se emplearon los valores de
IdS de cada F, evaluada previamente. La media de los
IdS para cada linea A, a través de las R o, bien, el de
cada linea R, a través de las A, menos el promedio
general de los IdS de las 28 F, (PG), generaron el valor
dela HC General para cadalinea A (HCGh) y R (HCGm),
respectivamente. Para cada F, se calculf el valor de la
HC Especifica (HCEmh=valor observado de la F -PG-
HCGm-HCGh). Las lineas SD (A) y R29 (R) exhibieron
los valores maximos de HCGh (0,239) y HCGm (0,205),
respectivamente. Mientras que la F, SDxR1 mostro el
maximo para la HCEmh=0,156, sugiriendo un mayor
nivel de resistencia que el predicho desde las HCG de
sus progenitores. El uso de SD y R29 en cruzamientos
contribuira a sus progenies con un periodo mayor sin
sintomas y con una velocidad baja de crecimiento de
PBC. Asimismo, los aparentes efectos de dominancia
incrementarian los niveles de resistencia en la F,.
Ante la aparicién de la PBC, esas progenies verian
menos afectado su rendimiento respecto de aquellas
generadas con otros progenitores.
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ANALISIS DE LOS EFECTOS PARENTALES
EN HIBRIDOS INTERGENOMICOS
RECIPROCOS DE Arachis L.
(Leguminosae)

Leguizamon J.A12 T. Gutierrez'?, G.A. Pérez'?, J.G. Seijo'?,
AV. Garcia 2. 'Facultad de Ciencias Exactas y Naturales
y Agrimensura, UNNE, Corrientes, Argenting; 2Instituto
de Botdnica del Nordeste, Corrientes, Argentina. E-mail:
yoelagustinl7@gmail.com

La ampliacion de la base genética del mani se realiza
mediante el uso de especies silvestres de Arachis. El
desarrollo de materiales de premejoramiento reveld
que los caracteres seleccionados en los parentales
pueden perderse o manifiestarse de diferente formaen
ladescendencia.Aquiseanalizael efecto parental sobre
17 caracteres fenotipicos de hibridos intergenémicos
F, reciprocos entre parentales KK [A. batizocoi Krapov.
& Greg. (Bati) y A. cruziana Krapov., Greg. & Simpson
(Cruz)] y BB [A. williamsii Krapov. & Greg. (Will) y A.
valida Krapov. & Greg. (Vali)]. El analisis fenotipico
global (PCA) evidencié que los hibridos ValixBati y
BatixVali presentan efectos reciprocos con fenotipos
similares o superiores a los de los progenitores
paternos. Los hibridos WillxCruz presentaron
fenotipos intermedios, mientras que los reciprocos
tienden a transgredir el fenotipo materno. Los
hibridos BatixWill y WillxBati presentaron fenotipos
intermedios al de los parentales. Los caracteres
analizados individualmente (ANOVA) presentaron
diferentes patrones de expresion fenotipica entre los
genotipos analizados. Mas adn, algunos caracteres
mostraron distinto comportamiento en diferentes
combinaciones parentales sugiriendo diferentes
controles genéticos. Los resultados observados en
las diferentes combinaciones parentales revelan
la necesidad de profundizar la comprension de los
mecanismos de control genético de los caracteres
en los distintos contextos gendmicos de materiales
desarrollados para la efectiva utilizacion de los
mismos en el premejoramiento del mani.
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ANALISIS DE LA INFLUENCIA PARENTAL
EN LA EXPRESION FENOTIPICA DE
HIBRIDOS INTRAGENOMICOS DE Arachis
L. (Leguminosae)

Pérez G.A? J.A. Leguizamén 2, T. Gutierrez '2, AV. Garcid|,
J.G. Seijo "2 Instituto de Botdnica del Nordeste, CONICET-
UNNE, Corrientes, Argenting; ?Facultad de Ciencias Exactas
y Naturales y Agrimensura, UNNE, Corrientes, Argentina.
E-mail: gimenap534@gmail.com

La utilizacion de especies silvestres en el
premejoramiento de mani requiere la sintesis
de hibridos y anfidiploides compatibles tanto
genémicamente como en nivel de ploidia. Sin
embargo, la hibridaciéon y duplicacién cromosémica
pueden alterar los caracteres evaluados en los
parentales. En este trabajo se analiza el efecto de
distintas especies parentales con un mismo genoma
sobre hibridos F, reciprocos. La caracterizacién
fenotipica se realizd en 17 caracteres de los parentales
[A. batizocoi Krapov. & Greg. y A. cruziana Krapov.,
Greg. & Simpson (KK); A. williamsii y A. valida
(Krapov. & Greg.) (BB)] y sus hibridos. El analisis de
la variacién global (ACP) mostré que los hibridos
KK presentan fenotipos semejantes a A. cruziana
(independientemente del sentido del cruzamiento),
mientras que en la combinacién genémica BB, los
hibridos presentan caracteres intermedios entre los
parentales. Los caracteres individuales en los hibridos
comparados con los parentales (ANOVA) mostraron
diferentes expresiones: efectos reciprocos, fenotipos
intermedios, fenotipos similares a parentales, entre
otros. En ocasiones, la expresion de un mismo caracter
fue diferente de acuerdo a la combinacién parental
y gendmica, evidenciando diferentes controles
genéticos. Los efectos parentales dispares observados
sobre los fenotipos en las diferentes combinaciones
interespecificas, exhiben la necesidad de intensificar
el estudio sobre el control genético de los caracteres
de interés agrondémico en diferentes contextos
genémicos para el uso eficiente del germoplasma
secundario en el mejoramiento de mani.
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VARIABILIDAD ENTRE CULTIVARES
DE MOSTAZA DE ETIOPIA (Brassica
carinata L.) PARA LA TOLERANCIA A
SALES DE CLORURO DE SODIO Y DE
CALCIO

Marti E, L. Petigrosso, V. Crovo, G. Eyherabide, J. Liquez.
Facultad de Ciencias Agrarias, UNMdP, Buenos Aires,
Argentina. E-mail: martiemanuel@hotmail.com

Enlos tltimos afios la mostaza de Etiopia (ME, Brassica
carinata L.) ha cobrado importancia en Argentina.
Existe interés por expandir la frontera agricola de
este cultivo a suelos salinos. Considerando los efectos
de toxicidad que ocasionan los altos niveles de NaCl
en la germinacién de semillas y la posible respuesta
diferencial registrada en las plantas cuando cambia la
relacion Na*/Ca*2 en el entorno de laraiz, se realizé un
experimento con el objetivo de evaluar la tolerancia
de cultivares de ME a distintas combinaciones de
sales de NaCl y CaCl,. Se utilizaron siete cultivares:
hibridos Nuseed400, HYB063, HYB068, HYB0S87,
Carinata, Nugreen60 y la variedad Avanza64i; se
probaron cuatro condiciones salinas: 0 (control),
100mM NaCl+omM CaCl,, 100mM NaCl+100mM CaCl,
y 100mM NaCl+160mM CaCl,. Se utilizé un disefio en
bloques completos aleatorizados con tres repeticiones
en el tiempo, con arreglo factorial. En cada repeticién
se sembraron 40 semillas de cada cultivar en rollos
de papel humedecidos con agua o solucion salina. Se
determind: poder germinativo, longitud de radicula e
hipocétilo (LH), peso fresco y seco de plantulas. Todas
las variables se redujeron con el incremento de la
concentracion de Ca*2 en la solucién salina (p<0,05).
Se detectd interaccién genotipo por condicién
salina (p<0,05) para LH. La variedad Avanza641 fue
la mas afectada respecto a los hibridos para todas
las variables y las concentraciones salinas. Estos
resultados indicarian que el Ca*> no eliminaria la
toxicidad del Na*, sino por el contrario, la aumentaria
en la germinacién de ME.
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VARIABILIDAD EN EL RENDIMIENTO
POR TOLERANCIA A ESTRES HIDRICO
EN GENOTIPOS DE AMARANTO
(Amaranthus spp.)

Mojica C.J.'? E.G. Peiretti!, R. Meneguzzi', N. Marcellino'?, M.A.
Ibarez'2 'Universidad Nacional de Rio Cuarto (UNRC), Rio
Cuarto, Cérdoba, Argenting; 2Instituto de Investigaciones
Agrobiotecnolégicas (INIAB), CONICET-UNRC, Rio Cuarto,

Cérdoba, Argentina. E-mail: jmojica@ayv.unrc.edu.ar

La obtencidn de cultivares tolerantes a estrés hidrico
es uno de los objetivos en el mejoramiento genético
vegetal. El amaranto (Amaranthus spp.) es un cultivo
que prospera en ambientes semiaridos. El objetivo del
trabajo fue explorar la variabilidad en el rendimiento
por tolerancia a estrés hidrico en amaranto. Ocho
genotipos mejorados de amaranto granifero de
la FAV-UNRC (Antorcha, Candil, Dorado, AG1/3,
H17, H20, H21 y H22) se evaluaron en invernaculo
bajo tres experiencias en un diseflo completo al
azar con dos condiciones: sin estrés (capacidad de
campo permanente) y restriccion hidrica (a inicio de
floracion). Cada experiencia presentd una intensidad
de estrés diferente: baja (0,21), moderada (0,42) y
severa (0,74). El indice de tolerancia a estrés (STT)
se relaciond con el rendimiento sin estrés (Yp) y con
estrés hidrico (Ys) mediante graficos 3D. El grafico
permitié distinguir tres grupos de genotipos: 1) de
alto rendimiento en condiciones con y sin estrés, 2)
de alto rendimiento solo en condiciones sin estrésy 3)
de bajo rendimiento en condiciones con y sin estrés.
Se detectd una respuesta diferencial en rendimiento
de los genotipos, segun la intensidad del estrés. El
grupo 1 se form6 por: H22 en condicion de estrés
severo, H21, H20, H22 y Candil con estrés moderado,
y H21, H17, AG1/3 y Candil con estrés bajo. El grupo
2 se constituyd por H17 y Antorcha con estrés severo
y moderado, y por Dorado, Antorcha y H20 con bajo
indice de estrés. El estudio permitié distinguir los
genotipos superiores en rendimiento bajo condiciones
de estrés y sin limitacion hidrica.
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EFECTO DE LOS RAYOS X SOBRE
PLANTAS DE CHIA (Salvia hispanica L.)

Etchart V.J., MMM. Acreche?3, AN. Garcid', F.D. Lencinad', AM.
Landau'. Instituto de Genética- CYCVyA- INTA, Buenos
Aires, Argenting; 2EEA Salta- INTA, Salta, Argentina; SCONICET,
Argentina. E-mail: etchart.valeria@inta.gob.ar

Los granos de chia (Salvia hispdnica L.), especie
nativa de Centroamérica, son fuente de acidos
grasos omega-3, omega-6 y fibra. Entre los paises
con auge productivo se encuentra Argentina, pero
la sensibilidad al fotoperiodo y bajas temperaturas
limita su produccién a la region noroeste. La escasa
variabilidad del germoplasma domesticado dificulta
la expansion del cultivo y la obtencién de genotipos
con mayor potencial de rendimiento. En Argentina
y gran parte del mundo se cultivan dos poblaciones
estabilizadas. Las mutaciones inducidas son eficientes
para generar variabilidad y obtener alelos de interés
en diversas especies. Los objetivos del trabajo fueron
evaluar el efecto de distintas dosis de rayos X en dos
poblaciones selectas y seleccionar el rango adecuado
para cada una. Se irradiaron semillas (M, ) con cinco
dosis entre 100 y 600 Gy. Las semillas irradiadas (M,)
se sembraron en camara himeda y macetas en disefio
en bloques al azar con tres repeticiones de 20 plantas/
dosis. Se evalu6 porcentaje de germinacién, longitud
de radicula e hipocétile, porcentaje de emergencia y
supervivenciay el espectro de deficiencias clorofilicas
(DC) y variaciones morfoldgicas (VM). Se hallaron
diferencias significativas (p< 0,05) para todas las
variables, excepto porcentaje de germinacion. El
espectro de DC y VM aument6 con las dosis. Se
seleccionaron dosis de 100/150 y 150/250 Gy para la
poblacién 1 y 2 respectivamente, que se utilizaran
para generar poblaciones M, e identificar materiales
con caracteres deseables. Este es el primer trabajo que
presenta el efecto de rayos X en chia.
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VALIDACION DE QTL ASOCIADOS A
PARAMETROS DE CALIDAD DE FRUTO
EN UNA GENERACION SEGREGANTE DE
TOMATE (Solanum Iycopersicum L.)

Goytia Bertero V., P. Cacchiarelli?, G. Pratta? D. Arce'.
'Universidad Tecnolbgica Nacional. Facultad Regional
San Nicolds, Buenos Aires, Argenting; %Instituto de
Investigaciones en Ciencias Agrarias de Rosario (IICAR),
CONICET-UNR, Santa Fe, Argentina. E-mail: valengoytial9@
gmail.com

En tomate, al comparar los genomas de cv. Caimanta
(C, tomate cultivado) y LA0722 (P, S. pimpinellifolium),
se desarrolld previamente un marcador de tipo
InDel especifico (IE) que alinea a una secuencia del
cromosoma 6, que contiene genes de sHSPs. Los
objetivos de este trabajo fueron: detectar asociaciones
entre el IE y atributos de fruto en 14 familias F,
derivadas de un hibrido de segundo ciclo obtenido del
cruzamiento de lineas que recombinan los genomas
de C y P, verificar la herencia mendeliana del IE de
acuerdo a lo observado en generaciones previas, y
validar la consistencia de los QTLs detectados. El
tamafio muestral fue de 10 plantas de cada familia F, y
las asociaciones se detectaron por ANOVA bifactorial
(sofware Infostat), tomando a familia e IE como
fuentes de variacion. IE mostré efectos significativos
sobre altura, peso, didmetro, vida poscosecha, color
y soélidos solubles de los frutos (con un R2 Aj de
0,63, 0,51, 0,6, 0,6, 0,27 y 0,2/, respectivamente),
siendo la interaccién Familia x IE no significativa en
todos los casos. El modo de herencia fue el esperado
de acuerdo a lo observado en progenitores y en la
generacion F, en el 94,7% de las plantas analizadas.
Ademas, los QTLs detectados fueron consistentes con
lo observado en F, para altura y peso, cuyos valores
fueron mayores cuando IE presentd la forma alélica
de P. En conclusion, se detectaron asociaciones entre
IEy seis atributos de fruto en F,, se verificd la herencia
mendeliana del IE y se validaron dos QTLs para pesoy
altura previamente citados en F,.
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OSMOACONDICIONAMIENTO Y
PROPAGACION IN VITRO de Solanum
sisymbriifolium Lam.

Paredes, C.M. Facultad de Ciencias Agrarias, Universidad
Nacional de Jujuy, San Salvador de Jujuy, Jujuy, Argentina.
E-mail: claudiaparedes@fca.unju.edu.ar

Solanum sisymbriifolium Lam. presenta potencial
nematicida, es empleada como portainjerto horticola
y tiene uso medicinal. Sus semillas poseen madurez
lenta y heterogénea. Para evaluar la influencia
de nitrato de potasio y acido giberélico como
osmoacondicionantes, seimbibieron semillas durante
2/ h en soluciones individuales y combinadas de KNO,
(0,25 M; 0,5 My 1 M), GA, (500 ppm; 750 ppm, 900
ppm) y agua desionizada versus testigo. En un disefio
completo al azar con tres repeticiones (100 semillas),
mediante ANOVA y prueba de Fisher (p<0,05) se
detectd ladiferencia significativa del tratamiento (750
ppm GA3+0,25M KNO,), con 90% de germinacién a
los 14 d. Las semillas pretratadas, se sembraron en
condiciones axénicas en medios Murashige y Skoog
(MS) al 100% y 50% adicionados con ANA (0,5 ppm),
GA, (7 ppm), y 3% de sacarosa. En un disefio completo
al azar, se evalu6 longitud de tallo, ntimero de hojas,
desarrollo radicular y tiempo de brotacién. Mediante
ANOVA y prueba de Duncan (p<0,05), se evidenci6
que existen diferencias altamente significativas del
tratamiento MS(50%)+ANA(0,5ppm)+GA,(7ppm)
para elongacién de tallo, y diferencia significativa
del tratamiento MS(50%)+GA3(7ppm) para ndimero
de hojas. La especie requiere de modo excluyente de
osmoacondicionantes, siendo la via para contar con
variabilidad, y su cultivo in vitro permite obtener
cantidad de material para hibridaciones.
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EVALUACION DE LOS EFECTOS DE
DISTINTAS DOSIS DE RAYOS X Y
METANOSULFONATO DE ETILO SOBRE
LENTEJA (Lens culinaris Medik.)

Garcia AN/, MA. Esposito?®4, |. Gatti?s, V.J. Etchart!, F.D.
Lencind', AM. Landau'. 'Instituto de Genética “Ing. Agr. Ewald
A. Favret”, CICVyA, INTA Hurlingham, Buenos Aires, Argentina.;
’Facultad de Ciencias Agrarias, UNR, Zavallg, Santa Fe,
Argenting; ®Instituto de Investigaciones en Ciencias
Agrarias de Rosario (IICAR), CONICET, Santa Fe, Argenting;
“EEA INTA Oliveros, Oliveros, Santa Fe, Argenting; SCIUNR,
Santa Fe, Argentina. E-mail: garcia.araceli@inta.gob.ar

Lens culinaris Medik (lenteja) es una legumbre
de invierno cultivada en la Region Pampeana. La
variabilidad requerida para ser empleada en los
programas de mejoramiento, puede generarse
mediante técnicas de mutaciones inducidas. Por
ello, es fundamental establecer la sensibilidad del
cultivo a cada mutageno y asi determinar un rango de
dosis que permita generar variabilidad genética sin
comprometer el desarrollo. Se irradiaron semillas de
la variedad Silvina con las siguientes dosis de rayos
X: 100 Gy, 125 Gy, 150 Gy, 175 Gy y 200 Gy. Las dosis
de metanosulfonato de etilo (EMS) utilizadas fueron:
0,1%, 0,2%, 0,3% 0,4% Yy 0,5%. Para evaluar los
efectos de los rayos X y del EMS sobre la germinacion
se sembraron en camara hiimeda y en el invernaculo
paraelrestodelasvariables. Eldisefio experimental fue
en bloques al azar con tres repeticiones de 20 plantas/
dosis. Se registr6 el porcentaje de germinacion, altura
de la planta, nimero de vainas/planta, presencia
de deficiencias clorofilicas (DC), variaciones
morfologicas (VM) y supervivencia respecto del
control sin tratar. Se registraron los efectos sobre la
altura, supervivenciay nimero de vainas/planta. No se
observaron diferencias significativas (p=0,05%) en la
germinacion de semillas irradiadas a diferencia de las
tratadas con EMS. La frecuencia de VM y DC aumenté
con la dosis de mutageno, siendo mayor su frecuencia
en los tratamientos con EMS. El rango de dosis de
rayos X y EMS mas adecuado, que mostr6 efectos
visibles sin comprometer el desarrollo de la planta fue
de 100-150 Gy y de 0,2%-0,3%, respectivamente.
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SANEAMIENTO DE CULTIVARES DE VID,
Vitis vinifera L., INFECTADOS CON VIRUS
MEDIANTE CULTIVO DE MERISTEMAS

Sattler AN, RM. Torres!, M. Lanza Volpe!, N. Setien', D. Zavallo?,
H. Debat?, S. Asrumendi? S. Gémez Talquencda'. 'INTA EEA
Mendoza, Argenting; %nstituto de Agrobiotecnologia y
Biologia Molecular, INTA, Buenos Aires, Argenting; ®Instituto
de Patologia Vegetal, INTA, Cordoba, Argentina. E-mail:
sattleragu.29@gmail.com

El objetivo fue regenerar material de Vitis vinifera L.
sano a partir de tres selecciones de los cultivares
Listan Prieto, Torrontés Riojano y Cereza, variedades
pertenecientes al conjunto de las llamadas criollas,
relevantes para la viticultura argentina. Estacas
uninodales obtenidas de las plantas originales
de los tres cultivares fueron puestas a brotar en
invernaculo de las cuales se colectaron apices en
activo crecimiento. Luego, se disectaron los domos
meristematicos (0,5 mm diametro) bajo lupa en
flujo laminar, cultivados en cajas de Petri con medio
de cultivo MSB, renovados en intervalo de 15 dias y
mantenidos en camara de cultivo. Cuando adquirieron
una longitud de 3 cm se transfirieron a tubos con
medio de cultivo RM para enraizar. Se regeneraron
ocho lineas clonales de Listan Prieto, seis de Cerezay
14 de Torrontés Riojano. Al alcanzar una longitud de 5
cm, se extrajo RNA total y se determiné por RT-qPCR
la presencia de grapevine leafroll associated virus 1
(GLRaV-1), GLRaV-2, GLRaV-3, grapevine virus A (GVA),
grapevine fanleaf virus (GFLV), grapevine fleck virus
(GFKV) y rupestris stem pitting associated virus (RSPaV).
Se obtuvieron tres lineas de Listan Prieto, dos de
Cereza y dos de Torrontés Riojano libres de los virus
analizados. El cultivo de meristemas fue una técnica
capaz de eliminar las especies virales detectadas en
los cultivares en estudio. Su implementacién en el
saneamiento de lineas clonales seleccionadas, asi
como también en variedades locales significaria un
importante avance en materia de conservacién del
acervo génico y en planes de seleccion y mejora.
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COMPORTAMIENTO DE FAMILIAS DE
MEDIO HERMANOS DE AGROPIRO
ALARGADO (Thinopyrum ponticum
(Podp) Barkworth et Dewey)
CRECIENDO BAJO ANEGAMIENTO

Ferraro O, M. Leguizamén!, |. Varea? M.L. Acuna'2
'Universidad Nacional del Noroeste de la provincia de
Buenos Aires, Argenting; 2EEA INTA Pergamino, Buenos Aires,

Argentina. E-mail: ferrarooriacna@gmail.com

La actividad agricola en Argentina desplazd la
ganaderia a ambientes restrictivos y llevd a la
necesidad de mejorar recursos forrajeros y desarrollar
cultivares de agropiro alargado (Thinopyrum
ponticum) tolerantes a estreses abidticos. El objetivo
fue evaluar el comportamiento de plantulas de 10
familias de medio hermanos (FMH) de agropiro
alargado y dos cultivares inscriptos como testigos (F11
y F12). El experimento const6 de tres tratamientos y
seis repeticiones, dispuesto en un disefio factorial con
dos factores (FMH y periodo de anegamiento). Las 10
FMH vy los dos cultivares se colocaron en 12 vasos de
500 cm3 en cestos de 34 1. Los tratamientos fueron T1:
tratamiento control (sin anegamiento), T2: control
recuperacion (con anegamiento; el agua se retird a los
22 d) y T3: con anegamiento por 85 d. Se realizaron
tres cortes a los 37, 58 y 85 dias. Se evalug, tanto para
las 10 FMH como para los dos cultivares testigos, el
peso seco de raiz (PSR) a los 85 d y la produccion de
materia seca acumulada (PMSAc) a través de la suma
de los tres cortes. Los datos se analizaron mediante
Modelos Lineales Generalizados y Mixtos utilizando
Infostat y R. El PMSAc disminuyd en un 24% en T2 y
T3 comparado con el control y present6 variabilidad
genética, destacandose las FMH 6, 3 y 4; mientras
que la FMH10 junto con F11 y F12 tuvieron el peor
comportamiento. El PSR disminuyé en un 37,5%
y 65% en los tratamientos 2 y 3, respectivamente,
comparado con el control. Esto permitiria ampliar
el conocimiento de la especie bajo este estrés y
considerar las FMH para futuros programas de
mejoramiento.
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VARIABILIDAD GENETICA DE AGROPIRO
ALARGADO (Thinopyrum ponticum
(Podp) Barkworth et Dewey)
CRECIENDO EN CONDICIONES DE ESTRES
HIDRICO

Leguizamon M/, O. Ferraro!, R. Guillén', M.L. Acuna'2
'Universidad Nacional del Noreste de la Provincia de Buenos
Aires, Buenos Aires, Argenting; 2EEA INTA Pergamino, Buenos
Aires, Argentina. E-mail: mirandaleguizamon@gmail.com

La expansion agricola en Argentina condiciond la
relocalizacién de la ganaderia en ambientes menos
productivos asociados a diferentes restricciones
edaficas, entre ellas estrés hidrico, donde el agropiro
alargado (Thinopyrum ponticum) es una de las especies
clave para producir en este tipo de ambientes. El
objetivo fue evaluar el comportamiento de 10 familias
de medios hermanos (FMH) en condiciones de estrés
hidrico. El experimento se realizé en invernaculo de
INTA Pergamino en condiciones semicontroladas.
Cada FMH estuvo representada por ocho plantulas/
maceta/repeticion con sustrato arena-tierra (3:1)
dispuestas en un DBCA con tres repeticiones y
tres tratamientos: 80% (T1), 50% (T2) y 30% (T3)
de capacidad a campo. La humedad edafica fue
controlada con sonda TDR-300. Se evalud el peso seco
aéreo alos 15 (PS1), 63 (PS2) y 97 (PS3) dias iniciados
los tratamientos y el peso de materia seca acumulada
(PMSA) sumando la produccién de los tres cortes.
Se realiz6 ANOVA mediante Infostat®, se observd
efecto del tratamiento (T) para todas las variables,
efecto FMH para PS1 y PMSA, y no hubo interacciéon
T*FMH. El T3 presentd la menor produccién para
todas las variables, 70,6% menos que T1y 64,2%
menos que T2. La heredabilidad en sentido estricto
(h?) fue 0,23 para PS1y PMSA e igual a 0 para el resto.
Lavariabilidad genética observada en las FMH mostrd
una PMSA que vari6 de 0,97 a 1,59 g. Se destacé la
FMH 5 con un rendimiento 35% mayor a la mediay la
FMH 2 11,3% mayor a la media. Estas FMH podrian ser
incorporadas a futuros programas de mejoramiento
de la especie.
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PRODUCCION DE FORRAJE Y
PARAMETROS GENETICOS EN
GERMOPLASMA DE RAIGRAS ANUAL
TETRAPLOIDE (Lolium multiflorum
Lam.)

Tedesco M.'?, D. Pinget!, A. R€', M. Acuia'2 'Estacion
Experimental Agropecuaria (EEA) INTA Pergamino, Buenos
Aires, Argenting; 2Universidad Nacional del Noroeste de la
Provincia de Buenos Aires, Buenos Aires, Argentina. E-mail:
maiatedesco33@hotmail.com

Entre las especies forrajeras de mayor importancia
en los sistemas ganaderos de Argentina, se destaca
el raigras anual. El objetivo del trabajo fue evaluar
la variabilidad genética entre familias de medios
hermanos (FMH) de raigras anual tetraploide para la
produccion de forraje tanto estacional como anual,
y detectar FMH de comportamiento superior. Se
evaluaron 44 FMH en condiciones de stand denso
en la localidad de Concepcion del Uruguay, Entre
Rios (32° 30’ S; 58° 22’ 0). Se realizé6 un DBCA con
tres repeticiones; cada FMH se sembré emulando
una densidad de siembra de 23 kg/ha, en parcelas de
0,4 m2, Se evalud el peso seco aéreo a los 106 (P1) y
148 (P2) d desde la siembra y la produccion total de
forraje (P1+P2=Ptotal). Se realizaron los ANOVA
correspondientes y comparacion de medias a través
de LSD Fisher con Infostat®. Se observé efecto FMH
para todas las variables; la heredabilidad en sentido
estricto (h?) estimada fue de 0,24 para P1, 0,36 para
P2y 0,28 para Ptotal. La media de P1 fue de 3.221,28
kgMS/ha y para dicha variable se destacaron las
FMH 4, 10, y 29 (produjeron un 21,8% mas que la
media). La media de PS2 fue de 3.311,76 kgMS/ha y se
destacaron las FMH 14, 23 y 12 (produjeron un 35%
mas), y la media del Ptotal fue de 6.533,5 kgMS/ha y
se destacaron las FMH 14, 23y 29 (produciendo 17,7%
mas). A través del presente estudio se determind la
existencia de variabilidad genética entre FMH para
la produccién de forraje tanto estacional como anual.
Las FMH mencionadas como superiores podrian ser
incorporadas a futuros programas de mejoramiento
de la especie.
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DUPLICACION CROMOSOMICA EN
RAIGRAS ANUAL (Lolium multiflorum
Lamarck) MEDIANTE TRATAMIENTO
CON COLCHICINA

Maciel M.A?, M.L. Rolddns, C. Delucchi®, AE. Re®, M.L. Acuna®,
AH. Diaz Paleo® 'Centro de Investigaciones y Transferencia
del Noroeste de la provincia de Buenos Aires, UNNOBA -
UNSAdA - CONICET, Buenos Aires, Argenting; %Instituto de
Biologia Subtropical - Nodo Posadas, UNaM - CONICET,
Misiones, Argenting; ®Instituto Nacional de Tecnologia
Agropecuaria (INTA), Argentina. E-mail: roldan.lorena@inta.
gob.ar

El raigras anual o raigras italiano (Lolium multiflorum
Lamarck) es una graminea forrajera naturalmente
diploide (2n=2x=14) de la regiéon himeda-
subhiimeda pampeana de Argentina. Los programas
de mejoramiento genético se fundamentan en
generar germoplasma poliploide para ampliar la base
genética y maximizar caracteristicas agronémicas
de interés. Se propuso obtener plantas tetraploides
(4x) de tres genotipos adaptados a la region
pampeana, Tardio, Ribeye y Rapido, del programa de
mejoramiento de INTA. La induccién de la poliploidia
se realiz6 en 55 plantulas de 27 d, tres repeticiones/
genotipo, con el agente antimitoético colchicina, a tres
concentraciones 0% (To0), 0,1% (T1) y 0,25% (T2)
durante 24 h en oscuridad a 16° C. La ploidia de las
plantas se determind a los 42 d de siembra mediante
citometria de flujo, servicio del Instituto Floricultura,
INTA. Se realizd6 ANOVA en un DCA. La sobrevida fue
76; 78 v 83% en T1y 46, 48 y 50% en T2 para Tardio,
Ribeye y Rapido, respectivamente. En To no se afect6
la viabilidad. El porcentaje de plantulas 4x fue 15% en
T1,independientemente del genotipo, mientras que en
T2 fue mayor: 20% Rapido; 22% Ribeye y 26% Tardio.
Se verificd el nivel de ploidia a través del recuento
cromosomico en células meristematicas de raices
de 1-2 c¢m de largo correspondientes a 10 progenies
de 15 plantas 4x. Se contaron 28 cromosomas en el
99% de los preparados con la tincién de fucsina 0,4%
bajo microscopio (X100). La capacidad de duplicacion
de los distintos genotipos fue similar. El T2 resultd
ser mas adecuado para duplicaciéon cromosémica en
raigras anual.
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EXPRESIVIDAD DE LA APOSPORIA EN
HIBRIDOS APOMICTICOS DE Paspalum
notatum OBTENIDOS POR SELECCION
RECURRENTE

Marcoén F? IN. Lezcano Galanter? E.J. Martinez'?, C.A.
Acuna'? 'Instituto de Boténica del Nordeste, CONICET-UNNE,
Corrientes, Argenting; ?Facultad de Ciencias Agrarias, UNNE,
Corrientes, Argentina. E-mail: fmarcon91l@gmail.com

Paspalum notatum Fliiggé es una especie forrajera de
reproduccion apomictica y con expresividad variable
del caracter. La seleccién recurrente es una técnica
de mejoramiento que permite acumular efectos
genéticos aditivos y no aditivos para la obtencion
de hibridos apomicticos superiores. El objetivo fue
evaluar la expresividad de la aposporia en hibridos
apomicticos de P. notatum obtenidos a partir de
seleccion recurrente basada en aptitud combinatoria
(SRAC). Se utilizaron 20 hibridos apomicticos de P.
notatum obtenidos por SRACy seevaludlaexpresividad
de la aposporia mediante observacion de sacos
embrionarios maduros. Alrededor de 30-35 pistilos
de 2-3 inflorescencias por planta fueron sometidos
al proceso de diafanizado mediante series de etanol
y metilsalicilato. Los sacos embrionarios maduros
fueron observados con microscopio y clasificados
segln su estructura y composicién. La expresividad
de la aposporia varid entre 0% y 100%, con un valor
promedio de 76%. E1 70% de los hibridos mostrd una
alta expresividad (mayor al 80%); mientras que el
15% de los hibridos mostr6é una expresividad entre
41-70%, y el 5% restante exhibié una expresividad
baja (1-10%). No se observaron hibridos con
expresividades entre el 11y 40%, ni entre el 71y 80%.
Se logro obtener hibridos apomicticos de P. notatum
con alta expresion del caracter mediante seleccién
recurrente. Estos resultados son importantes para el
mejoramiento genético de esta especie forrajera.
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HIBRIDOS INTERESPECIFICOS DE DOS
CRUZAMIENTOS SEXUAL x APOMICTICO
EN EL GRUPO Plicatula DEL GENERO
Paspalum

Dellamea C.V, P.E. Novo, F. Espinoza. Facultad de Ciencias
Agrarias, Universidad Nacional del Nordeste (FCA-UNNE),
Instituto de Botdnica del Nordeste (IBONE-CONICET),
Corrientes, Argentina. E-mail: patriciaenovo@gmail.com

El grupo Plicatula cuenta con 30 especies,
caracterizadas por su valor forrajero en campos
naturales. La mayoria son tetraploides y apomicticas
(4xA) aunque existen también citotipos diploides
sexuales (2xS). En la naturaleza no se encontraron
4x sexuales (4xS); sin embargo, en el IBONE
existe un genotipo 4xS de P. chaseanum obtenido
experimentalmente. Los objetivos fueron: 1) obtener
nuevos hibridos interespecificos; 2) analizar el
apareamiento cromosoémico de los parentales e
hibridos; 3) determinar el modo reproductivo y
fertilidad de los hibridos. Se utiliz6 la planta 4xS
como madre y como padres a P. plicatulum Hojs388
y P. rojasii AK40732. Se determind el origen hibrido
de las F, mediante caracterizacién morfologica y se
confirm6 mediante RAPD. El analisis de la meiosis
indicé que Hojs388 es alotetraploide y AK40732 es
un autotetraploide. El estudio de los hibridos de
ambas progenies sugiere que existe cierto grado de
homologia entre los genomas de sus parentales. El
modo reproductivo de las F, fue determinado por
clarificado de ovarios y citometria de flujo; existiendo
segregacion en las dos familias, observandose
individuos de reproduccién sexual y apomictica. La
fertilidad de las F, se determiné en autopolinizacion,
variando la produccién de semillas entre el 3% vy
4%; y en polinizacién libre entre el 8% y 14%. Estos
resultados indican que es posible obtener hibridos
fértiles y que segreguen para el modo reproductivo,
permitiendo liberar alelos fijados por la apomixis y
lograr nuevas combinaciones genotipicas que pueden
ser incorporadas al programa de mejora genética.
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GENERACION Y CARACTERIZACION
INICIAL DE UNA POBLACION
SEGREGANTE PARA PRODUCCION DE
BIOMASA AEREA OTONO-INVERNAL EN
Paspalum notatum TETRAPLOIDE

Ponce N.A, F. Marcon, E.A. Brugnoli, AL Zilli, C.A. Acuia, EJ.
Martinez. Instituto de Botdnica del Nordeste, CONICET-UNNE,
Facultad de Ciencias Agrarias, Universidad Nacional del
Nordeste, Corrientes, Argentina. E-mail: nahuellOponcel0@
gmail.com

Paspalum notatum Fliiggé es una forrajera nativa,
dominante en los campos naturales de América del
Sur. La especie se caracteriza por presentar un bajo
crecimiento durante el otofio e inverno. El objetivo
fue generar una poblacion F, segregante de P. notatum
4x para produccion de biomasa aérea otofio-invernal.
Se realizaron cruzamientos controlados entre un
genotipo 4x sexual, tolerante al frio, y el cultivar
Argentine 4x apomictico, susceptible a las bajas
temperaturas y de bajo crecimiento invernal. Se
obtuvieron 573 semillas llenas con un 32% de poder
germinativo. Esto result6 en un total de 182 hibridos,
los cuales fueron clonados y plantados en la localidad
de Corrientes, en diciembre 2021, utilizando un diseiio
experimental en bloques al azar con 4 repeticiones.
Al final del verano 2022 se realizd un corte de
emparejamiento. Se evalud la produccion de biomasa
aéreay el diametro por planta en septiembre de 2022.
Se observaron diferencias significativas entre los
genotipos (p<0,0001) para produccién de biomasa,
mientras que paradiametro de plantano se observaron
diferencias significativas (p=0,052). La produccion
de biomasa varié entre 32,25 y 164,5 gr pl*, con un
coeficiente de variacién de 40,8%. Estos resultados
muestran que la poblacién generada fue segregante
para produccion de biomasa aérea invernal. La misma
podria ser utilizada en estudios genéticos vinculados
ala identificacion de marcadores y genes asociados al
crecimiento invernal.
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HEREDABILIDAD Y GANANCIA
GENETICA POR SELECCION EN LA
FORRAJERA Panicum coloratum L. var.
makarikariense Goossens

Umbriago L, N. Garrote, M. Lifschitz, M.A. Tomds. Instituto de
Investigacion de la Cadena Léctea (IDICAL), INTA-CONICET,
Rafaela, Santa Fe, Argentina. E-mail: umbriago.luciana@
inta.gob.ar

Panicum coloratum L. var. makarikariense Goossens
es una graminea forrajera perenne alégama,
introducida, de crecimiento primavero-estival. Se la
considera una buena alternativa en zonas ganaderas
por su adaptacion a suelos arcillosos pesados, en areas
expuestas a ciclos alternados de excesos hidricos y
sequias, sumado a su buena aceptacion por el animal.
En el INTA EEA Rafaela se conduce un programa de
mejoramiento en la especie, tendiente a aumentar
la producciéon de biomasa por planta, conservando
la calidad vy sin afectar la produccion de semillas. El
objetivo del trabajo fue evaluar la heredabilidad (h?)
y la ganancia genética (AG) que se obtendria por
seleccion a partir de familias de medios hermanos
(FMH) en caracteres relacionados a la produccion de
forraje. En un disefio de tres bloques completos al
azar, se evaluaron individualmente plantas adultas
de 50 FMH (3 plantas/familia/bloque) creciendo en el
campo (N=450). Las variables medidas fueron: ancho
de lamina [A; cm], indice de verdor [SPAD], altura
de planta [h; cm], biomasa aérea [B; g] y ndmero de
panojas (NP). Los analisis se realizaron con modelos
mixtos mediante Infostat. La h?se estim6 en base a
las medias de familias. Se utiliz6é una intensidad de
seleccion del 20 % (control parental:2) para el calculo
de la AG. Los valores de h?> fueron bajos; las variables
con mayor h> fueron A (0,22) y B (0,31), mientras
que NP y h presentaron valores cercanos a 0. La AG
estimada seria de 3,5% para A y 23,1% para B. Los
resultados indican que podria lograrse un incremento
en la produccién de forraje por selecciéon en este
material.
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CONDICIONES AMBIENTALES DE ZONAS
AGRICOLAS DE LA PROVINCIA DE
CORDOBA Y GENOTOXICIDAD

Salinero M.C2%, L. Agost*®, M.F. Bonatto!, D. Aiassa'.
'Laboratorio de Genética y Mutagénesis Ambiental
(GeMa), Departamento de Ciencias Naturales, Facultad de
Ciencias Exactas, Fisico—Quimicas y Naturales, Universidad
Nacional de Rio Cuarto, Rio Cuarto, Cérdoba, Argenting;
2Consejo Nacional de Investigaciones Cientificas y
Técnicas (CONICET), Argenting; éInstituto de Ciencias de

La Tierra, Biodiversidad y Ambiente (ICBIA), UNRC-CONICET,
Rio Cuarto, Cérdoba, Argenting; “Facultad de Ciencias
Exactas, Fisicas y Naturales, Universidad Nacional Cordoba,
Cérdoba, Argenting; SCentro de Ecologia y Recursos
Naturales Renovables (CERNAR), Cérdoba, Argentina.
E-mail: daiassa@exa.unrc.edu.ar

En Argentina, existen localidades donde lo rural y
lo urbano se enlazan como resultado de un proceso
histérico, y donde se desarrollan gran parte de
actividades asociadas a la produccion agricola. Se
plantea describir las variables comunes de estos
ambientes (distancia a cultivos, hectareas cultivadas
con soja y maiz) y la frecuencia de marcadores de
genotoxicidad (microntcleos y otras anormalidades)
en mucosa bucal en nifios sanos que habitan en
tres localidades agrarias de Cérdoba. Se calcularon
distancias lineales en metros al cultivo mas préximo
de cada caso muestreado y cantidad de hectéareas
circundantes en 4.000 metros periféricos a cada
punto. Con la frecuencia de micronicleos y otras
anormalidades nucleares, se confeccioné una
medida por caso, realizando la sumatoria lineal de
ellos para un valor tnico denominado “Indicador de
genotoxicidad”. El indicador promedio en nifios de
Las Vertientes fue de 143 (n=20, edad:10,1+2,84); de
Oncativo 167 (n=6, edad:4+1,96); de Marcos Juarez 82
(n=19, edad: 9,68+2,49). Estos datos se compararon
con nifios de la localidad de Rio Cuarto, cuyo valor
promedio fue 10 (n=8, edad:11,5+1,41). El analisis
de coeficiente de correlacion de Pearson mostrd
correlacién negativa (-0,65) significativa (p<0,001),
donde a menor distancia al primer cultivo en metros,
mayor Indicador de genotoxicidad. Estos resultados
permiten brindar una primera aproximacion a lo que
pueda estar sucediendo con la poblacion pediatrica
en localidades agrarias por lo que se considera la
necesidad de ampliar la muestra e investigar las
causas del dafio genotéxico hallado.
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EL ANTIBIOTICO ESTREPTOZOTOCINA
INDUCE INESTABILIDAD TELOMERICA
DEBIDA A LA PERDIDA DE EXTREMOS
CROMOSOMICOS EN CELULAS
HUMANAS LINFOBLASTOIDEAS

Cardozo A.G!, D.C. Castrogiovanni', AD. Bolzan'2 'Instituto
Multidisciplinario de Biologia Celular (IMBICE), La Plata,
Buenos Aires, Argenting; 2Facultad de Ciencias Naturales y
Museo, Universidad Nacional de La Plata, La Plata, Buenos
Aires, Argentina. E-mail: andreagabrielacardozo@gmail.
com

Laestreptozotocina (EZ) es un antibidtico antitumoral
con propiedades diabetogénicas cuyos efectos
sobre los teldmeros humanos son desconocidos. El
objetivo de este trabajo fue determinar si la EZ induce
inestabilidad telomérica a nivel cromosémico en
células humanas, ya sea bajo la forma de pérdida de
extremos cromosomicos o de aberraciones producto
deladisfuncién telomérica. Se utilizé unalinea celular
linfoblastoideageneradaapartirdeun cultivoprimario
de linfocitos de sangre periférica inmortalizados con
el virus de Epstein-Barr. Las células fueron tratadas
durante 1 h a 37° C con concentraciones crecientes
de EZ (0,5 a 4,0 mM, disuelta en citrato de sodio) y
se analizaron las aberraciones cromosdmicas a las
2/ h postratamiento (primera mitosis), utilizando
la técnica de Hibridacion In Situ Fluorescente con
sondas pantelomérica y pancentromérica, lo que
permitié identificar tanto a los teldmeros como a los
centromeros de todos los cromosomas analizados.
Se observ6 una induccién significativa (p<0,05) de
aberraciones cromosomicas relacionadas con la
pérdida de extremos cromosomicos (cromosomas
incompletos y fragmentos acéntricos terminales o
compuestos) y de rupturas de mono- e isocromatida
en las células tratadas con EZ, en comparaciéon con
las células no expuestas al antibiético (control sin
EZ ni citrato de sodio y control con citrato de sodio).
Nuestros resultados indican que en células humanas
linfoblastoideas la EZ induce inestabilidad telomérica
en forma de pérdida de extremos cromosémicos y
sugieren que dicho antibiético no induce disfuncion
telomérica.
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ESTUDIO COMPARATIVO DE
INESTABILIDAD GENOMICA POR

EFECTO DE LA BLEOMICINA EN Macaca
fascicularis Y Sapajus cay (PRIMATES)

Ferreras E.O., M. Ayala??, C.B. Ferndndez??, A.G. Cardozo? S.
Kubickova*, M. Vozdova?, T. Manzur!, A.D. Bolzédn?3, N.B. Andrioli®, M.
Nieves'®. 'Centro de Investigacion en Reproduccion Humana y
Experimental (CIRHE), CEMIC Saavedra, Unidad Asociada Consejo de
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’Laboratorio de Citogenética y Mutagénesis, IMBICE, CONICET-UNLP-
CICPBA, La Plata, Buenos Aires, Argenting; SFacultad de Ciencias
Naturales y Museo, Universidad Nacional de La Plata, La Plata,
Buenos Aires, Argenting; “Deptartment of Genetics and Reproductive
Biotechnologies, Veterinary Research Institute, Brno, RepUblica
Checa; 5Grupo de Investigacién en Biologia Evolutiva (GIBE),
FCEYNUBA, Instituto de Ecologia, Genética y Evolucién de Buenos
Aires (IEGEBA) - CONICET, Universidad de Buenos Aires, Buenos Aires,

Argenting; *CONICET, Argentina. E-mail: estofer20@gmail.com

La estabilidad de los genomas puede examinarse
exponiéndolos a agentes genotoxicos. La proporcion
de heterocromatina extracentromérica es un
factor que puede afectar la estabilidad. Realizamos
la exposiciéon in vitro a bleomicina, un agente
genotéxico y radiomimético, para estudiar la
resistencia al dafio de los genomas de Sapajus cay
y Macaca fascicularis (Primates) en relacion con
sus contenidos de heterocromatina. M. fascicularis
presenta heterocromatina solo en las regiones
centroméricas, S. cay posee grandes bloques de
heterocromatina extracentromérica en varios pares
cromosomicos. Realizamos cultivos de linfocitos de
sangre periférica de 72 h, con exposicion durante
las Gltimas 24 h a una concentracion de 10 pg/ml del
compuesto y sin exposicion a la droga como control
negativo. Se contaron aberraciones cromosémicas
con tincién Giemsa, tanto en cultivos expuestos
como no expuestos, en 100 metafases de un macho
y una hembra de cada especie, cuantificando los tres
tipos principales de aberraciones: rupturas de mono
e isocromatida y dicéntricos. Se realiz6 FISH con
sondas centroméricas y teloméricas especificas para
confirmacion de las aberraciones. Los resultados
indican que los tratamientos inducen aberraciones
en ambas especies, mientras que el dafio global por
célula se incrementa linealmente en células expuestas
respecto al control negativo y en M. fascicularis
respecto a S. cay. Esto sefiala que el genoma de S. cay es
menos susceptible al dafio inducido por bleomicina,
posiblemente vinculado a la presencia de grandes
cantidades de heterocromatina extracentromérica.

198

MCTA 4

EFECTO DE LOS AGROQUiMICOS
TIABENDAZOLY ZINEB SOBRE LOS
TELOMEROS DE Macaca fascicularis
(CATARRHINI, CERCOPHITECIDAE,
PRIMATES)

Cardozo A.G., M.l Ayala'?, C.B. Fernandez'? E.O. Ferreras® T.D.
Manzur?®, M. Nieves?, AD. Bolzan'2 'Instituto Multidisciplinario
de Biologfa Celular (IMBICE), La Plata, Buenos Aires,
Argenting; ?Facultad de Ciencias Naturales y Museo,
Universidad Nacional de La Plata, La Plata, Buenos Aires,
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gmail.com

Los fungicidas del grupo de los carbamatos y los
benzimidazoles son agroquimicos de amplio uso,
por lo cual el estudio de sus efectos genotoxicos es de
gran interés. Analizamos los efectos de tiabendazol
(TBZ, 50,100y 200 pg/mL) y zineb (ZNB, 1, 5y 10 pg/
mL) sobre los telomeros de un macho y una hembra
de la especie Macaca fascicularis (2n=42), utilizando
cultivos de linfocitos de sangre periférica de 72 h
de duracién, expuestos durante las dltimas 24 h a
dichos compuestos. Se analizaron las aberraciones
cromosémicas teloméricas utilizando la técnica
de PNA-FISH con sondas pancentromérica y
pantelomérica. Aproximadamente un 7% de las
sefiales teloméricas se encontraron ausentes en los
cromosomas provenientes de los controles negativos
(sin agroquimicos) de Macaca fascicularis, lo cual
indica que varios de los teldmeros de los ejemplares
estudiados de esta especie son demasiado cortos
como para ser detectados con la técnica de PNA-FISH
y lleva a pensar en un efecto asociado al cautiverio
prolongado. Tanto en el macho como en la hembra
el TBZ y el ZNB indujeron dafio cromos6mico a nivel
telomérico en forma de duplicaciones y pérdidas
de senales teloméricas, lo cual indica fragilidad y
acortamiento telomérico, respectivamente, ademas
de fragmentos acéntricos y cromosomas incompletos
(con pérdida de uno o ambos extremos) no observados
en los controles sin agroquimicos. Estos resultados
indican que ambos compuestos dafian a los teldémeros
e inducen asi inestabilidad cromosémica en Macaca
fascicularis. Resta dilucidar el mecanismo por el cual
producen dicho efecto.
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EVALUACION DE LA ACTIVIDAD
CLASTOGENICA Y ANEUGENICA

DE CIPERMETRINA, USADA COMO
ANTIPARASITARIO EN PRODUCCION
BOVINA

Ferré D% R. Carracedo, M. Nieves?®, N. Andrioli#, M. Vozdovd®,
S. Kubickovaé®, N.BM. Gorla'2 'Laboratorio de Genética,
Ambiente y Reproduccion, Universidad Juan Agustin Maza,
Mendoza, Argentina; 2CONICET, Argenting; *Centro de
Investigaciones en Reproduccion Humana y Experimental
(CIRHE) - Centro de Educacion Médica e Investigaciones
Clinicas (CEMIC), Buenos Aires, Argenting; “Departamento
de Ecologia, Genética y Evolucion, Grupo de Investigacion
en Biologia Evolutiva, FCEyN-UBA, CABA, Argenting;
SVeterinary Research Institute, Republica Checa. E-mail:
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La Cooperacién Internacional para la Armonizacion
de Requisitos Técnicos para el Registro de
Medicamentos Veterinarios (VICH) recomienda
evaluar la genotoxicidad de medicamentos que
pueden estar presentes como residuos en alimentos
para las personas, mediante una bateria de pruebas.
Cipermetrina (Cip) es usado como antiparasitario
en ganaderia y es un potencial residuo en carne/
grasa. El objetivo del estudio fue caracterizar el
efecto clasto y/o aneugénico de Cip sobre linfocitos
de bovino. Se realizaron cultivos por duplicado de
sangre de un novillo Aberdeen Angus en SFB, RPMI,
fitohemoaglutinina y antibiéticos por 72 h a38°Cy
5% CO, con exposicién a 7,02; 14,05 y 28,11 nug Cip/
ml; mitomicina C (control +) y control negativo. Se
implement6 el ensayo de micronicleos con bloqueo
de la citocinesis (CBMN) con adicion de citocalasina
B a las 44 h. Se estimaron frecuencias de células
binucleadas con micronucleos (BNMN) coloreadas con
Giemsa y el Indice de Proliferacién (CBPI). Mediante
FISH con sonda centromérica de Bos taurus se analiz6
la presencia de células binucleadas con MN, BNMN
centromeros +y -. EICBPI del control negativo fue1,09.
El andlisis de Pearson no evidencié una correlacion
significativa (r=0,86; p=0,33) entre el aumento de
las concentraciones de exposicién y la cantidad de
BNMN (8, 12 y 13/1.000 BN para cada concentracion).
Se evidenci6 dafio clastogénico (BNMN centrémeros
-) aunque la cantidad de BN (4,7-6,9%) imposibilitd
obtener frecuencias relativas. Otras pruebas deben
realizarse para la caracterizacion del efecto clasto-
aneugénico de Cip en este sistema.
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ADITIVOS FARMACOLOGICOS EN
ANIMALES DOMESTICOS; EVALUACION
DE LA FUNCIONALIDAD MITOCONDRIAL
EN LINFOCITOS BOVINOS EXPUESTOS A
SALINOMICINA IN VITRO

Gallardo N., V. Gribaudo!, F. Pellegrino!, G. Padula'?, A.
Seoane!. 'Instituto de Genética Veterinaria (IGEVET),
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hotmail.com

Los aditivos alimentarios farmacolégicos, como
antibidticos y coccidiostaticos, son productos
utilizados para controlar la salud intestinal, evitando
la presencia masiva de gérmenes patogenos o
dafiinos al animal. La coccidiosis es una infeccién
parasitaria causada por protozoarios del Phylum
Apicomplexa (Sporozoa). Afecta a bovinos, borregos,
cabras y aves de corral, asi como también a los seres
humanos causando graves problemas de salud. Para
combatir la infeccién por coccidios se utilizan agentes
antimicrobianos. Basados en la hipétesis de que la
suplementaciéon con los aditivos farmacolégicos
coccidiostaticos autorizados por SENASA (2018)
es inocua para los animales, se propone valorar el
efecto de salinomicina sobre la actividad de enzimas
mitocondriales en sangre periférica bovina cultivada
in vitro. Se realizaron los cultivos de los linfocitos
a 37° C durante 48 h y durante las dltimas 24 h se
expusieron a diferentes dosis de salinomicina: 1, 5,
10, 15, 20, 25 y 30 ng/ml. Se llevd a cabo el ensayo
MTT, en el que se cuantificé la actividad de la
enzima NAD(P)H por espectrofotometria para inferir
la proporciéon de células viables. Los resultados
mostraron que las dosis mayores a 20 pg/ml producen
hemdlisis de los cultivos y las dosis de 5 a 15 pg/
ml disminuyeron significativamente la viabilidad
celular. La concentracion sugerida para el control de
esporozoitos en animales domésticos es aiin superior
a las aqui evaluadas, por ello se propone continuar
con los estudios con el fin de revisar el posible efecto
perjudicial de este coccidiostatico sobre algunos tipos
celulares.
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EFECTO DE Saccharomyces cerevisiae
var. boulardii RC009 (S. Boulardii
RC009) SOLA Y COMBINADA A FITASA
EN VARIABLES PRODUCTIVAS Y
GENOTOXICAS DE POLLOS
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Coniglio', ME. OrtiZ, L. Cavaglieri?®. 'Facultad de Agronomia y
Veterinaria, UNRC, Rio cuarto, Cérdoba, Argenting; 2Facultad
de Ciencias Exactas Fisico Quimicas y Naturales, UNRC,

Rio cuarto, Cérdoba, Argentina; (Consejo Nacional de
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En produccion animal es relevante el optimo
aprovechamiento de  nutrientes, libre de
enfermedades transmisibles o toxicas. Por ello, se
recurre a antibiéticos promotores de crecimiento
(APC), derivando en una reducida eficacia terapéutica.
Se postula que la conjuncién biolégico-enzima
sustituyen los APC. El objetivo fue evaluar el efecto
de S. boulardii RCoo9 combinada con una fitasa
sobre variables productivas y genotdxicas en pollos
parrilleros libres de APC. El ensayo fue con 153 aves
de 1-56 dias de edad, con agua y alimento comercial
ad libitum segun la fase del desarrollo, régimen de
iluminacion y control diario. Se crearon tres grupos
de peso uniforme y se asigné al azar 51 aves a cada
tratamiento (3 réplicas/tratam.,17 aves/réplica): T1)
dieta basal (DB-control)+APC); T2) DB+PROBIO.
SACCH® (PBS®); T3) DB+PBS®+fitasa (1.000
FTU/T). PROBIO.SACCH® es un biolégico basado en S.
boulardii RCoog (1x1012 UFC/T) aislado del ecosistema
animal. Se registr6 peso cada 7 d, ganancia de peso
diaria (GPD) e indice de conversion (IC). Al concluir, se
extrajomédulafemoral para recuento de microntcleos
(MN) de seis aves al azar/réplica y evaluaron 2.000
células/ave. Se empled un modelo lineal general
(INFOSTAT®) contrastando medias a través de Fisher
(p<0,05). GPD e IC mejoraron significativamente en
T2y T3.En T3 el IC no se diferenci6 de aquel en T2. El
porcentaje de MN observado en Ti fue de 1,73+0,38;
T2 y T3 no se diferenciaron significativamente.
En conclusion, el uso de S. boulardii RCoo9 sola
y combinada con fitasa mejoré los parametros
productivos sin efecto genotéxico apreciable.
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EXAMINAR EL POTENCIAL EFECTO
GENOTOXICO DE IMIDACLOPRID
MEDIANTE BIOENSAYO EN PEZ CEBRA
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El insecticida imidacloprid (ICD) es utilizado en
cereales, oleaginosas, frutales, hortalizas y es parte
de la formulacién de farmacos de uso veterinario y
ambiental. Es un neonicotinoide de alta solubilidad
en agua, y persistencia en suelo favorecida por
materia organica que lo absorbe. Por lixiviacién
y escorrentia post fumigacién llega a cuerpos de
agua y puede constituir un riesgo para organismos
acuaticos no blanco. El objetivo de este estudio fue
evaluar la potencial genotoxicidad inducida por ICD
en pez cebra mediante la valoracién de micronicleos
(MN) y otras alteraciones nucleares (AN). Diez peces/
pecera de 70 L, luego de 10 dias de aclimatacién, se
expusieron a 0; 23,7; 37,8 y154,1 mg ICD/L durante 96
h, ciclo luz-oscuridad 12-12 h, pH 8,3; 25,5° C; 1.306
nS/cm. Se realizd eutanasia previa inmovilizacion por
congelacion, y se obtuvieron muestras de sangre por
impronta. Las muestras se colorearon con Giemsa
y se analizaron 2.000 eritrocitos por individuo
(N=40). Se efectuaron las pruebas de Shapiro
Wilk y Kruskal Wallis. Se observaron MN y otras
alteraciones nucleares como nucleo periférico (NP),
constriccion nuclear (CN); muescas nucleares (NN),
nucleo arrifionado (NK), células binucleadas, niicleo
lobulado, nicleo ampollado (B) y brotes nucleares.
Las NN y NK fueron mas abundantes en la mayor
concentracion evaluada; los NP, CN, MN y B en la
concentracion intermedia (p=0,271). Se concluye que
el ICD en estas concentraciones no produjo diferencias
estadisticas significativas en los MN y AN analizadas
en pez cebra.
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