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CONFERENCIA INAUGURAL
“DR. FRANCISCO SAEZ”

HISTORIA Y GEOGRAFIA DEL NOROESTE
ARGENTINO DESDE UNA PERSPECTIVA
GENETICA

Dipierri JE.
Instituto de Biologia de la Altura. Universidad Nacional de Jujuy.
e-mail: dipierri@inbial.unju.edu.ar

Las poblaciones humanas estan constituidas por dis-
tintas estructuras (genética, biodemografica, social, etc)
parcialmente flexibles, labiles e interdependientes. El
analisis temporal y espacial de la interrrelacion entre es-
tas estructuras jerarquicas permitiria profundizar el cono-
cimiento de las mismas y de la dinimica microevolutiva de
las poblaciones. Esta concepcidn de estructura poblacional
se aplico al analisis del Noroeste Argentino (NOA) partir
de un disefio metodologico que incluyd, en un contexto
historico y geografico, dos herramientas bioantropoldgi-
cas: marcadores moleculares y frecuencia y distribucion
de los apellidos. No existe consenso sobre las provincias
que integran NOA. Algunos autores incluyen a La Rioja
porque junto a Jujuy, Salta, Santiago del Estero, Tucuman
y Catamarca, mantienen una homogeneidad demografica
que justifica su inclusion en un conjunto espacial supra-
provincial. Biogeograficamente el NOA integra la Region
Neotropical y comparte los Dominios Amazénico,
Chaqueno y Andino-Patagdnico. Los 117 departamentos
que integran el NOA se distribuyen en el gradiente altitu-
dinal (<500 m a >3500 m) originado a partir de su singu-
lar configuracién biogeografica. Ademas de las caracteristi-
cas econdmicas y demograficas, contribuyen también a la
identidad del NOA como region los antecedentes histori-
cos, etnohistoricos y culturales. Basado en el asentamiento
de las poblaciones parentales aldctonas extracontinentales
(Euroasiatica y Africana) y autoctona continental (Pueblos
Originarios) se puede dividir el poblamiento del NOA en
tres grandes fases: precolonial, colonial y de conformacién
del estado nacional. La estructura genético-isonimica del
NOA se caracterizaria por una escasa diferenciaciéon gené-
tica interpoblacional a nivel de los grandes centros urba-
nos, aislamiento por distancia, con una gran diferenciaciéon
genética entre sus subpoblaciones departamentales, alta
consanguinidad en los subconjuntos departamentales mas
aislados no integrantes de las ciudades capitales de pro-

vincia y grados variables de miscegenacion de acuerdo a

los marcadores considerados pero que en general revelan
una contribucién amerindia preponderante, seguida por
la europea y africana. Las estructuras genética e isonimica
son coincidentes con los atributos demograficos, los an-
tecedentes histéricos del poblamiento de la regidén y las
particularidades geograficas del NOA. Esta coherencia
permitiria concluir que la estructura poblacional del NOA
se encontraria determinada basicamente por la condicién

migratoria y el aislamiento relativo de sus poblaciones.

CONFERENCIA PLENARIA “Ewald A. Favret”

CONTRIBUCION DE LOS RECURSOS
GENETICOS ANIMALES A LA BIODIVERSIDAD
NACIONAL: ;FOLCLORE O REALIDAD?

Mezzadra CA. Unidad Integrada Balcarce EEA INTA- FCA UNMdP
e-mail: cmezzadra@balcarce.inta.gov.ar; mezzadra.carlos@inta.gob.ar

Los Recursos Genéticos Animales (RGA) contribu-
yen a la biodiversidad general de manera decisiva. Son un
componente vital de los sistemas productivos, ya que son
responsables del aporte de productos cruciales para el desa-
rrollo del hombre y la subsistencia de sus comunidades. La
diversidad animal ha permitido operar a la seleccidn direc-
cional asi como la adaptacion de los animales a condicio-
nes ambientales cambiantes. Sin embargo, y pese a su im-
portancia, actualmente es factible observar estrechez de la
base genética en un gran nimero de poblaciones animales,
que les ha provocado grados variables de vulnerabilidad, en
particular, aquellas que poseen niimero poblacional redu-
cido. Existen estimaciones que alrededor de un 20% de las
razas animales en el mundo estarian expuestas a algin tipo
de amenaza genética, yendo ésta desde la erosion genética
hasta la extincién total. Es por ello que se han promovido
acciones urgentes de conservacion, uso sostenible y crea-
ci6n de capacidades, a fin de enfrentar y mitigar la pérdida
de diversidad animal. Argentina no ha sido una excepcién
en este sentido y desde hace décadas se esta trabajando
de manera positiva, y aunque si bien se han conseguido
logros de importancia, falta aGn mucho por hacer. A nivel
de RGA, se han realizado trabajos de caracterizacién de
razas/especies animales, y se ha avanzado en aspectos de
uso sostenible de los recursos sin disociarlos del ambien-
te donde producen ni de las comunidades que los crian.
La filosofia de la conservacion ha sido establecida bajo la

modalidad mediante uso, por entender que ajusta bien a
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situaciones de escasez de recursos econémicos y a planteos
de adaptacién a cambios permanentes. Los nuevos desafios
a que nos enfrentamos en el corto plazo son la utilizacion
sostenible de los recursos y la adaptacion de las poblaciones
animales al cambio climatico y a la expansion de la fronte-
ra agricola; es alli donde la biodiversidad dentro de las po-
blaciones animales jugard un papel trascendental: continuar
produciendo de manera amigable desde el punto de vista
ambiental y al mismo tiempo conseguir adaptacién a un
conjunto de condiciones que no favorece a la produccidon
animal a la luz del avance de la frontera agricola. La formu-
lacién de politicas especificas para el sector es una materia
pendiente, y para ello se deberd avanzar necesariamente en
definiciones a nivel nacional sobre el acceso a los RGA y
la participacion de los beneficios emergentes del uso de los
mismos. La contribucién de los RGA a la biodiversidad
animal es una realidad que desde el plano de la soberania

nacional, la convierte en estratégica.

ENFERMEDAD DE FABRY: IMPORTANCIA DE
LA GENETICA EN EL DIAGNOSTICO PRECOZ Y
TRATAMIENTO OPORTUNO

Valdez RM. Servicio de Genética, Hospital Militar Central "Cir. My.
Dr. Cosme Argerich”, y Departamento Neuropediatria, Instituto de
Investigaciones Neurolégicas Ratl Carrea - F.L.E.N.I. Buenos Aires,
Argentina.

e-mail: ritavaldez@hotmail.com

La enfermedad de Fabry es una patologia genética, pro-
ducida por mutaciones en el gen GLA que codifica para
la enzima lisosomal Alfa-Galactosidasa A. El inicio de la
fisiopatogenia es la acumulacion paulatina de glicoesfin-
golipidos neutros dentro de los lisosomas celulares, en es-
pecial GB3. También se la considera una patologia micro-
angiopatica, en la que intervienen factores protromboticos
que predisponen al desarrollo de las complicaciones que
aparecen en el curso de la enfermedad. Es una patologia
crbnica, progresiva, multisistémica, cuyos sintomas se ini-
cian en la infancia y se van agravando en el transcurso de la
vida del paciente. El locus génico se encuentra en Xq22. Si
bien previamente se la consideraba una enfermedad ligada
al X recesiva, hoy existen datos que demuestran que tanto
hombres como mujeres pueden presentar signos y sinto-
mas en magnitudes comparables, aunque en heterocigo-
tas la afectacion se observa a edades mas avanzadas. Estas
observaciones no son compatibles con un patrén ligado

al X recesivo, tampoco dominante. Los estudios realiza-

dos sobre el grado de silenciamiento del cromosoma X
no han mostrado datos concluyentes. Como en otras pa-
tologias genéticas, existe gran variabilidad fenotipica in-
trafamiliar, y la gran mayoria de las mutaciones reportadas
son privadas. Todo esto hace que la Enfermedad de Fabry
sea un modelo muy interesante para estudiar los factores
genéticos y epigenéticos que modifican su expresion, en
especial en heterocigotas. El papel de médico genetista es
clave para la identificacion precoz, en especial de familiares
atn no detectados, a través de la confeccion y analisis del
arbol genealdgico. Del mismo modo son muy importantes
los aportes que todas las areas de la Genética Bioquimica
y Molecular han realizado en el diagndstico, asi como los
avances en Biotecnologia que han permitido desarrollar
terapéuticas especificas. Hoy la Enfermedad de Fabry es
una de las pocas patologias genéticas con tratamiento po-
sible, que puede cambiar el curso natural de la enfermedad
y prevenir las secuelas irreversibles. Es imprescindible un
abordaje multidisciplinario por un equipo de especialistas
comprometidos con el tratamiento y seguimiento de estos

pacientes. Ese es el desafio.

ESPECIACION INDUCIDA’POR BACTERIAS:
Wolbachia Y LA ZONA HIBRIDA DE Chorthippus
parallelus (ORTHOPTERA)

Bella JL. Dpto. de Biologia (Genética), Facultad de Ciencias,
Universidad Auténoma de Madrid, E2804,9, Madrid, Espana.
e-mail: bella@uam.es

Chorthippus parallelus parallelus y Chorthippus parallelus
erythropus son dos subespecies de saltamontes cuya distri-
bucién solapa en los Pirineos, donde forman una “zona
hibrida” (ZH) en aquellos puntos en los que la orografia
y sus requerimientos ecologicos lo permiten. Esta ZH
representa un contacto secundario entre poblaciones en-
démicas ibéricas (Cpe) y de la Europa continental (Cpp),
que se expandieron después de la Gltima glaciacién cua-
ternaria desde los refugios en los que habian divergido
genéticamente en alopatria. Las diferencias morfologicas,
fisiologicas, genéticas y de comportamiento entre estas
subespecies (y sus hibridos naturales y de laboratorio)
han sido intensamente estudiadas en estos Gltimos anos,
por lo que esta ZH se considera un modelo singular en
Biologia Evolutiva. Estos estudios muestran un escenario
complejo, con diversas causas involucradas en el origen,

estructura y mantenimiento de dicha ZH, y ofrecen una
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muy buena panoramica de la evolucién “en accion”. El
flujo génico restablecido en estas areas concretas pirenaicas
permite estudiar un proceso de especiacién que atn no
sabemos si es incipiente, o si estd siendo revertido. Por otra
parte, Wolbachia es una bacteria endosimbionte obligada
que induce alteraciones en la reproduccion de diversos
organismos, fundamentalmente artropodos y nematodos.
En diversos estudios hemos profundizado en la Biologia
de este microorganismo, y comprobado que en la ZH de
Chorthippus genera una barrera reproductiva considerable,
posiblemente desde su mismo origen, lo que respalda que
esta bacteria pueda estar involucrada en fenémenos de es-
peciacién (“especiacidn por infeccion” o “especiacion in-
fecciosa”). Ademas, hemos descubierto la existencia de tres
patrones biogeograficos de la infeccién por los supergru-
pos Fy B de Wolbachia involucrados: uno de ellos, carac-
teristico de las poblaciones hibridas, coincide con la pres-
encia de bacterias recombinantes para dichos supergrupos,
lo que representa un interesante caso de coevolucion y
coadaptacién de los genomas implicados (bacteriano y del

hospedador).

HLA Y ENFERMEDAD CELIACA

Graciela Bierfass

Hospital Durand Unidad Inmunologia e Histocompatibilidad. Seccién
Histocompatibilidad.

e-mail: ghierfass@yahoo.com.ar

La tipificaciéon HLA para enfermedad celiaca (EC) tiene
un alto valor predictivo negativo. Los alelos asociados con
la enfermedad son DQ2 y/o DQS8.En el caso del DQ2
no todos los alelos estan implicados en la patogenia de la
enfermedad .Solamente son capaces de presentar péptidos
derivados de la gliadina aquellos cuyas cadenas beta-2 se
asocian con la cadena alfa-5, en forma cis o trans (mecanis-
mo de transasociaciéon de alelos heredados). Es necesario
establecer una tipificacion completa (genes de cadena alfa
y beta) a fin de establecer con precision las variantes alé-
licas vinculadas con susceptibilidad a enfermedad celiaca.
Las combinaciones descriptas son:

HLA DQ2.5 homocigota:
DQA1*0501/DQB1*0201(95%).

La mayoria se presenta con desequilibrio de ligamento

con DR3.
DR3-DQ2.5 homocigotas:

DRB1*0301, DQA1*0501-DQB1*0201
HLA DQ2.2-DQ2.5 heterocigota:

DR3-DQ2.5: DRB1*0301, DQA1*0501-
DQB1*0201

DR7-DQ2.2: DRB1*07, DQA1*0201-DQB1*0202

HLA-DQ2.2-DQ?7.5 heterocigota

DR5-DQ7.5 :DRB1*11/12, DQA1*0505-
DQB1*0301

DR7-DQ2.2: DRB1*07, DQA1*0201-DQB1*0202

HLA-DQS8

HLA-DQ8: DQA1*0301/DQB1*0302 (5%)

La mayoria se presenta con desequilibrio de ligamento
con DR4. Estos estudios seran solicitados en casos con
discordancia en los resultados de laboratorio (estudios de”
Sreening” a través de anticuerpos séricos: dosaje de inmu-
noglobulina A total, anticuerpos anti-gliadina, anticuerpo
anti-trasglutaminasa tisular, anticuerpo anti-endomisio,
conjuntamente con un estudio de laboratorio general.
Se valorara de acuerdo a los sintomas digestivos tipicos o
atipicos la necesidad de realizar una video endoscopia di-
gestiva alta con toma de biopsia duodenal lo cual permite
la estadificacion anatomopatologica llamada de Marsh. El
estudio genético para HLA DQ nos aporta hasta el 40%

del riesgo de la enfermedad. S6lo 3%va a desarrollar EC.

GENETICA DE LA ESQUIZOFRENIA EN
LA ERA POST-GWAS: LA FENOMICA Y EL
APRENDIZAJE DE MAQUINAS

de Erausquin GA. Roskamp. Laboratory of Brain Development,
Modulation and Repair, Morsani College of Medicine, University of
South Florida, USA

e-mail: gdeeraus@health.usf.edu

Los estudios de GWAS (Genome-wide association studies)
han producido vastisimas cantidades de informacién sobre
los factores genéticos predisponentes a las enfermedades
complejas, pero los hallazgos individuales han sido muy
dificiles de reproducir y aun mas dificiles de interpretar.
Las técnicas de analisis de datos basadas en el aprendizaje
de maquinas (data mining, machine learning) permiten inter-
rogar los datos obtenidos a partir de paneos de todo el
genoma con un enfoque no sesgado que retiene mucha
mis informacion que los métodos de la estadistica gené-
tica clasica. La heredabilidad oculta de la esquizofrenia y
otros sindromes complejos esti latente (distribuida) en la
totalidad del material genético, y se expresa en fenotipos
intermedios. Para descubrir la informacién latente desar-

rollamos un método (PGMRA) que utiliza los principios
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de la fendmica para identificar juegos de SNPs que con-
forman estructuras complejas (relaciones genotipo-fenoti-
po) descubiertas sin supervisacion de la basqueda con la
informacién diagndstica. Estas relaciones se usan a poste-

riori para predecir el riesgo individual.

FUTURO DEL MEJORAMIENTO GENETICO
ANIMAL Y EL USO DE LAS NUEVAS
TECNOLOGIAS

Toro MA. Dept. Produccién Animal, ETSI Agrénomos, Univ. Politécnica

Madrid, Espana
e-mail: miguel.toro@upm.es

El mejoramiento animal estd basado en tres principios:

(a) la variabilidad (los individuos difieren entre si para
muchos caracteres); (b) la herencia (los individuos em-
parentados se parecen mas que los no emparentados); y c)
seleccion (los individuos con un mayor valor mejorante
estimado son los que contribuyen a la siguiente gener-
acidn). Partiendo de estos principios revisamos lo que
cabe esperar en el futuro de la mejora genética animal.
Con respecto al primer principio se estin poniendo de
manifiesto nuevas formas de variaciéon consideradas cada
vez mas importantes: secuenciacion de la segunda gener-
acioén, variacion en el nimero de copias (CNV) y micro-
ARNs. CNV refiere a segmentos de ADN para los que
existen diferencias entre dos o mas genomas. MicroAR N

son moléculas de ARN de una sola cadena de 21 a 23

nucledtidos de longitud que regulan la expresiéon génica.

Con respecto al segundo principio se comenta la relevan-
cia de la herencia no-mendeliana también conocida como
efectos epigenéticos. Los mas conocidos son los debidos a
la impronta genémica. Se trata de un fendmeno genético
por el que ciertos genes se expresan s6lo si se han hereda-
do del padre (IGF2) o si se han heredado de la madre (H19
o CDKNI1C). Con respecto a la seleccién artificial hay
que enfatizar la importancia cada vez mayor de la selec-
ci6n para caracteres sociales que puedan contribuir tanto
a la productividad como al bienestar animal. Por Gltimo se
analiza el impacto de la denominada seleccién genémica
que probablemente va a revolucionar el panorama de la

mejora genética en los proximos afnos.

CANCER HEREDITARIO. BASES GENETICAS Y
CLINICAS. IMPORTANCIA EN LA ERA ACTUAL

Lina M. Nufiez. Coordinadora Plan Nacional de Tumores Familiares
y Hereditarios. Instituto Nacional del Cancer. Staff Seccién Genética
Médica, CEMIC, y Staff Servicio Oncologia del Hospital Alemén de Bs. As.

e-mail: linamnunez@gmail.com

En la actualidad, el cancer es considerado una enferme-
dad genética compleja y heterogénea, en la que herencia,
ambiente y habitos de vida interactGian a lo largo de un
espectro continuo de causas, que van desde los casos con
mayor riesgo (canceres hereditarios) hasta aquellos que
ocurren por simple azar (cinceres esporadicos). En la zona
central del espectro, se encuentran los casos donde existe
una predisposicion genética variable dada por el conjunto
de genes constitutivos de ese individuo, sobre el cual ac-
taan diferentes factores de riesgo (exoégenos o enddgenos),
que llevan a desencadenar la enfermedad. De todos los
factores conocidos que aumentan el riesgo de aparicioén
de cancer, la herencia es el factor de riesgo aislado con mas
peso, principalmente en familiares cercanos y este riesgo
aumenta mientras mas temprana es la edad de aparicidén
en el familiar afectado y mayor el nimero de casos en la
genealogia. La agregaciéon familiar es un fenémeno muy
comun en algunos tumores, lo que revela la importancia
de la historia familiar como factor de riesgo. La identifi-
cacidn y caracterizacién correcta de los pacientes con alto
riesgo de padecer cancer forma parte del estandar de cui-
dado que todo especialista debe ofrecer como parte de la
practica clinica habitual. En Argentina, la creacion reciente
del Plan Nacional de Tumores Familiares y Hereditarios,
dependiente del Instituto Nacional del Cancer de Argen-
tina, tiene como principal objetivo mejorar la deteccion,
manejo y prevencién de grupos de alto riesgo de cancer
en la poblacion Argentina. Esta tarea se realizard a través
de cuatro ejes de accion: 1) capacitacion profesional, 2)
deteccidn vy asistencia, 3) registro nacional e investigacion,

4) difusion a la comunidad.

Journal of Basic & Applied Genetics | 2013 | Volumen 24 | Issue 1| Supp.



CONFERENCIAS 17

GENETICA Y BIOETICA. PRINCIPIOS Y
NORMAS DE CUMPLIMIENTO OBLIGATORIO
EN LA REPUBLICA ARGENTINA

Martinez Picabea de Giorgiutti, E, Chumamaya CC. Villa de Merlo.
Provincia de San Luis.
e-mail: empgiorgiutti@gmail.com

Las regulaciones bioéticas vigentes en la Republica Ar-
gentina constituyen un cuerpo normativo elaborado so-
bre la base de documentos internacionales preexistentes,
y a los cuales nuestro pais ha adherido. Son, por lo tanto,
de cumplimiento obligatorio. Algunas normas rigen en el
orden nacional, en tanto que otras tienen vigencia espe-
cifica en jurisdicciones provinciales o institucionales. En
esta conferencia se revisan aquellas normativas que se re-
lacionan con investigaciones genéticas en general, y tam-
bién las que expresan — en particular — los requisitos a
ser considerados en trabajos que involucran a seres hu-
manos, incluso los relativos al uso y manejo de animales
de laboratorio. Se puntualizan los argumentos centrales de
los principales documentos de referencia: entre otros, los
promulgados por la Organizacién Mundial de la Salud,
por Naciones Unidas, por la Asociacién Médica Mundial,
y por el Consejo de Organizaciones Internacionales de las
Ciencias Médicas. También se revisan las normativas rela-
cionadas con la produccion, manejo y comercializacion de
Organismos Genéticamente Modificados, especialmente
en lo referente al resguardo de la salud humana y a la con-

servacion del medio ambiente.

GENOMAS COMO BOSQUES. MUCHO MAS QUE
UNA ANALOGIA POETICA

Dopazo H. Laboratorio de Genémica Biomédica y Evolucién. Instituto
de Genémica Humana. CONICET. Av. Cérdoba 831. Piso 7. CP 1054.
CABA. Argentina.

e-mail: hdopazo@bndg.gob.ar ; www.hdopazolab.com

¢Hay alguna relaciéon entre los patrones de abundancia
y diversidad de las especies que habitan las comunidades
ecologicas y los que se observan en los elementos que
conforman los genomas eucariotas? ;En qué medida la
abundancia y diversidad de los elementos que “habitan”
un genoma eucariota refleja la accién de procesos adap-
tativos o neutrales? En esta conferencia mostraré que un
Unico proceso estocastico asociado a un escaso namero de

parametros permite ajustar el patrén de abundancia rela-

tiva y de diversidad de especies genéticas (SINEs, LINEs,
LTR, small-RNA, DNA-Transposons, Satellite, Simple-
Repeat, Low- Complexity, etc.) a lo largo de una gran
diversidad de genomas eucariotas desde los organismos
unicelulares del plancton hasta los mamiferos. El modelo
de ecologia genémica formulado en este trabajo [1] es una
derivaciéon gendémica de la Teoria Neutra de la Biodiver-
sidad desarrollada por Stephen Hubbell |2] para la ecologia
de comunidades e inspirada originalmente en el neutralis-
mo evolutivo de Motoo Kimura y Sewal Wright. Nuestro
estudio aplicado a mas de 450 cromosomas de organismos
eucariotas no puede rechazar la hipotesis que sostiene que
la abundancia y la diversidad de elementos funcionales y
no funcionales en los genomas eucariotas es consecuencia
de un proceso fundamentalmente neutro, donde la selec-
ci6n natural no parece haber dejado huella alguna. Nues-
tra hipotesis sostiene que, a grandes escalas temporales un
Unico proceso neutral, o casi neutral, parece gobernar la
evolucion de la diversidad y la abundancia de las espe-
cies en al menos ambos extremos de la organizaciéon bi-
ologica (genomas y comunidades). ;Por qué las diferencias
adaptativas de nicho resultan superfluas a escala de comu-
nidades ecoldgicas o genomas? Los ecologos piensan que
distintos trade-offs podrian compensar las diferencias selec-
tivas de especies en los ecosistemas; por ejemplo, las espe-
cies con altas tasas de dispersion no son buenas competi-
doras locales. En los genomas atin no hay evidencias sobre
compensaciones selectivas, aunque se comienza a recon-
ocer el papel neutral de la enorme abundancia de tran-
scriptos del genoma humano [3,4]. Independientemente
de la respuesta, esta hipotesis debe ser considerada como
un modelo nulo general si se intenta considerar mecanis-
mos alternativos que expliquen la dinimica de la comuni-
dad de elementos genéticos que conforman los genomas
eucariotas.

1.Serra E BecherV, H. Dopazo. Neutral Theory Predicts the Relative Abun-
dance and Diversity of Genetic Elements in a Broad Array of Eukaryotic Ge-
nomes. PLoS One. En prensa.

2. Hubbell, S. P. (2001). The Unified Neutral Theory of Biodiversity and
Biogeography. Princeton University Press.

3. Ohta,T. (2011). Near-neutrality, robustness, and epigenetics. Genome Bi-
ology and Evolution, 3, 1034—-1038.

4.The Encode Project Consortium, (2012). An integrated encyclopedia of
DNA elements in the human genome. Nature, 488 (7414), 57-74.
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APLICACION DE LA REPROGRAMACION
CELULAR AL ESTUDIO DE ENFERMEDADES
GENETICAS

Pitossi FJ. Fundacion Instituto Leloir- IIBBA CONICET. Patricias
Argentinas 435, Buenos Aires, Argentina
e-mail: fpitossi@leloir.org.ar

Las células madre poseen dos caracteristicas diferencia-
les: se autorrenuevan y pueden diferenciarse a otro tipo
celular. Hasta recientemente existian dos grandes grupos
de células madre: las adultas y las embrionarias. Las adultas
son las que regeneran el pool de células del organismo
adulto, pudiendo encontrarse las células madre hemato-
poyéticas, neurales, dérmicas, de cordon umbilical, etc. Un
segundo tipo, las embrionarias, presentan la capacidad de
diferenciarse en todos los tejidos adultos (células pluripo-
tentes). A partir de los trabajos de Takahashi y Yamanaka
en 2006 existe un tercer tipo de célula madre: las células
madre pluripotentes inducidas (iPS por sus siglas en inglés)
(Takahashi et al, 2006, Cell; 126(4):663-76). Estas células
tienen como origen a células adultas tales como fibroblas-
tos o células sanguineas y a partir de la transfeccion con
4 genes (Oct3/4, Klf-4, c-Myc y Sox-2) se convierten en
células con capacidad pluripotente, es decir pueden dar
origen a cualquier tipo celular. Las iPS pueden ser culti-
vadas por largos pasajes, conservando las caracteristicas de
pluripotencialidad tal como lo hacen las células madres
embrionarias (Takahashi et al, 2006, Cell; 126(4):663-
76). La existencia de iPS abre una posibilidad antes no
imaginada en el campo de las terapias celulares. Esto es
asi ya que combinan la ventaja de poder originarse en el
mismo paciente en el que seran utilizadas, evitando posi-
bilidades de rechazo (como las células madre adultas) pero
al mismo tiempo poseen la posibilidad de ser diferenciadas
a cualquier tipo celular (como las células madre embrion-
arias). Asimismo, desaparece cualquier debate ético sobre
la fuente celular de estas células ya que se parte de células
adultas. Finalmente, las fuentes celulares para generar iPS
son de facil acceso. Existe una vision consensuada de que
esta nueva tecnologia serd una herramienta indispensable
en la investigacion de enfermedades, el testeo pre-clinico
de drogas y en la generacién de nuevas terapias. En esta
conferencia se presentard el escenario de la investigacion
traslacional en células madre con énfasis en las distintas
metodologias de reprogramacion celular, sus aplicaciones
en el modelaje in vitro de enfermedades genéticas, su uti-

lizacidén en el testeo de drogas y ensayos de toxicidad y sus

aplicaciones futuras. Asimismo, se presentard a PLACEMA,
la plataforma tecnoldgica sin fines de lucro que ofrece ser-
vicios de reprogramacion celular financiada por el Minis-

terio de Ciencia, Tecnologia e Innovacién Productiva.

GENOMIC APPROACHES TOWARDS THE
CONSERVATION OF GENETIC RESOURCES OF
PHASEOLUS BEANS

Gepts P. University of California, Department of Plant Sciences /MS1,
Section of Crop & Ecosystem Sciences, Davis, California, USA
e-mail: plgepts@ucdavis.edu

Phaseolus beans are the most important grain legumes
for direct human consumption in the world. In some
countries, especially in Central Africa, they constitute the
major source of dietary protein. They also are a source of
vitamins, minerals, and fibers and play a role in controlling
heart disease and diabetes. In Argentina, common bean (P
vulgaris) 1s primarily an export crop with two main seed
types: small black beans of Mesoamerican origin and larger
alubia-type white beans of Andean origin. Argentina also
contains part of the distribution of the wild, conspecific
relatives of two of the five domesticated Phaseolus
species, common bean and lima bean (P lunatus). These
wild resources are becoming increasingly important as
additional sources of genetic diversity for the improvement
of their respective domesticates. In this presentation, I will
discuss two cases where structural genomics has been
used to increase our understanding of genetic diversity
of Phaseolus beans and, therefore, facilitate its use for
varietal improvement. In the first case, we investigated
the molecular basis of the determinacy trait (terminal
inflorescence). Determinacy is important in some varietal
groups like the alubias because it acts as an earliness factor,
shortens the flowering duration, and keeps plant types more
compact. It can also be considered a domestication trait
in that this trait is only found among bush domesticated
types but not wild types.To identify the gene(s) underlying
this phenotype, we first attempted to identify P wvulgaris
sequences that are homologous to Arabidopsis gene
sequences controlling flowering time. Of these, one
sequence — PvTFL1y — co-segregated in a small population
with the phenotype and provided a first indication of its
potential as a candidate gene. Further analyses confirmed
the actual role of PvTFL1y in controlling determinacy.
These include studies of co-segregation in a much larger
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population, quantitative PCR showing a strong reduction
in expression, consistent with the recessive nature of
determinacy, and, last but not least, complementation in
Arabidopsis with a functional P vulgaris sequence leading to
the restoration of the wild-type phenotype. The PvTFL1y
shows a remarkable repertoire of variation all leading to
a determinate phenotype. A second case to be discussed
is the spatial variation among bean landraces in Brazil.
A set of 280 geo-referenced accessions were analyzed at
the molecular level with some 70, mostly microsatellite
markers, at the phenotypic level with morphological
and agronomic traits, and eco-geographically using
geographic information systems. These analyses identified
a group of landraces — so-called mulatinhos — that are
growing in significantly drier and warmer parts of Brazil.
Furthermore, the analyses identified a limited number of
markers that were correlated with drought. This type of
association mapping with eco-geographic data promises
to facilitate the characterization of large gene banks by
focusing on specific accessions for more in-depth study.
The two cases will be discussed with regard to genetic
redundancy and its possible biological consequences for
transgressive segregation, which is often observed in plant

breeding experiments.
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GENETICA DE ENFERMEDADES
NEUROLOGICAS

Coordinador: Fumagalli E.

Facultad de Ingenieria/Instituto de Biologia de la Altura, Universidad
Nacional de Jujuy.

e-mail: emifumagalli@hotmail.com

La etiologia de muchas enfermedades neuroldgicas in-
volucra multiples factores que interaccionan de maneras
complejas. La diseccion de los factores involucrados ha re-
sultado una tarea muy ardua. Sin embargo, el avance de la
tecnologia asociada a la multidisciplinaridad de la inves-
tigacién estd permitiendo una mejor comprensioén de los
factores intervinientes, como asi también ha mejorado la
posibilidad del diagnoéstico y prondstico de algunas enfer-
medades neurologicas. Metodologias como microarreglos
de ADN, estudios de asociacién de genoma completo y
secuenciacion Next-Gen, estan proveyendo importantes y
novedosos datos sobre enfermedades monogénicas, como
asi también sobre grupos de genes que influyen en enfer-
medades complejas. El advenimiento de las células pluripo-
tenciales inducidas, obtenidas por reprogramacién celular,
también constituye un paso sumamente importante para la
investigacion de patologias que afectan al sistema nervioso.
Estas células se pueden reprogramar para generar el tipo
celular responsable de la enfermedad, y luego pueden ser
utilizadas para probar nuevas hipdtesis sobre el origen y
progresion de la enfermedad. En este simposio se discutira
como algunas de estas nuevas metodologias y tecnologias
estan impactando en la comprensiéon y diagnoéstico de
algunas enfermedades neuroldgicas. La etiologia de mu-
chas enfermedades neurologicas involucra multiples fac-
tores que interaccionan de maneras complejas. Si bien los
factores biologicos y los ambientales convergen para dar
como resultado la enfermedad, la funcién o la expresion
alterada de genes es considerada una de los factores mas
importantes en el desarrollo del fenotipo asociado a las
enfermedades complejas del sistema nervioso. El avance
de la tecnologia y de los trabajos multidisciplinarios es-
timul6 el surgimiento de nuevas tecnologias que permiten
la generacién de grandes cantidades de datos de manera
rapida, objetiva y relativamente barata, que han permitido
importantes avances en el estudio de la expresion génica

y la genémica.

UTILIZACION DE TECNOLOGIAS GENOMICAS
EN EL DIAGNOSTICO Y LA INVESTIGACION DE
LOS TRASTORNOS NEUROGENETICOS

Kauffman MA. Consultorio y Laboratorio de Neurogenética. Centro
Universitario de Neurologia JM Ramos Mejia. IBCN Eduardo de
Robertis. Facultad de Medicina. UBA. CONICET

e-mail: marcelokauffman@marcelokauffman.info

La patologia Neurogenética, considerada en forma
grupal, no es rara. Existen cientos de enfermedades gené-
ticas monogénicas con manifestaciones principales en
el sistema nervioso. Las nuevas tecnologias de secuen-
clacion gendmica masiva estan llamadas a producir un
cambio paradigmitico produciendo un impacto notable
a corto plazo en el estudio de las causas moleculares de
los desordenes monogénicos. Dicho cambio ha atravesado
también el campo de la Neurologia, permitiendo no sélo
la identificacién de genes causales, sino ademas un mayor
entendimiento de las bases fisiopatologicas que subyacen a
diferentes enfermedades generando la posibilidad del de-
sarrollo de nuevos tratamientos. Sin embargo, las dificul-
tades y desafios de la interpretaciéon y utilizacion cabal
de la gendmica en la prictica neurogenética clinica hacen
necesario el desarrollo de nuevos enfoques analiticos. Pre-
sentaremos un panorama de las herramientas de secuen-
clacién masiva y de los algoritmos de interpretacion de la
informacién genética en vistas a su proxima utilizacion en

el campo de la Neurogenética Clinica.

MOSAICISMO GENETICO EN EL CEREBRO
Y SUS POTENCIALES IMPLICANCIAS EN LA
COGNICION Y ENFERMEDADES

Argibay PF. Instituto de Ciencias Basicas y Medicina Experimental del
Hospital Italiano de Buenos Aires
e-mail: pablo.argibay@hospitalitaliano.org.ar

Los denominados elementos transponibles (TEs), con-
ocidos como genes saltarines (jumping genes), son piezas
discretas de ADN que pueden desplazarse dentro, e inclu-
so entre genomas. Aproximadamente un 45% del genoma
humano estad ocupado por TEs; y de estos la mayoria son
retrotransposones, elementos que se duplican a través de
intermediarios de ARN que son transcriptos reversamente
e insertados en nuevas localizaciones en el genoma. Los ret-
rotransposones con repeticiones terminales no-largas (non-
long terminal repeat), seguirian estando activos, afectando el

genoma. Particularmente L1 (Long interspersed element-1),
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posee una “maquinaria’ completa para retrotranscribirse
e integrarse en diferentes partes del genoma. Basicamente
L1 posee, proteinas con actividad de promocion, ligado,
corte y transcripcion reversa. En relacion al sistema nervi-
oso central, particularmente al hipocampo, existe eviden-
cia de que L1 es capar de producir mosaicismo genético
y somatico. Es decir L1 podria generar a través de los pro-
genitores neurales la presencia de multiples poblaciones
de neuronas con distintos genotipos en el mismo indi-
viduo. La actividad de L1 en los progenitores neurales es-
tarfa regulada por las vias de sefalizacién de Wnt, SOX2
y NeuroD1, vias claves en el proceso de neurogénesis del
adulto. Recientes investigaciones plantean que el mosa-
icismo derivado de la retrotransposicion podria ser una
fuente de plasticidad de los circuitos genéticos subyacente
a diversos procesos normales y patologicos en el sistema

nervioso central.

ENFERMEDADES NEUROLOGICAS: DESDE LA
CLINICA A LA GENETICA

Valdez RM. Servicio de Genética (Hospital Militar Central “Cir. My.
Dr. Cosme Argerich”), y Departamento Neuropediatria (Instituto de
Investigaciones Neurologicas Raul Carrea - F.L.E.N.I.). Buenos Aires,
Argentina.

e-mail: ritavaldez@hotmail.com

Las enfermedades neuroldgicas constituyen un grupo
heterogéneo y complejo de patologias, teniendo en cuenta
la diversidad clinica y etioldgica subyacente en ellas. Son
patologias que en conjunto constituyen un problema de
Salud Publica importante por sus consecuencias funcio-
nales y curso crénico e invalidante de la mayoria de ellas.
Los avances vertiginosos en técnicas de diagndstico mo-
lecular y en investigacion basica han permitido confirmar
numerosas causas genéticas previamente sospechadas, e
identificar otras tantas ndveles. Estos descubrimientos han
determinado que muchas patologias clinicamente diferen-
tes hayan sido relacionadas a través de un mismo gen o
via patogénica, y por otro lado definir la heterogeneidad
genética de un mismo cuadro sindrémico. No hacen mas
que confirmar la complejidad de mecanismos necesarios
para el establecimiento y mantenimiento de las funciones
nerviosas, en cualquiera de sus etapas. Las clasificaciones
nosoldgicas previas se han transformado en los tltimos
afios en subclasificaciones moleculares, a partir del o los
genes involucrados. Todos estos conocimientos estan al
alcance de los profesionales asi como de cada uno de los

pacientes y sus familias, lo que nos estimula a mantenernos

en constante actualizacion. Actualmente, en nuestro pais
se realizan algunos estudios moleculares para las patologias
mas frecuentes, mientras que para la amplia mayoria de
las pruebas genéticas se debe recurrir a su realizacion en
laboratorios del exterior. Paulatinamente esa brecha va
disminuyendo, ya que en los tltimos afios existe un in-
terés creciente por formar grupos de especialistas en Neu-
rogenética, que han podido desarrollar el conocimiento
en técnicas moleculares necesarias para identificar las eti-
ologlas genéticas de numerosas enfermedades neurologi-

cas.

DETECCION, CARACTERIZACION,
CONSERVACION Y USO DE VARIABILIDAD
GENETICA DE POBLACIONES DE PLANTAS Y
ANIMALES

Coordinadora: Camadro EL. EEA Balcarce, INTA-FCA, UNMdP;
CONICET. Argentina.
e-mail: ecamadro@balcarce.inta.gov.ar

En el siglo XX se crearon los principales de bancos de
germoplasma del mundo para conservar ex sifu muestras
de diversidad bioldgica, cuando recién comenzaban a vis-
lumbrarse las potencialidades de los recursos genéticos
vegetales y animales en el mejoramiento genético y otros
fines aplicados. A partir de la firma del Convenio sobre
Diversidad Biolégica en 1992, toma relevancia la conser-
vacidn in situ de parientes silvestres de cultivos y animales
domésticos, con la designacién y gestion de areas naturales
para manejar y monitorear la diversidad genética natural.
Las muestras de poblaciones de plantas se incorporan usu-
almente a los bancos de germoplasma con categoria es-
pecifica segin fenotipos morfoldgicos, lo que presupone
que los distintos grupos estan al final del proceso de es-
peciacion. Al no considerarse la variabilidad esperable en
la naturaleza, se descartan plantas “fuera de tipo”, por lo
que las colecciones no conservan las frecuencias alélicas de
las poblaciones muestreadas, produciéndose erosion gené-
tica. La variabilidad natural es muy amplia y atribuible a
causas genéticas y ambientales; mas recientemente, se han
detectado causas epigéneticas. El entendimiento de las
bases de la variabilidad observada en plantas y animales
es fundamental para desarrollar estrategias de conserva-
cion y uso de recursos genéticos, evitando la deriva gé-
nica y reduciendo costos operativos. Por eso, el objetivo
de este simposio es presentar una aproximacion genética
al muestreo, caracterizacidn, conservacion y utilizaciéon de

recursos genéticos.
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ESTRUCTURA GENETICA, ENFOQUES

DE MUESTREO Y CLASIFICACION DE
POBLACIONES PARA CONSERVACION Y USO
DE GERMOPLASMA

Camadro EL. EEA Balcarce, INTA-FCA, UNMdP; CONICET. Argentina.
e-mail: ecamadro@balcarce.inta.gov.ar

En plantas, los bancos de germoplasma fueron creados
para mantener muestras de poblaciones naturales como
colecciones de propagalos sexuales y/o asexuales. Desde
hace algiin tiempo, son activos en la provision de germo-
plasma con fines aplicados. Usualmente, las colecciones se
incorporan en los bancos con categoria especifica en base
a fenotipos morfoldgicos, usando holotipos (Concepto
Taxonoémico de Especie). Ello presupone que los distintos
grupos estan al final del proceso de especiacion; por eso no
se considera la variabilidad morfologica y genética esper-
able en la naturaleza. Los datos de pasaporte contienen fe-
cha de coleccion y coordenadas geograficas, siendo escasa
o nula la informacién sobre comportamiento reproductivo
de las poblaciones muestreadas vy, entre otros, distribuciéon
espacial de plantas muestreadas, nimero de plantas y de
o6rganos reproductivos muestreados/planta, y composicion
final de la coleccion. Asi, no puede saberse si las colec-
ciones conservan las frecuencias alélicas de las poblaciones
muestreadas y si se ha evitado la deriva génica. Limitacio-
nes similares se observan en la multiplicacion ex sifu. Para
entender la variabilidad natural es necesario conocer la
biologia reproductiva de las poblaciones muestreadas. Mas
aun, la eleccion de materiales genéticos y enfoques de cla-
sificacidon del germoplasma silvestre tienen consecuencias
directas en la conservacidn ex situ de frecuencias alélicas y
en la eficiencia en el uso. Es necesario discutir interdisci-
plinaria y objetivamente el tema para evitar/minimizar la

erosidon genética y disminuir costos operativos.

EVALUACION DE LA VARIABILIDAD GENETICA
Y EPIGENETICA DE GERMOPLASMA
SILVESTRE MEDIANTE MARCADORES
MOLECULARES.

Masuelli RW. INTA, IBAM-CONICET; FCA-UNCuyo. Argentina.
e-mail: rmasuelli@fca.uncu.edu.ar

Las poblaciones naturales presentan una amplia variac-
16n fenotipica que tradicionalmente se divide en variacion
genética y ambiental. Estudios recientes demuestran que
una nueva fuente de variacion, influenciada por el ambi-

ente, llamada herencia epigenética, tiene importancia en

la variabilidad fenotipica observada. Mecanismos como la
metilacién de ADN e histonas y el RNA de interferencia
constituyen un sistema de herencia epigenética que actia
en la interfase entre el control genético y el ambiente. Los
patrones epigenéticos que se establecen en plantas pueden
ser heredados como alelos epigenéticos o “epialelos” por
varias generaciones. En este momento las técnicas de bi-
ologia molecular permiten analizar tanto la variabilidad
genética como epigenética en poblaciones naturales y de
esta manera es posible estimar el nivel de polimorfismo
y la estructura genética y epigenética de las poblaciones.
Como ejemplo, se presentan resultados sobre el analisis de
la variabilidad genética y epigenética en poblaciones natu-

rales de especies tuberosas de Solanum.

CONSERVACION IN SITU DE GERMOPLASMA
SILVESTRE EN ARGENTINA: EJEMPLO EN
PAPA 'Y POSIBILIDADES

Marfil CF, CONICET-FCA U.N.Cuyo. Argentina.
e-mail: cmarfil@fca.uncu.edu.ar

La conservacion in situ de las especies silvestres em-
parentadas con los cultivos tomo relevancia a partir de la
creacidn del Convenio sobre la Diversidad Bioldgica y re-
quiere la designacion y gestion de areas naturales definidas
para manejar y monitorear la diversidad genética de pobla-
ciones silvestres. Una de las metodologias adoptadas para
identificar sitios donde establecer estas reservas genéticas,
es la superposicién de datos de distribucién de las espe-
cies de interés con las coordenadas geogrificas de areas
protegidas. Argentina cuenta con un Sistema Nacional
de Areas Protegidas tanto de jurisdiccién nacional como
provincial. En gran medida, estas areas protegidas se han
establecido en funcién de la conservacion de habitats es-
pecificos o con fines de recreacioén o proteccion historica.
Esto implica que aunque podria haber un manejo gen-
eral del ecosistema y una conservacioén pasiva de todas las
especies alli distribuidas si el hibitat permanece estable,
la diversidad genética dentro de especies particulares po-
dria estar cambiando o erosionindose. Para implementar
programas de conservacidn in situ de especies de interés
es imprescindible intervenir activamente en las areas se-
leccionadas, monitoreando las poblaciones demografica y
genéticamente y caracterizando sus interacciones bidticas
y abidticas. La metodologia de trabajo serd ejemplificada
con antecedentes generados utilizando especies silvestres

de papa (género Solanum, seccidon Pefota), emparentadas
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con el cuarto cultivo en importancia mundial y parte del

patrimonio natural y cultural de América.

ESTRATEGIAS Y HERRAMIENTAS PARA EL
MANEJO DE LA VARIACION GENETICA EN
ANIMALES

Toro MA. Dept. Produccién Animal, ETSI Agrénomos, Univ. Politécnica
Madrid. Espana.
e-mail: miguel.toro@upm.es

Hoy en dia, la distincion entre programas de conser-
vacién y programas de seleccion tiende a difuminarse ya
que en ambos tipos de programas hay que prestar atencion
tanto al aumento de la consanguinidad como a la mejora
o mantenimiento de algunos caracteres de interés. Para el
mantenimiento de la diversidad el criterio que debe se-
guirse es el de maximizar el censo efectivo y existen unos
criterios sencillos a tratar de implementar en un programa
de conservacion: 1) Iniciar el programa con el maximo
numero de fundadores; 2) Utilizar tantos padres y madres
como sea posible; 3) Igualar el nimero de padres y madres
en la medida de lo posible (un cociente sexual 1:1 seria
lo 6ptimo, ya que el sexo menos representado condiciona
més el N); 4) Evitar los cuellos de botella en el censo; 5)
Alargar al maximo los intervalos generacionales (s6lo hay
deriva cuando se generan descendientes para reemplazar
a los progenitores); 6) Reducir al maximo la varianza de
los tamafos familiares. Sin embargo durante las Gltimas
décadas se ha desarrollado una solucién sofisticada que
puede aplicarse tanto a programas de conservacién como
de seleccion aunque es costosa computacionalmente: de-
terminar las contribuciones de cada parental a la siguien-
te generacion de manera que se minimice el parentesco
promedio global ponderado por dichas contribuciones.
Respecto a la eleccion del sistema de apareamiento un
método muy intuitivo y llevado a la practica en muchos
programas es el evitar apareamientos entre individuos que
compartan un abuelo, un bisabuelo, etc. Una forma mas
sistematica de actuar es minimizar el parentesco promedio
de las parejas que se deben formar utilizando una funcién
objetivo que minimice la consanguinidad de la siguiente
generacion. Por tltimo, por razones practicas, son bastante

atractivos los apareamientos circulares.

ORGANIZACION DEL GENOMA EN EL NUCLEO
INTERFASICO

Coordinador: Parada LA. Instituto de Patologia Experimental.
CONICET-UNSa. Salta. Argentina.
e-mail: Iparada@unsa.edu.ar

Los cromosomas, unidades estructurales del genoma,
son entidades individuales que ocupan volimenes exclu-
sivos también en interfase denominados territorios cro-
mosomicos (CT). Por otro lado y contrariamente a lo que
se pensaba,en células de plantas y animales los cromosomas
tienen una distribucién no aleatoria en el espacio nuclear
que esta relacionada con el tamafio y la densidad génica
de los cromosomas (2). Este patron de distribucion radial
de los cromosomas de acuerdo a la densidad en genes se
encuentra muy conservado evolutivamente en primates a
pesar de los reordenamientos cromosdémicos que tuvieron
lugar (9). También se ha demostrado que existe un posicio-
namiento no al azahar de genes y cromosomas respecto de
otros, y que este “efecto de proximidad” es un factor que
tiene un papel importante en la generaciéon de las trans-
locaciones cromosdmicas especificas de tumores (11). Esta
organizacion espacial del genoma esta determinada por
el estado transcripcional de genes, el comportamiento del
gen -Globina es quizas el mas ilustrativo de la relaciéon
entre organizaciéon espacial y funcién. Cuando este gen se
activa durante eritropoyesis simultineamente se re-localiza
distante de bloques heterocromiticos que lo mantenian
inactivo y formando lazos que se extienden inclusive fuera

del territorio cromosémico (14).

WHAT CAN CHROMATIN AND CHROMOSOME
HIGHER-ORDER STRUCTURES TELL US ABOUT
DISEASE

Schoenfelder S, M Furlan-Magaril, B Javierre, B Gerle, R Sugar, F
Tavares-Cadete, S Wingett, S Andrews, T Nagano, N Luscombe, C
Osborne and P Fraser. Nuclear Dynamics Programme, The Babraham
Institute, Cambridge, United Kingdom

e-mail: peter.fraser@babraham.ac.uk

Many genes are regulated by distal enhancer sequences
and other regulatory elements that can be located at con-
siderable distances from the genes they regulate. Enhanc-
ers elements can be located in one gene while regulat-

ing another or, be megabases away from their regulatory
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targets often ‘jumping over’ intervening genes, making
their assignment to specific target genes based solely on
linear genomic sequence difficult. The extent of gene de-
pendence on long-range control is unclear, and links to
disease are just beginning to come to light. Distal regu-
latory elements function though long-range interaction,
often referred to as looping. Distal enhancers are thought
to form a complex with their target gene promoters in
the three dimensional space of the nucleus, potentially sta-
bilized by specific regulatory factors. Just as the extent of
long-range control is unknown, so to is the prevalence of
such higher-order folding of sub-chromosomal domains
and their contribution to overall chromosome structure,
and whether perturbation of these structures contributes
to disease through gene misregulation. These issues will be

discussed in light of new data from our lab.

THE CELL BIOLOGY OF GENOMES

Misteli T, National Cancer Institute, NIH, Bethesda, MD 20892
e-mail: misteli@mail.nih.gov

In higher organisms, genomes are housed and function
in the cell nucleus. While we have learnt a great deal about
the sequence of genomes in recent years, insights into
how genomes function in the context of the architectural
framework of the cell nucleus in a living cell are only now
emerging. Importantly, aberrations in nuclear architecture
are now known to lead to various diseases ranging from
cancer to pre-mature aging. An in depth elucidation of the
cell biological properties of the genome will be essential
to a full understanding of how genomes function. We have
recently developed an experimental system to visualize
and study the formation of chromosomal translocations in
living cells. Using this system we have elucidated the pro-
cess of translocation formation in the intact cell nucleus
we and have generated a spatio-temporal framework to

study the genesis of cancerous translocations.

CHROMATIN AND TRANSCRIPTION REGULATE
ALTERNATIVE SPLICING

Kornblihtt AR. FCEN, DFBMC, Universidad de Buenos Aires IFIBYNE-
CONICET, Buenos Aires, Argentina.
e-mail: ark@fbmec.fcen.uba.ar

Regulation of alternative splicing through its coupling

with transcription elongation can occur via changes in the

RNA polymerase IT (pol II) molecule itself or in chroma-
tin structure. The first mode is illustrated by the effects of
UV light on AS.The UV effect is not pleiotropic, is p53-
independent, does not imply damage of the DNA tem-
plate in cis, and is caused by inhibition of pol II elongation
due to hyperphosphorylation of its carboxy terminal do-
main. The second mode is illustrated by epigenetic modi-
fications caused by neuron depolarization and differentia-
tion, and by the nuclear effects of small interfering RINAs
(siRNAs). Membrane depolarization of neuronal cells
promotes skipping of exon 18 of the neural cell adhesion
molecule (NCAM) by increasing transcription elongation
through chromatin opening via intragenic H3K9 hyper-
acetylation. Conversely, differentiation of neural precur-
sors into neurite-containing cells is associated to methyla-
tion of H3K9 and H3K27 at the same NCAM intragenic
region, consistent with lower pol II elongation and higher
exon 18 inclusion. Epigenetic modifications affecting
alternative splicing can also be caused by small interfer-
ing RNAs (siRNAs). When targeting promoter regions,
siRINAs trigger transcriptional gene silencing (TGS), by
promoting heterochromatin formation. We showed that
siRINAs targeting intronic or exonic sequences close to an
alternative exon regulate its splicing. The eftect is depen-
dent on the presence of the Argonaute-1 protein (AGO1).
The siRNAs promote the writing of silencing histone
marks (H3K9me2 and H3K27me3) at the target site that
create roadblocks to pol II elongation and affect alterna-

tive splicing decisions.

DANO GENOMICO INDUCIDO POR
XENOBIOTICOS QUIMICOS

Coordinador: Bolzan AD. Laboratorio de Citogenética y Mutagénesis,
Instituto Multidisciplinario de Biologia Celular (IMBICE), C.C. 403,
1900 La Plata, Argentina.

e-mail: abolzan@imbice.gov.ar; abolzan@imbice.org.ar

Los xenobidticos son compuestos presentes en el me-
dio ambiente exoégenos a la composicién y extranos al
metabolismo natural de los seres vivos. Entre los xeno-
bidticos se incluyen diversos contaminantes ambientales
y sustancias toxicas capaces de alterar el normal funcio-
namiento de las células y los organismos. Los estudios de
dafio genémico inducido por xenobidticos quimicos son
muy importantes para determinar los efectos de los mis-

mos sobre la salud humana. Muchos xenobidticos, tales
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como los firmacos utilizados en el tratamiento del cancer
o las sustancias carcinogénicas, tienen gran importancia
médica. Sin embargo, son pocos los grupos de investig-
acion de nuestro pais dedicados a analizar los efectos de los
xenobidticos quimicos sobre el genoma. El objetivo prin-
cipal de este simposio es presentar los hallazgos principales
de algunos de los grupos de investigacion mas relevantes
de nuestro pais dedicados a analizar el dafio que producen
ciertos xenobidticos quimicos sobre el genoma de células
eucariotas, tanto a nivel cromosdémico como molecular.
Las ponencias de este simposio estaran enfocadas en par-
ticular a los efectos de agentes aneugénicos (especialmente
fungicidas de uso agronémico), drogas antitumorales de
diverso tipo (venenos de la topoisomerasa II, agentes inter-
calantes o alquilantes) y productos fitoterapéuticos (com-
puestos quimicos presentes en plantas medicinales) sobre
el genoma de distintos tipos de células eucariotas, utili-

zando diferentes modelos in vitro e in vivo.

EFECTO DE ANTIBIOTICOS ANTITUMORALES
SOBRE TELOMEROS Y SECUENCIAS

TELOMERICAS INTERSTICIALES

Bolzan AD

Laboratorio de Citogenética y Mutagénesis, Instituto Multidisciplinario
de Biologia Celular IMBICE), C.C. 403, 1900 La Plata, Argentina.
E-mail: abolzan@imbice.gov.ar / abolzan@imbice.org.ar

Los telomeros son complejos nucleoproteicos local-
izados en los extremos de los cromosomas eucaridticos
que estan involucrados en la preservacion de la integridad
de los mismos, protegiéndolos de la degradacion por nu-
cleasas y de la recombinacion y fusiéon con otros cromo-
somas. En los cromosomas de vertebrados, las secuencias
teloméricas, formadas por repetidos (TTAGGG)n, pueden
localizarse en los extremos (secuencias terminales) o en el
centromero o la regiéon comprendida entre el teldmero
y el centromero (secuencias intersticiales). Dado que los
telomeros juegan un rol importante en el mantenimiento
de la estabilidad genémica y que la disfuncién telomérica
estd asociada al proceso de carcinogénesis, el estudio de
los efectos de las drogas antitumorales sobre los mismos
resulta de gran interés. En el Laboratorio de Citogenética
y Mutagénesis del IMTBICE se inicié hace mais de una
década una linea de investigacion tendiente a anali—zar
los efectos in vitro de los antibidticos antitumorales sobre
los telémeros y secuencias teloméricas intersticiales (STI)

de los cromosomas de vertebra—dos. Los estudios realiza-

dos comprenden el anilisis del dafio cromosoémico a nivel
telomérico y de STI y su relacién con la longitud telo-
mérica o tamafio de las STI y la actividad telomerasica en
células de mamiferos expuestas a 3 antibidticos antitumo-
rales, la bleomicina, la estreptonigrina y la estreptozotoci-
na. La presente exposicion estara enfocada en los hallazgos
y conclusiones principales que se han obtenido hasta el

momento a partir de dichos estudios.

ALTERACION DE LA DINAMICA
MICROTUBULAR INDUCIDA POR AGENTES
QUIMICOS

Andrioli N. Grupo de Investigacién en Biologia Evolutiva.
Departamento de Ecologia, Genética y Evolucién. Facultad de Ciencias
Exactas y Naturales. Universidad de Buenos Aires. Argentina

e-mail: nandrioli@hotmail.com

El mantenimiento de la fidelidad en la segregacion de
los cromosomas depende de dos puntos de control del
ciclo celular, el control del huso y el G1 post-mitotico.
Cuando el huso mitético no se forma adecuadamente las
células quedan detenidas en metafase, proporcionando
tiempo para la correccion de errores, lo que impide la
transicioén de matafase a anafase. Sin embargo, luego de un
tratamiento prolongado con inhibidores del huso mitético
las células pueden escapar del arresto mitotico dando lugar
a células aneuploides o poliploides. Las mutaciones nu-
méricas contribuyen con enfermedades genéticas y de-
sarrollo de tumores. Las sustancias quimicas que afectan
los procesos de segregacion cromosoémica conducen a la
produccién de aneuploidias y / o poliploidias, y podrian
desencadenar apoptosis contribuyendo a la eliminacién
de las células con lesiones premutagenicas o mutaciones.
Entre los productos quimicos que inducen la poliploidia
y aneuploidia se encuentran los que alteran la dinamica
de polimerizacidn de los microtibulos interfiriendo con
la formacién del huso. Entre ellos, se pueden mencionar
muchos fungicidas de aplicacién agrondmica como los
bencimidazoles, ditiocarbamatos, carboximidas y triazoles,
entre otros. La exposicién a bajas concentraciones de estos
compuestos puede ocurrir por la dieta, del medio ambien-
te y exposicidon ocupacional y es motivo de gran preocu-
pacion saber si sus efectos dependen de la concentracidn,
el tiempo de exposicidn y como estos factores influyen en
el destino celular llevando a su muerte o a su superviven-

cla con mutaciones numeéricas.
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DANO AL ADN INDUCIDO POR VENENOS
DE TOPOISOMERASA lI: REPARACION POR
REUNION DE EXTREMOS NO-HOMOLOGOS

Gonzélez Cid MB. Laboratorio de Mutagénesis. Instituto de Medicina
Experimental-CONICET. Academia Nacional de Medicina. Ciudad
Auténoma de Buenos Aires.

e-mail: margoncid@hematologia.anm.edu.ar

El veneno de Topoisomerasa II (Topoll) etopodsido
(ETO), utilizado en el tratamiento antitumoral, estabili-
za los complejos ADN-Topoll conduciendo a rupturas
de doble cadena (RDC) persistentes en el genoma. La
reunién incorrecta de las RDC origina rearreglos cro-
mosoémicos caracteristicos de neoplasias secundarias de-
bidas al tratamiento con estas drogas. En mamiferos, la
mayoria de las RDC es reparada por la via reuniéon de
extremos no-homologos (NHEJ). Existen dos modos de
NHE]J con cinéticas diferentes: una rapida, dependiente
(D-NHE]) y otra lenta, independiente (backup, B-NHE])
de la proteina quinasa DNA-PKcs. Con el fin de evaluar
sus roles en mantener la integridad cromosémica e impedir
la progresion de células dafadas, se utilizaron lineas celula-
res humana Hela y de himster chino (CHO9 y XR-C1)
tratadas con ETO en la fase G2. La inhibicién quimica
(NU7026) o la deficiencia génica en XR-C1 de DNA-
PKcs en combinaciéon con ETO provocaron un aumento
de figuras de intercambio cromatidico (dano mitotico) en
relacién a las células tratadas solo con ETO. En este con-
texto deficiente en DINA-PKcs, la induccidon de células
micronucleadas en la interfase G1 posmitética siguiente al
tratamiento con ETO disminuyd con respecto a las células
micronucleadas expuestas a ETO. Este descenso se debid a
una acumulacién de células en G2/M y a una incremen-
tada muerte celular. Los resultados indican que D-NHE]
reduce la incorrecta reunién de extremos cromosomicos
contribuyendo a preservar la integridad genémica frente
a ETO vy favorece la progresion de células con dafio a la

siguiente division celular.

HACIA UNA FITOTERAPIA BASADA EN
EVIDENCIAS CIENTIFICAS

Lépez Nigro, M. M.; E Portmann y MA Carballo

CIGETOX-INFIBIOC. Dpto. Bioquimica Clinica, Facultad de Farmaciay
Bioquimica, Universidad de Buenos Aires. Junin 956 Ciudad Auténoma

de Buenos Aires (1113), Argentina.
e-mail: mlopeznigro@ffyb.uba.ar

Los principios activos presentes en extractos de Plan-

tas Medicinales Argentinas de uso comun pueden ser al-
tamente beneficiosos o producir efectos adversos para la
salud, por lo que es de suma importancia la evaluacion
del riesgo-beneficio de su consumo. Se realizé un screen-
ing de genotoxicidad de 25 extractos acuosos de plantas
medicinales empleando el Ensayo Cometa en linfocitos
de sangre periférica. Se observé que 5 de las 25 plantas
evaluadas indujeron un incremento estadisticamente sig-
nificativo del largo de los cometas analizados (p< 0.001).
Dos de las especies evaluadas mostraron un interés par-
ticular por los resultados obtenidos y por sus usos en et-
nomedicina: Aloysia gratissima var. Schulziana (AG )y Che-
nopodium ambrosioidesL. (ChA). Se evalud el posible efecto
protector in vivo de los extractos de AG frente al dafo
inducido al ADN empleando el test del microntcleo y
el ensayo cometa. Los resultados demostraron una impor-
tante capacidad protectora. Asimismo, se evalud el poten-
cial genotdxico in vitro de los extractos de ChA mediante
biomarcadores de efecto tales como Indice mitético, In-
dice de Replicacion, Aberraciones cromosémicas e Inter-
cambio de Cromatides Hermanas. Los resultados muestran
un efecto citotoxico, clastogénico e incremento en la in-
estabilidad cromosémica en las condiciones de ensayo. De
lo expuesto se concluye que, en el amplio espectro que
ofrecen las plantas medicinales pueden encontrase aquel-
las que son beneficiosas para la salud, mientras que otras
pueden ser extremadamente nocivas, y por lo tanto deben

ser objeto de exhaustivas investigaciones.

PROPIEDAD INTELECTUAL Y TRANSFERENCIA
DE TECNOLOGIA

Coordinador: Cerioni AL, Coordinador Nacional de Vinculacién
Tecnolégica del INTA
e-mail: cerioni.adolfo@inta.gob.ar

Dado el pertfil de los profesionales que participaran del
congreso, se considera importante el abordaje de concep-
tos de propiedad intelectual y aspectos relacionados a los
procesos de transferencia de tecnologia. En particular se
presentaran las politicas de Transferencia Tecnologica y
Propiedad Intelectual de tres prestigiosas instituciones tec-
noldgicas, con una cartera de proyectos y emprendimien-
tos relacionados a la genética aplicada y biotecnologia, sus
procedimientos y a través de la experiencia institucional,
los principales aprendizajes. Se iniciard con una presen-

tacién inicial a cargo del Coordinador y posterior pre-
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sentaciones de las politicas de Transferencia Tecnologica
y Propiedad Intelectual del CONICET, INIS Biotech e
INTA, a través de un participante de cada una de ellas. En

una segunda etapa se promovera el intercambio de ideas

y preguntas entre el publico y los disertantes del simposio.

En esta instancia el coordinador sera el animador, efectuara
las preguntas y se desarrollard en ambiente informal en
escenografia living con sofa y sillones, como una reuniéon

de amigos.

VINCULACION TECNOLOGICA DEL CONICET

Villa SM. Direccién de Vinculacién Tecnolégica, CONICET. Av.
Rivadavia 2358 4to piso. CABA.
e-mail: svilla@conicet.gov.ar

El CONICET es el principal organismo dedicado a
la promocién de la ciencia y la tecnologia en Argentina.
Cuenta con 7.400 investigadores, 9.500 becarios, 2.330

técnicos y 1.000 agentes administrativos en todo el pais.

Su actividad se desarrolla en cuatro grandes areas: Ciencias
Agrarias, Ingenieria y de Materiales, Ciencias Biologicas
y Naturales, Ciencias Exactas y Naturales, Ciencias So-
ciales y Humanidades. Vinculacién Tecnolégica: CONI-
CET despliega una politica de apertura y vinculaciéon a

la sociedad, poniendo a disposicion de los sectores socio-

econdmicos su experiencia en investigacion y desarrollo.

Para brindar este apoyo, la Direccién de Vinculacién Tec-
nolégica (DVT) actia como unidad de enlace entre las
demandas de los distintos sectores de la sociedad y la oferta

de equipos de investigadores, profesionales y centros de

investigacion capaces de responder a esos requerimientos.

Las actividades de transferencia de tecnologia las desar-
rollamos mediante la aplicacién de herramientas institu-
cionales que presentamos a continuacién: Promocion y
gestion de la red institucional. El objetivo de la vincu-
lacién es dar respuesta a las necesidades tecnoldgicas de
las empresas y entidades publicas o privadas, promoviendo
activamente la difusion y la transferencia —a nivel nacio-
nal e internacional- de las investigaciones y conocimientos
desarrollados por el CONICET. Asi. La DVT se presenta
en eventos, exposiciones y encuentros de los distintos am-
bitos y participa de la organizacién de encuentros region-
ales para incentivar el conocimiento y el intercambio con
el medio. Gestidon de Propiedad Intelectual. Determinados
resultados de las investigaciones desarrolladas en CONI-

CET pueden ser susceptibles de protecciéon mediante al-

guno de los regimenes de Propiedad Industrial y/o In-
telectual, entre ellos el régimen de patentes. Por eso, el area
de Propiedad Intelectual de la DVT se encarga entre de
atender consultas de investigadores, evaluar patentabilidad
de resultados, redactar y presentar solicitudes de patente,
coordinar y gestionar patentes internacionales, etc. Conve-
nios y Desarrollos Tecnoldgicos. Los convenios le aportan
un marco legal a la transferencia de conocimientos y/o
tecnologia entre CONICET y empresas u organismos. La
DVT realiza la negociacidn y tramites de los distintos con-
venios, garantizando la proteccion de la propiedad intelec-
tual generada. Servicios. La DVT ofrece distintos servicios:
Servicios Tecnoldgicos de Alto Nivel (STAN) y Asesorias,
Becas de posgrado y posdoctorales cofinanciadas, Investi-

gadores con lugar de trabajo en empresas.

PROPIEDAD INTELECTUAL Y TRANSFERENCIA
DE TECNOLOGIA EN INIS BIOTECH -
FUNDACION INSTITUTO LELOIR

Sanguineti S. Inis Biotech S.A.
e-mail: ssanguineti@inis-biotech.com.ar

Desde su creacion, INIS ha sido el representante ex-
clusivo para la comercializacién de las invenciones, descu-
brimientos y desarrollos logrados en la Fundacion Insti-
tuto Leloir (FIL). En sus casi siete afios de existencia ha
alcanzado metas importantes y un reconocimiento que lo
ha llevado a ser un referente Nacional en el drea de la vin-
culacién y transferencia de tecnologia. Piezas angulares en
el accionar de INIS han sido la habilitacion por parte del
FONTAR como Unidad de Vinculacion Tecnoldgica y el
acuerdo marco de vinculacién tecnoldgica firmado en-
tre FIL, INIS y el CONICET. El modelo de transferencia
tecnologica de INIS se basa, no solo en el licenciamiento
de tecnologias, sino que otorga una gran importancia a la
generacidon de nuevas Empresas de Base Biotecnologica.
En linea con este objetivo, en el afio 2009 se abrié un
espacio incubadora destinado a alojar dichas empresas, el
CeDeBio, que actualmente alberga 1 proyecto de em-
presa (Genocan, financiado por el National Cancer Institute),
3 empresas biotecnologicas (Inmunova, Phylumtech y
Chemcage) y dos plataformas tecnologicas PPL (Genoémi-
ca'y Células Madre). INIS conformé un consorcio con el
Instituto Nacional de Tecnologia Agropecuaria — INTA
que fue habilitado por el FONARSEC, como Facilitado-
res de Flujo de Proyectos, en el marco de la convocatoria
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EMPRETECNO PAEBT. Por altimo y para completar
este modelo de transferencia de tecnologia se estd traba-
jando en la creacién del primer Fondo de Inversion (Seed

Capital), para empresas de Innovacién Biotecnoldgica, pa-
trocinado desde INIS.

APUNTES SOBRE LA RELACION ENTRE EL
MEJORAMIENTO GENETICO Y LOS DESAFIOS
DE LA PROPIEDAD INTELECTUAL

Linzer GA. Gerente de Propiedad Intelectual. Coordinacién Nacional de
Vinculacién Tecnoldgica. INTA.
e-mail: linzer.german@inta.gov.ar

Por naturaleza, las tecnologias en bienes biologicos son
facilmente reproducibles por productores diferentes al in-
ventor original. De esta manera, el desarrollo de las indus-
trias basadas en el mejoramiento genético estuvo desde sus
comienzos intimamente ligado a la capacidad de generar o
valerse de mecanismos de “captura de valor”. Esta posibili-
dad se dio visiblemente a partir del surgimiento de legisla-
ciones ad hoc para proteger la propiedad intelectual en esta
area. No obstante, varias de las formas mas determinantes
de captura de valor se dieron a través del desarrollo de téc-
nicas genéticas que permiten conservar el “secreto indus-
trial”. Con el surgimiento del paradigma biotecnologico
el sistema de propiedad intelectual, particularmente en lo
referido a las patentes de invencion, fue desafiado porque
no estaba especialmente preparado para la protecciéon de
la “materia viva”. Sin embargo, el intento de adecuacién
de la legislacion en patentes a las nuevas tecnologias se vio
distorsionado por la necesidad practica de los paises que
buscaban tomar el liderazgo en el desarrollo biotecnoldgi-
co. Estos paises impulsaron la adecuacion de los sistemas
de propiedad intelectual a sus propias necesidades expan-
sivas de desarrollo. Por esta razén, el sistema de patentes
biotecnoldgicas extendid el objeto y alcance del derecho
a puntos cuestionables por razones éticas, de desigualdad
tecnologica y por las distintas necesidades para emprender
proyectos de desarrollo econémico. Estos son los puntos
basicos de disputa entre los paises y los desafios pendientes

para la Argentina.

AVANCES EN LA BIOLOGIA MOLECULAR DE
LA TIROIDES, FISIOPATOLOGIA Y TUMORES
TIROIDEOS.

Coordinadora: Martinez Taibo C. Programa de Genética Médica,
Hospital “Dr. Arturo Ofiativia”, Provincia de Salta.
e-mail: cmartineztaibo@yahoo.com.ar

El hipotiroidismo congénito es una de las enfermedades
hereditarias mas frecuentes (1/1500). La disgenesia tiroi-
dea (agenesia, ectopia, hipoplasia) es una causa, la dishor-
monogénesis alcanza el 65%. Los programas de screening
neonatal, el diagndstico temprano y el tratamiento apro-
piado permiten el desarrollo normal de la mayoria de los
pacientes. La aparicién de sintomas neurologicos puede
estar relacionada a una condiciéon genética subyacente,
debida a alteraciones en genes involucrados en el desar-
rollo tiroideo. El cancer tiroideo es el tipo mas comin de
malignidad enddcrina y su incidencia continuamente in-
crementa. El carcinoma papilar (80%) y el folicular son los
mas frecuentes. El uso de marcadores moleculares tiene un
alto significado clinico para el diagnostico del cancer en
nédulos tiroideos: indican el prondstico, manejo quirdrgi-
co y posquirtrgico. Las alteraciones moleculares incluyen
las mutaciones BRAF, RAS, RET/PTC y PAX8/PPARc.
El carcinoma medular (5-13%) es poco frecuente, pero
no excepcional. La mayoria son esporadicos. El 25% tiene
una base genética, en forma de familiar (5%) o como neo-
plasia endocrina multiple, por una mutacién germinal en
el protooncogen RET. Detectando la mutacién familiar
se identifica a los portadores asintomaticos y se accede a
la tiroidectomia preventiva. El Hospital “Dr. Arturo Ona-
tivia” de la provincia de Salta, ex Instituto del Bocio, es
centro de referencia de la especialidad con trascendencia
regional y nacional. Este afio inaugurara el laboratorio de
biologia molecular donde se investigaran los distintos car-

cinomas tiroideos.
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DISGENESIAS TIROIDEAS HUMANAS

Moya CM. Instituto de Genética Médica y Molecular INGEMM).
Hospital Universitario La Paz. Madrid, Esparia
e-mail: cmmoya@yahoo.com

El Hipotiroidismo Congénito (HC) es la enfermedad
endocrina congénita mas frecuente, afecta a 1 de 3000 re-
cién nacidos. La etiologia del 80% de los casos de HC
corresponde a defectos en el desarrollo embrionario de la
glandula Tiroides, colectivamente denominados Disgene-
sias Tiroideas (DT), entre las que se han descrito agenesias,
ectopias, hemiagenesia e hipoplasias. Los mecanismos mo-
leculares subyacentes de las DT humanas siguen siendo
ampliamente desconocidos. Menos del 5% de los casos es-
tudiados estan relacionados causalmente a defectos genéti-
cos especificos en alguno de estos cuatro factores de tran-
scripcidn: NKX2-1, FOXE1, PAX8 y NKX2-5, y en el
gen que codifica el receptor de TSH (TSHR). Aunque se
observan grandes diferencias fenotipicas inter e intrafamil-
iares en los casos diagnosticados. Sin embargo, la mayoria
de los casos de DT son esporadicos y no siguen una her-
encia mendeliana. Por lo tanto, deben tenerse en cuenta
otros mecanismos para explicar el gran ntimero de DT,
como mutaciones somaticas tempranas, modificaciones
epigenéticas, la participaciéon de nuevos genes, un origen
poligénico/multifactorial para este trastorno o incluso el
control de la expresion de los ARNm tiroideos durante el
desarrollo por miRINAs. Presentaré dos casos interesantes
analizados en nuestro laboratorio en los que identificamos
mutaciones en NKX2-1 y estudiamos funcionalmente es-
tos defectos, demostrando la importancia de la interaccion
entre proteinas en la modificacion fenotipica. Las DT rep-
resentan uno de los grandes enigmas que ain quedan en la

fisiopatologia de enfermedades del Tiroides.

CARCINOMA MEDULAR DE TIROIDES Y
DIAGNOSTICO MOLECULAR DE LA NEOPLASIA
ENDOCRINA MULTIPLE TIPO 2

Sanso G. Centro de Investigaciones Endocrinolégicas (CEDIE)” Dr
César Bergada”. Hospital de Nifios "R Gutiérrez”.
e-mail: gsanso@cedie.org.ar

El CMT en su forma familiar es el resultado de una
mutacion activante del proto-oncogén RET y es parte de
la Neoplasia Endocrina Mdltiple tipo 2 (NEM 2). NEM
2 es un sindrome hereditario cuya prevalencia estimada en

la poblacién general es de 2.5 /100000. Se caracteriza por

el desarrollo de tumores que involucran las células C de la
glandula tiroides, la médula adrenal y las glandulas paratiroi-
des. La manifestacion caracteristica y que marca el pronosti-
co de la enfermedad es el CMT. El NEM2 es causado por
mutaciones en la linea germinal del proto-oncogén RET.
La identificacién de mutaciones del proto-oncogén RET
causantes de NEM 2 permite contar con una herramienta
diagnostica para la identificacion temprana de familiares
portadores. El proto-oncogén RET es un gen que codi-
fica para un receptor tirosina-quinasa que regula el creci-
miento y la proliferacién celular. Se expresa en el CMT y
feocromocitoma y en tejido tiroideo y adrenal normales.
Se han identificado mutaciones en la secuencia que codi-
fica para el proto-oncogén RET, asociadas con NEM 2A,
NEM 2B, y CMTE En mis de un 95 % de los pacientes
con NEM 2A se encuentran mutaciones en el exén 10 y
11. En mas de un 95% de los pacientes con MEN 2B se
encuentra una mutacién en el codén 918 del exén 16. En
el CMTE las mutaciones mas comtinmente encontradas se
localizan en exones 10, 11, 13, 14 y 15. La tiroidectomia
profilictica a edades tempranas es mandatoria para los por-
tadores detectados, ya que realizada antes del desarrollo o

diseminacion del CMT es el Ginico tratamiento curativo.

GENETICA APLICADA AL MANEJO DE
ENFERMEDADES DE CULTIVOS

Coordinadora: Perera MF. Instituto de Tecnologia Agroindustrial

del Noroeste Argentino (ITANOA), Estacion Experimental
Agroindustrial Obispo Colombres (EEAOC) - Consejo Nacional de
Investigaciones Cientificas y Técnicas (CONICET), Avenida William
Cross 3150, Las Talitas, Tucuman, Argentina. CP: T4101XAC.
e-mail: franciscaperera@yahoo.com.ar;
franciscaperera@eeaoc.org.ar

Uno de los mayores desafios de las ciencias agronémi-
cas en la actualidad es desarrollar metodologias de manejo
de enfermedades que sean mas sostenibles, es decir, que
permitan producir mas por unidad de superficie con me-
nos insumos, con menos energia y que esta provenga de
fuentes renovables, que en lo posible no generen resisten-
cia en los organismos nocivos para la agroindustria, y que
sean de baja o nula toxicidad para la salud humana y ambi-
ental. En este sentido, en el presente simposio se exploran
los aportes de la genética tanto en el conocimiento de
como se producen las enfermedades mas importantes de
los principales cultivos regionales, como en el desarrollo
de estrategias tecnoldgicas para interferir en el proceso pa-

togénico y de ese modo, implementar estrategias para con-
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trolar de manera mas sostenible la sanidad de los mismos.

GENETIC APPROACHES TO THE CHALLENGE
OF HUANGLONGBING (HLB) IN CITRUS

Gmitter Jr. FG. University of Florida. Citrus Research and Education
Center Lake Alfred, FL 33809 USA
e-mail: fgmitter@ufl.edu

Citrus is the most widely grown and economically sig-
nificant fruit crop globally, but many of the world’s citrus
growing regions are currently under threat by Huanglong-
bing (HLB, also called citrus greening). HLB is presumably
caused by a phloem-limited bacterium (Candidatus Liberi-
bacter asiaticus) that is vectored by an insect, Asian citrus
psyllid (ACP, Diaphorina citri). Disease symptoms include
blotchy mottle of leaves, shoot dieback, misshapen fruit
with altered quality attributes, and ultimately tree decline
and mortality. There are varying levels of sensitivity among
citrus species, but it is questionable whether there is ge-
netic resistance to the disease. Various approaches are be-
ing taken by genetic improvement programs to produce
new citrus scion and rootstock cultivars that can be used
to overcome the devastation that is becoming manifest in
production regions where HLB is rapidly spreading. These
approaches include the search for sources of tolerance
or resistance within the citrus germplasm pool, searches
for spontaneous mutations for resistance/tolerance, fun-
damental studies to understand the nature of the host-
pathogen interactions and thus identify potential genetic
intervention points, transgenic modifications, and possible
rootstock effects on scion sensitivity and performance. Ex-
amples of each of these approaches will be discussed and
the progress being made will be presented, as will perspec-
tives on future opportunities for longer term genetic solu-
tions to this most serious threat to the future of the world’s

citrus industries.

FUNGAL PROTEASE INDUCES A DEFENSE
RESPONSE IN PLANTS

Chalfoun NR, AP Castagnaro and JC Diaz Ricci. Instituto Superior de
Investigaciones Biolégicas (INSIBIO; CONICET- UNT) y Instituto
de Quimica Biolégica “Dr. Bernabé Bloj”, Universidad Nacional

de Tucuman, Chacabuco 461, T4000IL] - San Miguel de Tucuman,
Argentina.

e-mail: juan@fbqf.unt.edu.ar

Phytopathogenic fungi can secrete hydrolytic enzymes
to degrade and traverse the outer structural barriers of plant

tissues. Among them subtilisin-like proteinases are consid-
ered important virulence factors in the infection process
‘We have isolated and purified a protein called AsES, secret-
ed by the fungus Acremonium strictum that induces a strong
defensive response against the pathogen Colletotrichum, the
etiological agent of the anthracnose disease in strawberry.
BLAST analysis yielded significant similarity with serine
proteases of the subfamily of proteinase K-like subtilisins
(S8A) and 65% of identical amino acids sequences with
a proteinase T-like subtilisin from the saprophyte Tricho-
derma reesei. The protein AsES also showed similarity with
the other serine proteases identified in Acremonium spp.,
but none of them exhibits biological activity in plants or
in other organisms. AsES exhibited proteolytic activity
in vitro and its resistance-eliciting activity was eliminated
when inhibited with PMSE, suggesting that its proteolytic
activity is required to induce the defense response.To our
knowledge, this is the first report of a fungal subtilisin that
shows defense-eliciting activity in plants. Since the elicitor
activity was only found in AsES from SS71 A. strictum and
was not found in a homologous subtilisin as proteinase
K, we conclude that the proteolytic activity is necessary
but not sufficient to induce defense and suggest that AsES
might induce defense by means of proteolysis of one or
multiple host proteins that are specific targets of this pro-

tease.

CARACTERIZACION GENETICA MOLECULAR
DE LA FORMACION DE BIOFILM Y
PATOGENICIDAD EN Xanthomonas citri subsp.
citri.

Conforte VP, F Malamud', P Yaryura', R Roeschlin®, MP Filippone?,
AP Castagnaro?, MR Marano® y AA Vojnov' 'Instituto de Cienciay
Tecnologia Dr. Cesar Milstein, Buenos Aires, Argentina. *IBR- Depto.
Microbiologia. Facultad de Ciencias. Bioquimicas y Farmacéuticas.
U.N.R. Rosario, Argentina. *Estacién Experimental Agroindustrial
Obispo Colombres. Las Talitas, Tucuman, Argentina.

e-mail: atilio@eeaoc.org.ar

Xanthomonas axonopodis pv. citri (Xcc), el agente causal de
la cancrosis de los citricos. En Xanthomonas hemos obser-
vado que la produccién de xantano, glucano ciclico, entre
otros factores de virulencia, y la formacién de comuni-
dades de bacterias denominadas biofilms influyen decisi-
vamente en la capacidad infectiva de esta bacteria. Diver-
sos factores de virulencia, en Xanthomonas, estan regulados
por la produccién y percepcion de pequenas moléculas

sefales denominadas DSF (diffusible small factors), tendme-
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no denominado quérum sensing y que les permite sensar
a las bacterias su densidad celular. El grupo de genes rpf
(regulation of pathogenicity factors), especificamente rpfB
y rpfF, son los responsables de la sintesis de los DSE Con
el objetivo de estudiar cuales son los roles de los distintos
factores de virulencia y su importancia en la formacién
de biofilm, se generaron mutantes dirigidas a los genes rpf,
gum (genes responsables de la producciéon de xantano) y
dos genes relacionados a la estructura del flagelo, flic y flgE.
Por otra parte, se generd una coleccién de mutantes al azar
utilizando el sistema comercial EZ:: Tn5<KAN-2>Tnp
Transposome (Epicentre) permitiendo aislar una diversi-
dad de nuevas mutantes de las cuales dos, mutadas en los
genes hrpM y ntrC, tueron exhaustivamente caracterizadas.
Todas estas cepas mutadas permitieron estudiar la impor-
tancia de estos factores en el desarrollo del biofilm y su

importancia en la patogenicidad de Xec.

RESISTANCE TO SUGARCANE BROWN RUST

Comstock JC.USDA-ARS Sugarcane Field Station, 12990 US Highway
441, Ganal Point, Florida 33438, USA
e-mail: Jack.comstock@ars.usda.gov

Ever since brown rust of sugarcane, caused by Puccinia
melanocephala, was introduced into the Western Hemi-
sphere in 1978, there has been a need for resistant variet-
ies. Immediately after its introduction, severe yield losses
occurred on B4362, a major commercial variety in several
Caribbean countries at that time. Susceptible genotypes
are easily identified when they are exposed to rust un-
der conditions that are conducive for rust development.
To confirm the resistance of clones, various inoculation
procedures have been used. Two successful procedures are
the spraying of plants with spore suspensions followed by
incubation in dew chambers overnight where leaf wet-
ness is maintained and whortl inoculation. The leaf whorl

procedure allows evaluation even in periods of less dew

on leaves. In Florida, development of durable resistance
to brown rust has been difficult. Many varieties that were
identified as resistant at the time of their release have suc-
cumbed to brown rust a few years later. This repeated
occurrence indicates that Puccinia melanocephala forms
pathogenic races. In Florida, pathogenic races of brown
rust have been identified using a set of six clones and five
brown rust isolates. Later in 1996, the French identified
a major brown rust resistance gene, Brul, that conferred
resistance to plants challenged with brown rust isolated
from around the world, including Florida. The race results
and the major resistance gene first appeared to be conflict-
ing. Only after the differential set of Florida clones were
shown to lack the Brul gene did the two sets of data make
sense. The presence of the Brul gene varies in breeding
populations. The frequency was low in Florida but was
increasing with selection pressure for brown rust resistance
even before the ability existed to identify the gene with
molecular techniques. The frequency of Brul is low in
Argentina and is responsible only for a small portion of
clones resistant to brown rust. The CP program in Florida
has determined the presence of the Brul gene in the pa-
rental clones used for crossing and in Stage 2 where there
are 1,500 genotypes. The Stage 2 clones are also evaluated
for their rust reactions based on natural infection. Thus,
correlations between brown rust resistance and the Brul
gene can be made and resistant clones without the Brul
gene are identified. Populations from crosses of parents
without Brul have been made with progeny segregat-
ing for brown rust resistance; these populations hopetully
will allow identification of non-Brul resistance genes.The
knowledge of brown rust resistance is at a point where sig-
nificant progress can occur. The US sugarcane industries
in Florida and Louisiana are similar to that of Argentina
where brown rust can cause the loss of susceptible variet-

ies and all sources of resistance are needed.
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ACERVO GENETICO ARGENTINO

Coordinadora: Alfaro, EL. UNJu— CONICET. Argentina.
e-mail: ealfaro@inbial.unju.edu.ar

El simposio propone describir a las poblaciones argen-
tinas desde la informacién que aportan los métodos de la

antropologia biologica. El origen multiétnico de Argen-

tina ha sido detallado desde distintas fuentes documentales.

Sin embargo, una mirada exhaustiva desde los apellidos, el
ADN uniparental y biparental, en muestras actuales, na-
tivas y urbanas, nos revelan un escenario rico en mati-
ces, que pueden correlacionarse en muchas oportunidades
con hechos historicos. Se abordaran temas que intentaran
reconocer la estratificacion de los linajes maternos en el
Sur del pais. Aislados geograficos resueltos por los apelli-
dos podran ser contrastados con marcadores paternos mo-
leculares. Se describiran las poblaciones del Nordeste con
microsatélites autosémicos. La rica diversidad étnica de las
poblaciones argentinas se denota través de los estudios en-

cuadrados dentro de la Antropologia Bioldgica.

DIVERSIDAD GENETICA EN EL CROMOSOMA
X DE LAS POBLACIONES NATIVAS DEL GRAN
CHACO

Catanesi CI. IMBICE (CONICET-CIC PBA), CC 403 (1900) La Plata

e-mail: ccatanesi@imbice.org.ar

El conocimiento de la diversidad genética de los pueb-
los nativos chaquefios y su relaciéon con la poblacion crio-

lla se han enfocado con éxito desde los compartimientos

gendémicos uniparentales. Sin embargo, la variacién gené-
tica del cromosoma X también puede ofrecer un pan-
orama interesante de la estructura genética de estas co-
munidades por su modo particular de herencia, su menor
tasa de recombinaciéon y la mayor presiéon de seleccion
a que estd sometido en comparacién con los autosomas.
Se estudiaron XSTRs e InDels de diversas comunidades
amerindias de la parte argentina del Gran Chaco, incluy-
endo Chorote de Salta, Wichi de Salta y Chaco y Mocovi
de Santa Fe. Se hall6 una elevada proporcién de homo-
cigosis, particularmente en la comunidad Wichi del Im-
penetrable chaqueno, con desajustes en el equilibrio de
Hardy-Weinberg. Consecuentemente la diversidad alélica
y genotipica han disminuido, siendo esto también notable
en la comunidad Mocovi, en relacidén con la variacidén de
cromosomaY en el mismo grupo de individuos. Por otro
lado, la distribucién geografica de los grupos fue en algu-
nos casos concordante con la diversidad hallada, como fue
para el caso de las comunidades saltefias Wichi y Chorote.
Dado que la velocidad de cambio estimada para algunos
de los marcadores estudiados es similar a la hallada en mar-
cadores autosdmicos, las caracteristicas observadas en estas
poblaciones deben tener un origen en la deriva genética
generada por el aislamiento geografico y cultural, ademas
de cierto aporte de flujo genético desde comunidades
criollas, en algunos casos puntuales. Estos dos altimos, y
particularmente la deriva genética, son probablemente los
principales procesos poblacionales que han afectado la va-

riacién del cromosoma X en estos grupos.
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TRAS LAS HUELLAS DE LOS CASABINDO.
LINAJES AUTOCTONOS Y ANTROPONIMIA
PREHISPANICA

Alfaro EL'; ME Albeck’, LS Jurado Medina*; | Beltramo?; JE Dipierri®;
CM Bravi*4; G Bailliet*."UNJu — CONICET 2 IMBICE CCT-CONICET La
Plata, CICPBA *INBIAL — UNJu*FCNyM - UNLP

e-mail: ealfaro@inbial.unju.edu.ar

Los casabindos fueron un importante pueblo prehis-
panico que habitaba el sector central de la Puna de Jujuy
y que perdurd como comunidad originaria hasta después
de las Guerras de la Independencia. A partir de una serie
secuencial de registros de poblacion, se realizéd el segui-
miento de este grupo y sus descendientes a lo largo de un
periodo de mas de 400 afios para analizar las caracteristicas
del sistema nominativo y la estructura poblacional. Los re-
sultados obtenidos permiten conocer una serie de antrop-
6nimos, usados en Casabindo desde épocas prehispanicas,
que sufrieron un proceso selectivo donde algunos de los
nombres nativos masculinos se transformaron en apelli-
dos y lograron perdurar hasta el presente. Se ha logrado
determinar la continuidad de un grupo de 25 antroponi-
mos en el area original (primero nombres indigenas, luego
apellidos) y su dispersidon hacia zonas aledanas a la puna,
al resto del Noroeste y otras regiones argentinas. A partir
de varones que hoy en dia tienen alguno de estos apel-
lidos, se busca identificar patrones genéticos caracteristicos
compartidos, presentes en el cromosomaY,y que permitan
relacionarlos con los pobladores prehispanicos y coloniales
de la Puna de Jujuy. Para ello se analizaron los haplotipos
de 22 individuos portadores de un “apellido casabindo” de
los cuales 17 mostraron linajes americanos (77%). Cuando
estos linajes se analizaron con 17 microsatélites se eviden-
ci6 una clara distincién de la mayoria de ellos en un grupo
monofilético. Estos linajes tienen la mayor frecuencia en la

provincia de Jujuy y se propone su origen regional.

ANALISIS DE LA VARIACION REGIONAL EN EL
PROCESO DE MESTIZAJE DE LA ARGENTINA

Parolin ML' %, SA Avena®?, F Di Fabio Rocca®*, MB Postillone**, CB
Dejean?y FR Carnese®. 'Unidad de Diversidad, Sistematica y Evolucion,
Laboratorio de Biologia Molecular, Centro Nacional Patagonico-
CONICET. *Seccién Antropologia Biolégica, ICA, Facultad de Filosofia
y Letras, Universidad de Buenos Aires. CEBBAD, Fundacién Azara,
Universidad Maiménides. *CONICET.

e-mail: parolin@cenpat.edu.ar.

En este trabajo se presentan los resultados obtenidos al

momento por nuestro equipo de investigacion, que desde
1996 estudia la composicidon genética y el proceso de mes-
tizaje de las poblaciones Argentinas. En este marco se han
analizado marcadores genéticos uniparentales y biparen-
tales en 1356 muestras no relacionadas pertenecientes a 9
localidades de la Regién Central del pais: Area Metropoli-
tana de Buenos Aires (AMBA), R osario, Bahia Blanca, Mar
del Plata; Noroeste: Salta; Noreste: migrantes al AMBA; y
Patagonia: Pto Madryn, Comodoro Rivadavia y Esquel. A
nivel autosémico se observa un mayor aporte europeo en
el centro del pais con el mayor valor en AMBA y Rosario
(82%), el componente autéctono por su parte es superior
en el sur y norte argentino, particularmente en Salta con
el 54%, mientras que el subsahariano presenta un rango
del 1 al 5%. Con respecto a los linajes uniparentales se ob-
serva que el aporte nativo materno aumenta hacia el norte
(80-90%) vy hacia el sur del pais (60-78%) y disminuye,
en promedio al 45% en la region central. Mientras que a
nivel del cromosomaY exhibe valores entre el 2% y 10%
en todas las muestras, excepto ESQ con el 23%, revelando
un desigual aporte autdctono por género. A partir de los
resultados obtenidos se detecta una mayor participacién
autdctona y africana de lo que suelen afirmar otras fuentes
de informacién histérico-geograficas. Asimismo, las dife-
rencias observadas al interior del pais nos advierten que
no puede abordarse el anilisis de la constitucidon genética

de las poblaciones sin dar cuenta de las particularidades

DIVERSIFICACION Y DIFERENCIACION DE
LINAJES PATERNOS DEL GRAN CHACO

Bailliet G, LS Jurado Medina’, ] Beltramo®, S Salceda®, V Ramallo*=.
'IMBICE, CICPBA, CCT-CONICET-La Plata * UFRGS, Porto Alegre,
Brasil * CONICET - FCNyM, La Plata, Argentina.

e-mail: gbailliet@imbice.gov.ar

La regién recombinante del cromosomaY es una her-
ramienta de suma utilidad en el estudio de la diversidad
genética de las poblaciones humanas americanas. Este mod-
elo permite identificar los linajes paternos originarios de
América vy, dentro de estos linajes, dar cuenta de su diversi-
dad genética. Nuestro trabajo en el Gran Chaco se integra
al proyecto multidisciplinario “De las historias étnicas a la
prehistoria en el Gran Chaco” e involucra el estudio de
individuos de filiacién étnica wichi, toba, chorote, mocovi,
lengua y ayoreo asentados hoy en territorio de Argentina y

Paraguay. El Gran Chaco es uno de los altimos dambitos en
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ser poblado de las Tierras Bajas sudamericanas tal como lo
demuestran los estudios arqueologicos y ha mantenido una
amplia diversidad etnolingtiistica, todo lo cual lo convierte
en un ambito con interesantes perspectivas para tal abor-
daje multidisciplinar integrado. Desde esta perspectiva,y a
través de nuestro trabajo, pudo reconocerse una amplia di-
versidad genética organizada en una fuerte estructuracion
poblacional. En los 118 individuos analizados se identi-
ficaron 79 linajes, de los cuales 28% fueron compartidos
entre distintas poblaciones, atin distantes geograficamente.
El coeficiente de diferenciacién entre poblaciones (8%)
fue el mayor encontrado entre los linajes autdctonos de
poblaciones de Argentina. La red de haplotipos demuestra
que los linajes presentan una subestructuracion en 3 ramas
principales, en cada una de las cuales participan linajes de
distintos etnias, reflejando la ausencia de aislamiento entre

grupos. Una de estas ramas sugiere diferenciacién regional.

MISIONES: CARACTERIZACION DE SU
ESTRUCTURA GENETICO-POBLACIONAL
MEDIANTE MARCADORES HIPERVARIABLES

Argiielles C?, A Sala®, M Marino®, A Fenocchio?, D Corach® 2
Laboratorio de Citogenéticay Genética Humana (LACyGH). Facultad
de Ciencias Exactas Quimicas y Naturales. Universidad Nacional de
Misiones." Servicio de Huellas Digitales Genéticas (SHDG). Facultad de
Farmaciay Bioquimica. Universidad de Buenos Aires.

e-mail: franciscarguelles@fceqyn.unam.edu.ar

La poblacién de Misiones, asciende a 1.250.000 habi-
tantes (INDEC 2010), conformada por un componente
europeo relevante y una contribucién amerindia redu-
cida perteneciente a la extracciéon M’'bya Guarani. El ar-
ribo de inmigrantes a la provincia ocurrid a fines del siglo
19° y principios del 20° que segln sus creencias y origen
geografico se asentaron en diferentes localidades forman-
do lo que atin se conoce como “colonias™. A efectos de
determinar la ocurrencia de subestructuracién genética
se analizaron 446 individuos mediante 15 regiones STRs
incluidas en GenePrint® PowerPlex 16™ Kit (Promega).
Las muestras derivaron de cuatro subpoblaciones definidas
en base al origen geografico de los donantes: I Posadas
(Polacos, Ucranianos), II: Obera (Escandinavos), I11: Eldo-
rado (Alemanes) y IV: Puerto Rico (Suizos). Asimismo,
se analizaron 116 muestras de individuos masculinos no
relacionados mediante Y-STRs. Los resultados mostraron
frecuencias alélicas esperada para estos loci bajo la hipd-

tesis de equilibrio de H-W. El haplotipo de cromosoma

Y mas frecuente (14-24-11-13-13) mostrd una frecuencia
de 0.0015, 0.0013, 0.0017 y 0.002, haplotipo observado
en otras poblaciones argentinas. Las distancias genéticas
basadas en F_, (0.00008) y R (0.00246) no mostraron
diferencias significativas entre las cuatro subregiones re-
saltando el exceso de heterocigotas y la ausencia de endo-
gamia entre ella; confirmando la ausencia de subestructu-
racién genética en la poblacioén misionera. Asi, los calculos
estadisticos utilizados en estudios de vinculo biologico no

requieren de correcciones especificas.

MODELOS EXPERIMENTALES EN
ENFERMEDADES COMPLEJAS

Coordinadora: Hinrichsen LI. Instituto de Genética Experimental,
Facultad de Ciencias Médicas — CICG-UNR, Universidad Nacional de
Rosario

e-mail: lhinrich@unr.edu.ar

El estudio de enfermedades genéticas humanas usando
organismos modelo, desde fagos hasta roedores, nos ha
enseflado valiosas lecciones acerca de procesos biologicos
fundamentales y de mutaciones causantes de enferme-
dades. A la luz de los conocimientos actuales, cabe pregun-
tarnos ;resultarin obsoletos, en un futuro no tan lejano,
dichos modelos? Los recursos de la Gendmica aceleraron
el progreso de la identificacion de los genes y su funcién
en enfermedades humanas mendelianas. En contraste, en
enfermedades complejas como cancer, enfermedades car-
diovasculares, neurologicas o infecciosas, la identificacion
de los genes implicados se ha mantenido esquiva. Los
genes y loci génicos hallados por estudios de asociacién de
genoma completo (GWAS) son en su mayoria de efecto
pequeno y explican una proporcidn relativamente baja de
la heredabilidad total. Determinar los mecanismos de ac-
ci6n ha sido dificil y sélo se ha logrado con muy pocos
GWAS. En modelos murinos, con los mismos recursos, se
logré identificar genes para una amplia gama de fenotipos
que mejoraron nuestra comprensiéon de los mecanismos
genéticos que los determinan. En afos pasados, el prin-
cipal beneficio de organismos modelo no fue facilitar la
identificacién de genes de enfermedades humanas o de la
funcién especifica de esos genes, sino mas bien ponerlos
en un contexto bioldgico, cambiar el enfoque del locus
individual a las redes genéticas, para entender el efecto del
genotipo sobre la actividad de un gen particular y sus vari-
antes. En suma, podemos concluir que estudiar organismos

modelo nos ayuda a entender la vida.
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UN MODELO DE NEURODESARROLLO
ANORMAL Y FISIOPATOLOGIA DE LA
ESQUIZOFRENIA: RIESGO GENETICO Y DANOS
AMBIENTALES.

de Erausquin GA. Roskamp Laboratory of Brain Development,
Modulation and Repair and Center for Neuromodulation, Morsani
College of Medicine, University of South Florida, USA

Una lesion selectiva de la proyeccidén dopaminérgica a
la corteza frontal murina, producida durante el desarrollo
embrionario, provoca como respuesta adaptativa la liber-
acioén excesiva de dopamina en las estructuras subcortica-
les (estriatales y limbicas) cuando los animales llegan a la
adolescencia (12-16). Este resultado experimental permite
explicar tedricamente una paradoja acerca de la esquizo-
frenia, a saber, que las personas afectadas sufren de algunos
sintomas (generalmente clasificados como positivos y que
incluyen las alucinaciones y los delirios) que mejoran si
se bloquean los receptores de dopamina cerebrales, mien-
tras que otros sintomas quizas mas incapacitantes (a los
que se clasifica como negativos y que incluyen a los prob-
lemas cognitivos y de comunicacién o comportamiento
social) se correlacionan con una disponibilidad reducida
de dopamina en la corteza prefrontal (17-19). Los estu-
dios anatomicos y de imagenes mas recientes confirman
esta combinacion de exceso subcortical y déficit cortical
de dopamina en la esquizofrenia (20-25). Mi laboratorio
describi6é exhaustivamente el mecanismo molecular que
explica la susceptibilidad de las neuronas dopaminérgicas
embrionarias a ciertos estimulos ambientales (como la in-
feccién materna con influenza durante el embarazo y la
hipoxia perinatal) que aumentan el riesgo de esquizofrenia
en la progenie. En este momento estamos repitiendo los
mismos experimentos en neuronas derivadas de los fibro-
blastos de pacientes con esquizofrenia, sus hermanos sanos
y de controles normales apareados en edad, educaciéon y
sexo. Dado que estos experimentos se llevan a cabo en
exactamente el mismo ambiente genético que produjo
la enfermedad o la resistencia a la misma, nos permiten
evaluar el papel de los genes en el mecanismo de produc-
ci6n de la esquizofrenia, y pueden indicar nuevos blancos

terapéuticos para su prevencion.

LAS LINEAS ENDOCRIADAS DE RATON CBi-
IGE COMO MODELO PARA EL ESTUDIO DE LA
INMUNOEDICION TUMORAL

Rozados VR. Instituto de Genética Experimental (IGE), Facultad de
Ciencias Médicas UNR.
e-mail: viviana.rozados@gmail.com

La utilizacién de modelos animales en el proceso tu-
morigénico ha sido de gran ayuda para comprender as-
pectos claves de este proceso. Usualmente, en estos mod-
elos, las células tumorales suelen tener mutaciones génicas
similares a las que presentan los tumores humanos, indi-
cando que el control del desarrollo tumoral utiliza me-
canismos equivalentes en ambas especies. La interacciéon
entre el sistema inmune (SI) y las células tumorales es muy
compleja. El SI no sélo protege contra el desarrollo de
tumores sino que también puede promover el crecimiento
tumoral. Este efecto dual del SI ha llevando al desarrollo
de la Teoria de la “Inmunoedicion” (IET), que consta de
tres pasos: equilibrio, escape y eliminacién. El IGE cuenta
con las lineas de ratén CBi~y CBi/L, las que se originaron
a partir de la linea CBi en un experimento de seleccidon
divergente por conformacién corporal. Actualmente las
lineas tienen mas de 100 generaciones de cria selectiva y
presentan un comportamiento heterogéneo al ser desatia-
das con el adenocarcinoma de mama M-406, que surgid
espontineamente en la linea CBi. El tumor crece en forma
exponencial en la linea CBi y regresa en la linea CBi. Por
el contrario, la linea CBi/L presenta las tres fases de la IET,
en algunos animales el tumor crece, en otros regresa y en
un tercer grupo, el tumor entra en un estado de equilibrio.
La identificacién de los mecanismos de esas diferentes re-
spuestas es un aspecto novedoso de la investigacion del
cancer, importante en términos de proporcionar tanto

nuevas opciones terapéuticas como quimiopreventivas.

CONTRIBUCION DE MODELOS ANIMALES
KNOCKOUT PARA EL ENTENDIMIENTO DE LA
HIPERTENSION Y ATEROSCLEROSIS

Corral Vasquez E. Escuela de Ciencias de la Salud de la Santa Casa de
Vitoria y Universidad Federal del Espirito Santo, Vitoria, Brasil
e-mail: evasquez@pq.cnpq.br

Modelos de ratones genéticamente modificados y los
avances en la biotecnologia han dado amplia ayuda a los
estudios experimentales de estados patologicos cardiova-

sculares como la aterosclerosis y la hipertension. Entre los
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modelos disponibles que se han desarrollado para estudiar
la aterosclerosis, el ratén nocaut para la apolipoproteina
E es el ideal. Este animal desarrolla hipercolesterolemia
espontanea en un tiempo corto y desarrolla lesiones si-
milares a las que se encuentran en los seres humanos. Este
animal ha contribuido en gran medida a la comprensioén
de la aterosclerosis. En este simposio, vamos a ofrecer una
visién general de los fenotipos lipidemicos y cardiovascu-
lares de este modelo y posibles terapias génicas, celulares
y farmacoldgicas que se han investigado en este animal.
Ratones modificados también han proporcionado herra-
mientas poderosas para el estudio de los mecanismos que
subyacen a la hipertension arterial. Entre las opciones, el
modelo de la hipertension dependiente de la angiotensina
representa una herramienta ttil para el estudio de la hiper-
tension secundaria. En este simposio, vamos a mostrar los
nuevos puntos de vista de los enfoques que han sido utili-
zados. Los estudios se han centrado en la disfuncién endo-
telial de vasos de resistencia y de conductancia y la forma
en que se ve influenciada por el 6xido nitrico, estrés oxi-
dativo y envejecimiento. Las principales técnicas utilizadas
han sido la citometria de flujo, el ensayo del cometa y las
técnicas de deteccion de la senescencia, dafios en el ADN
y apoptosis. Apoyo: FAPES/Universal 2011 y CNPq.

APORTES DEL MODELO MURINO CBi-IGE AL
ESTUDIO DE LA INTERACCION HUESPED-
PARASITO EN LA TRICHINELLOSIS

Hinrichsen LI. Instituto de Genética Experimental (IGE), Facultad de
Ciencias Médicas — CIC-UNR, Universidad Nacional de Rosario
e-mail: lhinrich@unr.edu.ar

La resistencia a nematodes es un caracter fisiologica y
genéticamente complejo, dificil de medir. De todas las re-
laciones que existen entre los seres vivos el parasitismo es
lejos la mas compleja. El huésped es el medio ambiente del
parasito y en €l desarrolla su actividad vital para sobrevivir
y reproducirse llevando la infeccién a la cronicidad. La
respuesta del huésped ante una infeccién parasitaria no es
pasiva, reacciona adaptativamente ante el agente extrafio.
La trichinellosis, una zoonosis de preocupacién mundial,
se caracteriza porque su comienzo no tiene signos ni sin-
tomas patognomonicos v, establecida la infeccién, no existe
tratamiento que la limite, por lo que el analisis de nuevos

modelos animales que permitan comprender la interrel-

acidon huésped-pardsito es importante en esta parasitosis.
Entre los factores que intervienen en la relacién huésped-
parasito, el genotipo del huésped juega un rol significativo
en el establecimiento de la parasitosis. EI IGE dispone de
un modelo experimental (CBi-IGE) formado por cuatro
lineas de ratones (CBi+, CBi-, CBi/L y CBi/C), obteni-
das por seleccion artificial divergente a partir de la linea de
ratones CBi que se mantiene como testigo sin seleccion,
que han demostrado diferencias en su comportamiento
ante infecciones naturales o experimentales con diferen-
tes parasitos. La variabilidad en la respuesta observada en
este modelo sugiere su utilidad potencial para dilucidar los
mecanismos que regulan la relacién compleja y dinamica
entre parasito y huésped y también los que participan en

la induccién y permanencia de la enfermedad.

GENETICA MEDICA Y SALUD PUBLICA:
EXPERIENCIAS ARGENTINAS

Coordinadores: Vilte M. Programa de Genética del Hospital de
autogestion “Dr Arturo Onativia”. Provincia de Salta.
e-mail: paolavilte@yahoo.com
Dipierri JE. Servicio de Genética de Hospital de Nifios “Dr Hector
Quintana”. Provincia de Jujuy
e-mail: jedipierrig9@yahoo.com

Desde el punto de vista conceptual la integracién de la
Genética Médica con la Salud Pablica ha experimentado
un gran desarrollo en las ltimas décadas. Existe mas de un
concepto para definir este campo de integraciéon tedrico
y procedimental: Public Health Genétics and Gendmica,
Community Medical Genetics. En nuestro medio no ex-
iste aiin una Gnica forma de denominar estos aspectos san-
itarios y socio-comunitarios de la Genética Médica. Los
términos son vagos, confusos y elipticos y a menudo se
superponen. Los profesionales relacionados a la Genética
Médica, la comunidad médica en general y la sociedad
no se ha apoderado atin plenamente de estos conceptos
y sus términos ligindolos plenamente a sus discursos y
practicas. No obstante estas limitaciones epistemologicas
en Argentina se ha avanzado enormemente en este campo
de la Salud Publica relacionado a la Genética Médica. Este
avance se traduce por la promulgacion de leyes, creacion
de redes de integracidn, capacitacién docente, etc. Este
simposio tiene como objetivo dar a conocer algunas de
estas experiencias logradas en nuestro pais a partir de la
toma de conciencia de la importancia de la genética en la

salud publica y el impacto en la mortalidad infantil.
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CAPACITACION EN GENETICA PARA
PROFESIONALES DE LA SALUD DEL PRIMER
NIVEL DE ATENCION

Barreiro CZ. Coordinadora Proyecto capacitacion en Genética para
APS FHG-SAP
e-mail: cbarreiro42@hotmail.com

El desarrollo econémico-social y el control de las in-
fecciones y la desnutricién infantil estin determinando un
aumento de la importancia relativa de las enfermedades
de origen genético y de los defectos congénitos en general
como causa de morbi-mortalidad en las sociedades mod-
ernas. Se describe estrategias de capacitacion en genética
que permitié en la provincia del Chaco la atencién pa-
cientes con anomalias congénitas. Chaco es una de las
10 provincias carente de servicios de genética. Objetivos:
Posibilitar la atencién en genética usando como recurso la
capacitacidn, formacién de docentes locales y replicacion
del modelo en otras provincias del pais. Materiales y mé-
todos: Construccidén de un marco logico. Relevamiento
del recurso humano y de conocimientos en genética.
Diseno e impresion de material educativo. Recepcion
de interconsultas. Resultados: Los profesionales de salud
aprendieron a reconocer factores de riesgo y dismorfias;
a través de seminarios con casos clinicos y experiencia en
consultorio docente. Traduciéndose en un incremento del
namero de interconsultas. Conclusiones: La educacion
como herramienta generd los primeros pasos para el cam-
bio socio-sanitario en el Chaco, los pacientes tienen acceso
a servicios locales para su atencion conectados al Hospital
Garrahan. Ha sido novedosa las actividades basadas en ca-
sos clinicos durante los seminarios;y la participacion de los
asistentes en practicas en consultorio docente. La capacit-

acidn se extendid a otras provincias del NOA y Patagonia.

REGISTRO NACIONAL DE ANOMALIAS
CONGENITAS (RENAC): OBJETIVOS,
FUNCIONAMIENTO Y ALCANCES.

Liascovich R. Centro Nacional de Genética Médica (ANLIS) y Programa
Red Nacional de Genética Médica, Ministerio de Salud, Argentina.
e-mail: rosaliascovich@hotmail.com

En Argentina la mortalidad infantil es 11,7 por mil y
las anomalias congénitas (AC), su segunda causa, explican
el 25% de estas defunciones.Varias acciones de prevencion
integran la agenda sanitaria (vacunacidn antirrubeolica,

fortificacion de la harina de trigo con acido félico, linea

de consulta sobre agentes teratogénicos, pesquisa neona-
tal de metabolopatias). Sin embargo, la ocurrencia de AC
en recién nacidos no se registraba sistematicamente en las
estadisticas oficiales. El Registro Nacional de Anomalias
Congénitas (RENAC) se cre6 en 2009 y sus principales
objetivos son producir conocimiento epidemioldgico so-
bre AC y detectar precozmente recién nacidos con AC
mayores para facilitar su atencién oportuna. Se inicié en
125 hospitales publicos con =1.000 partos anuales y la
cobertura actual es de 300.000 nacimientos/ano (75% del
sector publico y 40% del total). La recoleccién de datos
estd a cargo de neonatdlogos y se utiliza un foro on-line
para el envio de la informacidn y la interacciéon entre los
participantes. La coordinacién centraliza la codificacion,
analisis estadisticos y reportes periddicos. Fortalezas: alta
cobertura en el sector publico; simplicidad operativa; nor-
mas estandarizadas; codificacion a cargo de genetistas; uti-
lidad en el contexto clinico local. Debilidades: falta incor-
porar instituciones no publicas; no registra AC después del
alta ni en interrupciones del embarazo; posible sobreesti-
macidn de la prevalencia de AC detectadas prenatalmente
y derivadas a los hospitales con RENAC; s6lo registra fac-

tores de riesgo a través de investigaciones especiales.

REGISTRO NACIONAL DE ANOMALIAS
CONGENITAS (RENAC): OBJETIVOS,
FUNCIONAMIENTO Y ALCANCES.

Liascovich R. Centro Nacional de Genética Médica (ANLIS) y Programa
Red Nacional de Genética Médica, Ministerio de Salud, Argentina.
e-mail: rosaliascovich@hotmail.com

En Argentina la mortalidad infantil es 11,7 por mil y
las anomalias congénitas (AC), su segunda causa, explican
el 25% de estas defunciones.Varias acciones de prevencion
integran la agenda sanitaria (vacunacion antirrubedlica,
fortificacion de la harina de trigo con acido télico, linea
de consulta sobre agentes teratogénicos, pesquisa neona-
tal de metabolopatias). Sin embargo, la ocurrencia de AC
en recién nacidos no se registraba sistematicamente en las
estadisticas oficiales. El Registro Nacional de Anomalias
Congénitas (RENAC) se cred en 2009 y sus principales
objetivos son producir conocimiento epidemioldgico so-
bre AC y detectar precozmente recién nacidos con AC
mayores para facilitar su atencidén oportuna. Se inici6é en
125 hospitales ptblicos con =1.000 partos anuales y la

cobertura actual es de 300.000 nacimientos/ano (75% del
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sector publico y 40% del total). La recoleccién de datos
estd a cargo de neonatdlogos y se utiliza un foro on-line
para el envio de la informacidn y la interaccion entre los
participantes. La coordinacién centraliza la codificacion,
analisis estadisticos y reportes periddicos. Fortalezas: alta
cobertura en el sector pablico; simplicidad operativa; nor-
mas estandarizadas; codificacion a cargo de genetistas; uti-
lidad en el contexto clinico local. Debilidades: falta incor-
porar instituciones no publicas; no registra AC después del
alta ni en interrupciones del embarazo; posible sobreesti-
macibn de la prevalencia de AC detectadas prenatalmente
y derivadas a los hospitales con RENAC; s6lo registra fac-

tores de riesgo a través de investigaciones especiales.

EXPOSICION A AGENTES TERATOGENICOS: LA
LINEA SALUD FETAL.

Barbero P. Linea de Salud Fetal. Centro Nacional de Genética Médica.
Ministerio de Salud. Argentina.
e-mail: pablobarbero63@hotmail.com

Los agentes teratogénicos se definen como cualquier
sustancia, organismo o agente fisico que estando presente
durante el desarrollo embrionario o fetal, produce una
anomalia congénita en la descendencia. Incluyen medica-
mentos, drogas de abuso, radiaciones ionizantes, contami-
nantes, infecciones u otras enfermedades de la embarazada,
etc. Se estima que el 10% de los casos con anomalias con-
génitas responden a una causa teratogénica reconocida.
La Linea Salud Fetal es un servicio de informacién sobre
agentes teratogénicos que provee informacion actualizada
a profesionales de la salud y a la poblacion general sobre
los potenciales riesgos de este grupo de agentes. Los obje-
tivos de este servicio son: prevencién primaria de anom-
alias congénitas evitando la exposicién a factores de riesgo,
contribuir a tomar decisiones informadas sobre tratamien-
to en gestantes, prevenir abortos innecesarios de embara-
zos deseados y contribuir a la investigaciéon de los agentes
teratogénicos. La mayor parte de las consultas las realizan

las mismas pacientes siendo el motivo de consulta mas fre-

cuente la exposicidon a medicamentos. E1 75% de las con-
sultas ocurre en gestantes que se expusieron inadvertidam-
ente a un agente, situacién dada por la alta proporcién de
embarazos no planificados en nuestro pais. En conclusiéon
las anomalias congénitas de causa teratogénica son los mas
facilmente prevenibles, la Linea Salud Fetal representa una
herramienta en el area de la salud publica que contribuye

a la prevencidén primaria de estas patologias.

MORTALIDAD INFANTIL POR
MALFORMACIONES CONGENITAS EN AMERICA
DEL SUR: LOS CASOS DE ARGENTINA, BRASIL
Y CHILE

Bronberg RA. Area de Genética Médica y Poblacional, Seccion
Neonatologia, Hospital General de Agudos “Dr. José Maria Ramos
Mejia”
e-mail: rabronberg@intramed.net

En Argentina, Chile y Brasil nacieron entre 1998-2009
48.000.000 de ninos y fallecieron 130.000 por malforma-
ciones congénitas (MC), constituyendo estas la segunda
causa de mortalidad infantil (MI) (>27%). Se analiza en
estos paises la tendencia secular (TS) y la variacién espa-
cial de la MI por MC utilizando dos indicadores, la tasa
de MI por MC (TMIMC) vy el porcentaje de muertos
por MC (%MMC). La TMIMC promedio en Argentina,
Chile y Brasil fue de 3,39 2,97 y 2,56%0 respectivamente
y el %MMC promedio de 22,3 33,9 y 14,3%
tivamente. La TMIMC exhibi6é una TS negativa en Ar-
gentina (-0,0192) y Chile (-0,0165) y positiva en Brasil
(0,0154). E1 %MMC presentd una TS positiva en Argenti-
na (0,0216), Chile (0,0100) y Brasil (0,0552). Entre 2006~
2009 y 1998-2001 el riesgo de morir por una MC dis-
minuy6 en Argentina (14.1%) y Chile (13,5%) y aumentd

respec-

en Brasil (13,7%), mientras que morir con una malfor-
macidn en el conjunto de los fallecidos durante el primer
afio de vida aument6 en Argentina (17.9%), Chile (8.8%)
y Brasil (56,5%). En los 3 paises se observaron diferencias
interregionales de la TMIMC y del %MMC. El patréon
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de MI por MC difiere entre paises, en Argentina y Chile
la TMIMC disminuye y el % MMC aumenta, en Brasil
aumentan ambos indicadores. Los resultados alcanzados
dan cuenta de la importancia de profundizar el analisis e
interpretaciéon del comportamiento espacial y temporal de
la MI por MC en América del Sur a fin de contribuir a la
formulacién de politicas nacionales especificas en relacién
a la prevencidén de los defectos congénitos y disminucién

de la MI por MC.

INGENIERIA GENETICA Y MEJORAMIENTO DE
CULTIVOS

Coordinador: Castagnaro AP. Instituto de Tecnologia Agroindustrial
del Noroeste Argentino (ITANOA), Estaciéon Experimental
Agroindustrial Obispo Colombres (EEAOC) - Consejo Nacional de
Investigaciones Cientificas y Técnicas (CONICET), Avenida William
Cross 3150, Las Talitas, Tucuman, Argentina. CP: T4101XAC.
e-mail: atilio@eeaoc.org.ar.

Si se tiene en cuenta tanto la superficie cultivada como
el producto regional bruto (PRB) o cualquier otro indica-
dor socioecon6émico, los cultivos vegetales y sus agroin-
dustrias derivadas, mas importantes del noroeste argentino
son la cafla de azicar, los citricos y la soja. En el presente
simposio se exploran algunas de las aplicaciones mas rel-
evantes que ha tenido el reciente avance de la genética, la
biologia molecular y de sistemas, para contribuir con la
sostenibilidad social, ambiental, energética y econémica de

las mencionadas cadenas agroindustriales.

BIOTECHNOLOGICAL TOOLS: ISOLATION
AND CHARACTERIZATION OF INDUCIBLE AND
ROOT-SPECIFIC PROMOTERS FROM SOYBEAN

Weber RLM; L Pereira Dias; MH Bodanese-Zanettini. Programa de Pés-
Graduagio em Genética e Biologia Molecular. Universidade Federal do
Rio Grande do Sul, Porto Alegre, RS, Brasil.

e-mail: maria.zanettini@ufrgs.br

Promoters play a central role in the regulation of gene
expression, determining when, where and to what extent
a gene is expressed. Transgenic plants with a strong consti-
tutive expression of functional genes and/or transcription
factors often suffer from undesirable phenotypes. The use
of difterentially regulated promoters is drawing increas-
ing attention from research groups interested in control-
ling transgene expression in response to environmental
stimuli, wounding or in specific tissues. The aim of this
study is to isolate and characterize putative root-specific
and drought-inducible promoters from soybean. Four
genes expressed predominantly in roots and five genes in-
duced by drought-stress were identified. The expression
profile of the five genes related to drought stress was ana-
lyzed in a highly sensitive and a slightly sensitive soybean
cultivar submitted to dehydration stress. The coding se-
quences of the putative root-specific and inducible genes
were aligned to the soybean genome and about 1000 to
2000 bp upstream of the start codon were used for prim-
ers design. In silico analysis showed that cis-elements related
to root-specific expression and involved in different stress
responses were identified in the putative root-specific and
drought-induced studied promoters, respectively. To ana-
lyze their activities, the promoters were subcloned into
pCAMBIA1300 vectors upstream of the GUS reporter
gene. Agrobacterium rhizogenes containing the recombinant
plasmids were used to induce transformed hairy roots in
soybean. Preliminary results have shown that three root-
specific promoters directed GUS expression in stably-
transformed soybean hairy roots. Tobacco and soybean
transformation experiments are being carried out in or-
der to confirm the predominant root gene expression in
complete transgenic plants. Our expectation is that, in the
future, these promoters could be used for soybean genetic

engineering.
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THE NATURE AND ORIGIN OF SWEET ORANGE
AND OTHER CITRUS TYPES ARE REVEALED
BY COMPARATIVE GENOME SEQUENCE
ANALYSES

Gmitter FG Jr. University of Florida. Citrus Research and Education
Center. Lake Alfred, FL 33809 USA

The
(ICGCQ) collaboratively produced and analyzed full ge-

International  Citrus Genome Consortium
nome sequences of several important citrus cultivar types,
including mandarins (Citrus reticulata: haploid and dip-
loid Clementine, Ponkan, Willowleaf, and W. Murcott),
pummelos (Citrus maxima: Chandler and Siamese Sweet),
Ridge Pineapple sweet orange (Citrus sinensis), and sour
orange (Citrus aurantium). The haploid Clementine se-
quence was the first high quality reference citrus genome
to be made publicly available, followed shortly thereafter
by the diploid Ridge Pineapple sweet orange (http://
www.phytozome.net). Previously, the binomials for these
“species” were as indicated above, and certain assumptions
regarding their origins and taxonomic relationships were
commonly accepted by the citrus genetics community.
However, comparative analyses of these genome sequenc-
es revealed the true underlying nature of their origins and
taxonomic relationships. The genomes of the two ances-
tral species, C. reticulata and C. maxima, were able to be
deduced. The interspecific introgressions of these species
into sweet and sour oranges, as well as in several mandarin
cultivars that might have been considered representatives
of C. reticulata, were revealed. Finally, a model explaining
the origin of sweet orange, the most widely grown citrus
type globally, was derived. The implications of these find-
ings on the future course of citrus genetic improvement

will be presented.

TRANSFORMACION GENETICA DE CANA DE
AZUCAR: ESTRATEGIAS PARA APLICACION
PRACTICA

Welin B. Seccién Biotecnologia de la Estacién Experimental
Agroindustrial Obispo Colombres (EEAOC), Av. William Cross 3150,
CP: T4101XAC, Las Talitas, Tucuman, Argentina.

e-mail: bwelin@gmail.com

Transformacién genética es una muy poderosa her-
ramienta para mejorar la productividad en un cultivo,
permitiendo uso de material genética sin la necesidad de
cruces sexuales. Los beneficios de la tecnologia han sido
mostrados en los cultivos soja y maiz entre otros y esto ha
generado mucho interés para desarrollar variedades GM
por parte del sector productivo en cafa de azicar. Sin em-
bargo, cana de azicar tiene un genoma altamente comple-
jo de alopoliploidia y anueploidia y con relativamente alta
frecuencia de variacién somaclonal durante cultivacién in
vitro. Ademas, es una especie muy recalcitrante a la trans-
formacion genética lo que significa una necesidad de de-
sarrollar un sistema de transformacion y regeneraciéon de
tejido vegetal robusto y reproducible para lograr obtener
lineas transformadas con las mismas caracteristicas de la
linea madre.

La Seccion de Biotecnologia de la EEAOC ha traba-
jado fuertemente en los tltimos 7 afos para desarrollar la
tecnologia de transformacidn genética en cafa de azlcar.
Hemos desarrollado un sistema de transformacién basado
en biobalistica de callos y subsecuente regeneracion de
tejido vegetal en diferentes variedades comerciales de la
EEAOC. En los Gltimos anos hemos estudiado el compor-
tamiento agrondmico e industrial de lineas transformadas
en ensayos de campo y estamos desarrollando un sistema
de marcadores moleculares para una evaluacion genética

rapida y barata.
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DESARROLLO DE ESTRATEGIAS GENOMICAS Y
POST-GENOMICAS PARA EL MEJORAMIENTO
ASISTIDO DEL GIRASOL.

Heinz R, N Paniego. Instituto de Biotecnologia, CICVyA, INTA Castelar,
Buenos Aires, Argentina.
e-mail: rtheinz@cnia.inta.gov.ar

La integracién de estrategias derivadas de la genomi-
ca, transcriptémica, metabolémica y bioinformatica per-
mite desarrollar herramientas Gtiles para su utilizaciéon en
el mejoramiento asistido. Entre los factores que limitan la
produccidn del cultivo de girasol, se destacan la senescen-
cia foliar prematura y los estreses bidticos y abidticos. Entre
estos Gltimos, la tolerancia a estrés hidrico y la resistencia
al patégeno  Sclerotinia sclerotiorium, constituyen caracteres
claves para los programas de mejoramiento del cultivo. En
este trabajo se presentaran las estrategias genémicas abor-
dadas para la identificaciéon de genes candidatos, alelos y
QTL asociados a dichos caracteres. Estas estrategias in-
cluyen el desarrollo y adopcion de tecnologia genotipifi-
cacidon de mediano a alto desempenio, el mapeo de QTL
sobre poblaciones biparentales, el mapeo por asociacidén
en poblaciones de base genética diversa, la identificacién
de cambios concertados de perfiles transcripcionales y
metabodlicos en genotipos contrastantes y/o en distintas
condiciones de cultivo o en distintos estadios de desar-
rollo y la caracterizacién funcional de genes candidatos
asociados al proceso de senescencia y la defensa a patdge-
nos. Se ejemplificaran aplicaciones de un microarreglo de
oligonucledtidos de alta densidad desarrollado localmente
para analisis de expresién concertada y su integracioén con
perfiles metabolicos para esclarecer los mecanismos de
regulacién involucrados en los sistemas en estudio y for-
talecer la seleccidon de genes candidatos robustos para el

desarrollo ulterior de marcadores funcionales.

PLATAFORMAS AUTOMATICAS DE
FENOTIPADO: UNA NUEVA HERRAMIENTA
PARA EL MEJORAMIENTO GENETICO
VEGETAL

Aguirrezabal L; L Velazquez, L Peirone, I Alberdi, G Pereyra Irujo.
Laboratorio de Fisiologia Vegetal, Unidad Integrada Balcarce INTA -
Facultad de Ciencias Agrarias, Universidad Nacional de Mar del Plata.
e-mail: laguirrezabal@balcarce.inta.gov.ar

Se presentan ejemplos de automatizacion de la eval-
uaciéon fenotipica de respuestas al déficit hidrico en el
marco de estudios de las bases genéticas de la tolerancia a
la sequia en soja y girasol. Se utilizé una plataforma que
automatiza la imposicién y control del déficit hidrico del
suelo y la medicion de la transpiracion y el crecimiento
de las plantas. En soja, se cuantifico la tolerancia a sequia
en distintos genotipos con el objetivo de seleccionar pa-
rentales para poblaciones de mapeo, en los cuales se buscod
identificar los mecanismos fisiologicos subyacentes a la
tolerancia. Mediciones horarias de transpiraciéon duran-
te el periodo luminoso y oscuro mostraron una menor
conductancia estomatica nocturna en el genotipo toler-
ante, caracter asociado a una mayor eficiencia de uso de
agua. En girasol, se investigd la eficiencia de uso de agua
(EUA) bajo condiciones sin limitaciones hidricas y bajo
déficit hidrico en una poblacién de lineas recombinantes
endocriadas derivadas de un cruzamiento entre genotipos
con respuesta contrastante a sequia. Se identificaron dos
QTL asociados significativamente con la EUA bajo sequia,
que no estuvieron asociados a la EUA en plantas bien re-
gadas. Una mayor EUA se asocid con una tasa menor de
transpiraciéon por unidad de area foliar y no con la bio-
masa aérea (mediciones que pueden ser estimadas por la
plataforma de forma no destructiva). Esta plataforma au-
tomatica facilité y permitié realizar con mayor precisiéon
la evaluacion fenotipica de los caracteres medidos, obte-
niendo informacién til para programas de mejoramiento

genético.

GENETICA CARDIOVASCULAR

Coordinador: Aranda EI. Centro Nacional de Genética Médica -
A.N.L.I.S.— Dr. C. Malbran
e-mail: eiaranda@infovia.com.ar

Las enfermedades no transmisibles constituyen la prin-
cipal causa de mortalidad y morbilidad en los paises in-

dustrializados y un problema de rapido crecimiento en los
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paises en vias de desarrollo. Argentina ocupa el cuarto lugar
en el continente americano en mortalidad cardiovascular.
Desde el punto de vista de la genética, las enfermedades
cardiovasculares (EC) son en su mayoria el resultado de
interacciones complejas entre factores genéticos y factores
ambientales y se clasifican como enfermedades multifac-
toriales de origen poligénico, mientras que una minoria
responde a un origen monogénico. El origen, la preven-
cién y el tratamiento de las EC reconocen su caracter
multifactorial. Es importante resaltar que en general las
caracteristicas genéticas tienen un rol mas importante en
las manifestaciones mas tempranas de las EC. Comprender
el rol de los genes involucrados permitira mejorar nuestro
conocimiento sobre su etiologia y facilitar la identificacién
temprana de individuos con riesgo aumentado de EC,
predecir su grado de progresion, su severidad y también su
prevencién y/o tratamiento. El cardcter multifactorial de
esta tematica nos obliga a considerar aspectos mas amplios
que contemplan la interaccidon epigenética y el ambiente,
y apuntan a una medicina gendmica y personalizada. En
este sentido, la Farmacogenética y la Nutrigenémica son
una nueva rama de la ciencia que impacta con mucha

fuerza sobre esta tematica.

FARMACOGENETICA DE DROGAS UTILIZADAS
EN EL TRATAMIENTO DE LA DISLIPEMIAS O
COAGULACION.

Polisecki E. Boston Heart Diagnostics, Massachusetts USA
e-mail: epolisecki@bostonheartdx.com

Aproximadamente uno de cada tres pacientes no re-
sponde correctamente a cualquier terapia farmacologica
prescrita. Los ingresos hospitalarios debido a reacciones
adversas por firmacos representan entre el 2 y 6 %. La
farmacogenética estudia las bases genéticas de las diferen-
cias interindividuales en la respuesta a firmacos, con el fin
de desarrollar una terapia mas eficaz y segura, reduciendo
los costos, y por tanto mejorando la calidad asistencial. Las
enfermedades cardiovasculares es una de las principales
causa de muerte en el mundo. Diversos estudios muestran
que los efectos adversos y/o respuesta eficaz a drogas car-
diovasculares estan afectados por variaciones en genes que
codifican enzimas que metabolizan la droga, transportado-
res (farmacocinética) o el blanco de accién (farmacodin-

amia). Las tres areas terapéuticas relacionadas a las enfer-

medades cardiovasculares donde la farmacogen6mica ya se
esta utilizando con relevancia clinica son: anticoagulantes
(warfarina), antiplaquetarios (clopidogrel) e hipocolester-
olémicos (estatinas). Con respecto a los dos primeros gru-
pos, sus fichas técnicas han sido actualizadas con la adicion
de recomendaciones de anilisis genéticos. La FDA (Food
and Drug Administration) ya ha aprobado tests farmacogené-
ticos disponibles comercialmente, que detectan las variac-
iones genéticas del paciente antes de recetar la droga. El
descubrimiento de la farmacogendémica y la informacién
que suministra en relacién con el manejo de la enferme-
dad cardiovascular constituye un avance considerable en
el tratamiento de esta enfermedad de alta prevalencia y

mortalidad

GENETICA Y EPIGENETICA DEL SINDROME
METABOLICO.

Pirola CJ. FAHA, FASHG. Departamento de Genética y Biologia
Molecular de Enfermedades Complejas. Instituto de Investigaciones
Médicas A Lanari-IDIM. Universidad de Buenos Aires-CONICET,
Buenos Aires, Argentina.

e-mail: cpirola@ciudad.com.ar

El Sindrome Metabdlico (SM) es un riesgo prevalente
de enfermedad cardiovascular y diabetes tipo 2 (T2D).
Aunque la definicién del fenotipo sea imprecisa, el SM
incluye enfermedades como la T2D, dislipidemias, obesi-
dad central e hipertension arterial, ademas de un estado
proinflamatorio y protrombético, poliquistosis ovarica y
esteatosis hepatica. La Genética de estas enfermedades es
compleja y varia en un espectro desde formas monogéni-
cas y sindromicas, usualmente raras, a la(s) mas comun(es)
forma(s) poligénica(s) y multifactoril(es). Raramente paci-
entes con una enfermedad mendeliana, como obesidad por
mutaciones en el MC4R y el PPARG expresan el cluster
de anormalidades del SM. Los modelos animales a través
de la genémica comparativa pueden proveer un mapa de
regiones gendémicas candidatas. Por ej: se han encontrado
mias de 26 regiones cromosdmicas con genes asociados a
hipertension y otras tantas a obesidad y T2D. Ademas, es-
tudios de nuestro y otros grupos en humanos utilizando
genes candidatos o escaneo del genoma completo (GWAS)
indican que variantes comunes de genes como TNFa,
ADRB3, SLC6A4, INSIG2, GAD2, CLOCK, FTO es-
tan asociadas al desarrollo del SM. Aunque los GWAS han

provisto de una lista de varios cientos de genes posible-
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mente asociados a componentes del SM, esta puede ser
tamizada usando herramientas bioinformaticas. Siguiendo
esta aproximacidén nosotros encontramos que variantes
comunes del HNF4A y el IGF1R estan asociadas a T2D
y resistencia a insulina e hipertensién arterial, respectiva-
mente. Finalmente, las caracteristicas epigenéticas como la
estructura de la cromatina regulada por la metilacion del
DNA y modificaciones covalentes de las histonas pueden
jugar un papel en el desarrollo del SM, lo cual es bien
conocido para el Cancer. Las modificaciones epigenéticas
pueden transferirse a través de generaciones y depender de
influencias ambientales como la dieta y el cuidado perina-
tal. Luego, las modificaciones epigenéticas son candidatas
ideales para explicar la conocida relacién entre el creci-
miento fetal y el desarrollo de SM en la adultez, la hiptesis
de Barker. Nosotros hemos encontrado que la metilacion
del DNA en la regién promotora de genes importantes en
la biogénesis mitocondrial como PPARGC1A and Tfam
esta relacionado al indice de masa corporal de la madre en
neonatos y la resistencia a insulina en adolescentes. Lo que
es coherente con una disminucién del DNA mitocondrial
en ambos extremos del crecimiento fetal (neonatos de
bajo o alto peso para su edad gestacional) o adolescentes
con insulino resistencia. Como con muchas enfermedades
complejas es prematuro proponer tests genéticos para su
diagnéstico (por lo menos para las formas poligénicas u
multifactoriales) y su tratamiento. Sin embargo, el papel en
el desarrollo del SM de genes como SLC6A4, PPARa y
PPARg cuyos productos son el blanco de drogas aprobadas
puede sugerir nuevas vias de tratamiento farmacoldgico

del SM y reforzar las recomendaciones de cambios en los
habitos de vida.

GENETICA DE LA HIPERCOLESTEROLEMIA
FAMILIAR

Bafiares VG. Centro Nacional de Genética Médica
e-mail: vgbaniares@hotmail.com

La Hipercolesterolemia Familiar (HF) es un desorden
del metabolismo lipoproteico con niveles elevados de
colesterol de lipoproteina de alta densidad, aterosclerosis
prematura y riesgo alto de enfermedad cardiovascular tem-
prana. Su frecuencia es de 1/500 y su herencia autosémica
dominante. Se origina por variaciones genéticas en el re-
ceptor de las lipoproteinas de baja densidad (RLDL), apo-
proteina B (APOB) y proproteina convertasa subtilisin/

kexin tipo 9 (PCSK9Y). Los afectados necesitan estatinas
potentes, dosis altas, terapias combinadas y estin emer-
giendo nuevas estrategias terapéuticas de accidn especifica.
El LDLR concentra la mayor parte de las variantes gené-
ticas, 70-80%, 5,5% en APOB, 1,5% en PSCK9 y en un
15% no se identifica ningin cambio. La gran diversidad de
mutaciones, mas de 1600 en RLDL, hace que los métodos
de secuenciacién directa sean los mas empleados junto con
la técnica de multiplex ligation-probe amplifiation para detec-
tar inserciones/deleciones (5%), técnicas sensitivas y espe-
cificas pero costosas y laboriosas. También hay microarrays
pero se limitan a un grupo de mutaciones y son costosos.
Hoy ya se propone la secuenciacion de Gltima generacidon
para la HE Los paneles de expertos remarcan la importan-
cia de la identificacién temprana, un tratamiento agresivo
y el screening de los familiares en primer grado con el fin
de prevenir las complicaciones y es el analisis genético el

que permite su deteccién temprana.

VARIANTES GENETICAS EN EL SISTEMA
ENDOTELIAL E HIPERTENSION SENSIBLE A LA
SAL: EL ESTUDIO GENSALT

Defagé MD. Centro de Excelencia en Salud Cardiovascular para el
Cono Sur, Instituto de Efectividad Clinica y Sanitaria, Buenos Aires,
Argentina. Universidad Nacional de Cérdoba, Facultad de Ciencias
Médicas, Escuela de Nutricion, Cérdoba, Argentina

e-mail: danieladefago@hotmail.com

Se examiné la asociacién entre las variantes genéticas
comunes de 14 genes candidatos del sistema endotelial y
la presion arterial (PA) sensible a la sal. Participaron en
la intervencion dietética 1.906 participantes del estudio
GenSalt. Se realizaron 7 dias de dieta baja en sodio seguido
de una intervencién de alto contenido de sodio durante
7 dias. Se realizaron mediciones de la PA al inicio y al
final de cada periodo de intervencién. La respuesta de la
presion arterial sistolica (PAS) y la presion arterial media
(PAM) a la dieta con bajo sodio disminuy6 con el nimero
alelos G rs11161637 del gen DDAHI1. Los participantes
con genotipos A/A, A/G y G/G tuvieron respuestas de
PAS de -6.20, -5,38 y -4,02 mm Hg, respectivamente, y
de PAM de -4.08, -3,43 y -2,45 mm Hg, respectivamente.
La respuesta de la PA diastélica (PAD) y la PAM al bajo
sodio aumentd con cada copia del alelo C 152239153 del
gen VWE Para genotipos T/T, T/C y C/C, las respuestas
de PAD fueron -2.13, -3,09 y -3,38 mm Hg, respectiva-
mente, y las de PAM fueron -3.13,-4.08 y -4,43 mm Hg,

respectivamente. Se observo una relacion inversa entre la
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variante rs2838944 del gen COL18A1 vy las respuestas de
PAD y PAM en ingesta lata de sodio. Entre los partici-
pantes con los genotipos G/G, G/A y A/A las respuestas
de PAD fueron 1,83, 0,65 y -1,03 mm Hg, respectiva-
mente, y las respuestas PAM fueron 2,78, 1,72 y -0,04 mm
Hg, respectivamente.

Los resultados obtenidos respaldan el rol de los genes
del sistema endotelial DDAH1,VWF y COL18A1, en la

sensibilidad a la sal.

CANA DE AZUCAR, CULTIVO DE IMPORTANCIA
PARA EL NOA.

Coordinador: Castagnaro AP. Instituto de Tecnologia Agroindustrial del
Noroeste Argentino (ITANOA), Estacion Experimental Agroindustrial
Obispo Colombres (EEAOC) - Consejo Nacional de Investigaciones
Cientificas y Técnicas (CONICET), Avenida William Cross 3150, Las
Talitas, Tucuman, Argentina. CP: T4101XAC.

e-mail: atilio@eeaoc.org.ar.

La agroindustria azucarera que en la actualidad se
proyecta ademas hacia la bioenergia con la produccién de
alcohol combustible y de electricidad, es la industria “pesa-
da” mas antigua del pais y tiene al Noroeste Argentino
como la regiéon donde ha alcanzado su maximo desarrollo.
Sélo en Tucuman, que contribuye con alrededor del 60%
de la produccidn de aztcar de Argentina, hay 15 fabricas y
mas de 5.500 agricultores que cultivan unas 244.000 Ha,
lo que pone en relieve la importancia social que tiene esta
agroindustria en la regién. En este contexto, el presente
simposio muestra los avances tecnologicos desarrollados a
partir de la genética, que han tenido o pueden tener un

mayor impacto productivo.

MEJORAMIENTO GENETICO DE LA CANA
DE AZUCAR, UN CULTIVO DE IMPORTANCIA
ESTRATEGICA REGIONAL

Cuenya MI. Estacién Experimental Agroindustrial Obispo Colombres,
Tucumén
e-mail: micuenya@eeaoc.org.ar

La agroindustria derivada del cultivo de la cana de aza-
car constituye una actividad de gran importancia socio-
econémica para las provincias de Tucuman, Jujuy y Salta.
Esta agroindustria, tradicionalmente productora de azicar,
posee una perspectiva futura de generacion de energia, en
niveles crecientes, y de otros bioproductos, por lo cual, la

cana de azGcar se perfila como un cultivo de significa-

tiva importancia estratégica regional. Dentro del contexto
agricola, las variedades genéticamente mejoradas, consti-
tuyen la tecnologia clave para incrementar la productivi-
dad del cultivo. En este trabajo se describen los proced-
imientos utilizados dentro del Programa de Mejoramiento
Genético de la Cana de AztGcar (PMGCA) de la Estaciéon
Experimental Agroindustrial Obispo Colombres (EEA-
OC, Tucuman) para la obtencion de nuevas variedades. La
cana de azicar es un cultivo de reproduccién agamica y
posee una alta complejidad genética con fendémenos de
poliploidia, aneuploidia y aloploidia. Se plantea, en con-
secuencia, las dificultades para alcanzar las diferentes me-
tas propuestas. Se presentan los objetivos especificos y las
problematicas propias del PMGCA, situado en una region
subtropical con ocurrencia de heladas tempranas. Se detal-
lan las distintas fases de las dos grandes areas del proceso
de mejora: generacion de variabilidad genética (a partir de
induccién de floracidn, cruzamientos dirigidos y obten-
cion de poblaciones originales) y seleccion de genotipos
superiores a través de diferentes etapas de seleccién clonal.
Se presentan los Gltimos logros alcanzados por el PMGCA
de la EEAOC.

NUEVOS DESAFIOS PARA LOS PROGRAMAS
DE MEJORAMIENTO GENETICO DE CANA DE
AZUCAR

Sopena RA. INTA EEA Famailld — Tucumén, Argentina

e-mail: rasopena@correo.inta.gov.ar

Una de las tecnologias mas eficaces para garantizar la
competitividad de la agroindustria sucroalcoholera es el
desarrollo de nuevos cultivares. La novedad genética ap-
ropiada, es una tecnologia inclusiva, que puede contribuir
a la mejora de la produccidén de todos los estratos de pro-
ductores. Los componentes productivos y de calidad suje-
tos de mejora en cana de azicar, responden a los objetivos
de incrementar la productividad (rendimientos por unidad
de area), la calidad de la materia prima a procesar (con-
tenidos sacarinos y valor energético), resistencias a factores
bidticos y abidticos incidentes, asociados con la calidad de
los productos y la estabilidad de las cosechas. La expansion
de la frontera agricola en regiones no tradicionales y hacia
nuevos ambientes, obliga a la necesidad de revisar aspectos
de adaptabilidad, estabilidad productiva y riesgos potencia-
les, derivados del estrés ambiental. Por otra parte, la adop-
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cidén masiva de nuevas practicas de manejo genera una
modificacién en los equilibrios de los sistemas producti-
vos, instalando problemas de susceptibilidad y vulnerabili-
dad ante plagas y enfermedades. Las demandas de biocom-
bustibles y de generacidn de energia, utilizando como base
la cafia de azicar y los derivados de su biomasa, instala el
desafio de replantear nuevos criterios selectivos y propon-
er otras alternativas en las estrategias del mejoramiento.
El uso de disciplinas como la eco fisiologia y la biologia
molecular, deberan acompafiar fuertemente los procesos
de mejora, sobre la base de esfuerzos conjuntos y enfoques
integrados, para lograr un ripido aprovechamiento de los

avances que se obtengan en las disciplinas mencionadas.

DEVELOPMENT OF A CHLOROPLAST
TRANSFORMATION SYSTEM FOR SUGARCANE

Wayllace N'; Ruf S*; Serino G*; Bock R* * Chacra Experimental Agricola
Santa Rosa, Salta, Argentina * Max Planck Institute for Molecular Plant
Physiology, Potsdam-Golm, Germany

e-mail: nwayllace@chacraexperimental.org

Increased industrial use of sugarcane (Saccharum spp.)
for food and bioenergy has led to considerable improve-
ments in its genetic transformation, which allowed the
development of not only pest- and herbicide-resistant
lines but also lines expressing high-value bioproducts and
biopolymers. However, the economic benefits of using
inexpensive transgenic plant systems for the production
of industrial proteins could be offset by several problems
coming from nuclear transformation. The development of
technologies to engineer the chloroplast genome opened
up the possibility to target transgenes to the plastid ge-
nome by chloroplast transformation. These technologies
offer a great potential for the biotechnology of the future
and a number of most attractive advantages over conven-
tional transgenic plants, such as (1) high levels of trans-
gene expression and foreign protein accumulation; (2) the
possibility of expressing multiple transgenes as operons
(“transgene stacking”); (3) absence of position eftects in
plastids; (4) absence of epigenetic eftects (gene silencing);
and (5) transgene containment (absence of pollen trans-
mission of transgenes). We report here the development of
improved in vitro culture techniques to maximize regen-
eration, a protocol for conducting repeated cycles of re-
generation under selection, an efficient selection protocols

suitable for chloroplast transformation for three suitable

selection agents: streptomycin, kanamycin and geneticin,
a complete set of plastid transformation vectors. Finally,
a large-scale chloroplast transformation experiments are

discussed.

PRODUCCION DE “CANA SEMILLA” DE ALTA
CALIDAD EN LA EEAOC, AL SERVICIO DEL
SECTOR PRODUCTIVO

Perera MF. Instituto de Tecnologia Agroindustrial del Noroeste
Argentino (ITA-NOA), Estaciéon Experimental Agroindustrial Obispo
Colombres (EEAOC) - Consejo Nacional de Investigaciones Cientificas
y Técnicas (CONICET), Avenida William Cross 3150, Las Talitas,
Tucuman, Argentina. CP: T4101XAC.

e-mail: franciscaperera@eeaoc.org.ar

En el ano 2001, la Estacion Experimental Agroindus-
trial Obispo Colombres (EEAOC) puso en marcha el
Proyecto Vitroplantas mediante el cual se producen anual-
mente alrededor de 100.000 plantines saneados de las prin-
cipales variedades de cafa de azticar en Tucuman y clones
promisorios aportados por el Programa de Mejoramiento
Genético de la EEAOC. Estos plantines, o vitroplantas, se
obtienen en laboratorio mediante la técnica de cultivo in
vitro de meristemas y micropropagacioén. El proyecto con-
sta de tres etapas: 1) micropropagacion en laboratorio, 2)
crianza y aclimatacién en invernadero y 3) multiplicacion
a campo. La primera etapa se realiza mediante protoco-
los optimizados para cada genotipo e incluye 4 diferentes
etapas: preparacion del material vegetal de partida, estab-
lecimiento del cultivo in vitro, multiplicacién y enraiza-
miento. Posteriormente los plantines son sometidos a un
proceso de aclimatacidon ex vitro en invernadero para luego
multiplicarlos a campo en 3 diferentes categorias de semil-
leros (Basico (SB), registrados (SR) y certificados (SC)). La
simiente producida se emplea para realizar las plantaciones
comerciales. Dentro del proceso es fundamental garantizar
el Optimo estado sanitario de los plantines asi como su
pureza genética. La evaluacidn sanitaria de las principales
enfermedades (raquitismo de la cafia soca, escaldadura de
la hoja y mosaico de la cafia de aztcar) se lleva a cabo
en la etapa de multiplicacion. La evaluacién de la variac-
16n somaclonal para asegurar la pureza genética, se realiza
mediante el uso de marcadores moleculares en la etapa
de aclimatacion. La ejecucion del proyecto Vitroplantas ha
contribuido a solucionar una problematica concreta e im-
portante de la produccién como lo es la calidad de la “cana
semilla” mejorando notablemente el estado sanitario de los

canaverales de Tucuman.
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FORO LEGUMBRES

Proyecto Nacional de Legumbres: Una red de
investigacion Nacional.

Susana Garcia Medina (Ing. Agr.) INTA EEA Salta. Argentina.

e-mail: agarcia@correo.inta.gov.ar

El Proyecto Nacional de Legumbres-2013 tiene el ob-
jetivo general de generar y transferir tecnologias para la
produccidén de legumbres, poroto para grano seco y chau-
cha, garbanzo, arveja y lenteja, con calidad comercial dife-
renciada, a través de la ampliacion de la diversidad gené-
tica y de la innovacién hacia un manejo sustentable, para
mejorar la competitividad con sostenibilidad y equidad
social en los territorios. La investigacién se enmarca en
dos médulos: uno, poroto para grano seco y para chau-
cha, y otro, legumbres de invierno, garbanzo, arveja y len-
teja; con tres objetivos especificos: obtener, evaluar y/o
difundir a nivel nacional nuevas lineas y variedades con
adaptacion a los territorios y tolerancia a factores bidti-
cos y abidticos; desarrollar y difundir tecnologias para el
manejo sustentable de los cultivos y técnicas para el con-
trol integrado de plagas; y desarrollar y difundir normas
de calidad para la produccion y procesamiento de granos
y la diferenciacién para los mercados, tanto interno como
de exportacion. La estrategia de Investigacion y Desarrollo
comprende el abordaje de las actividades segin mddulo,
desde varias Unidades de INTA, sus AERs y de Universi-
dades, potenciando las legumbres de invierno en la region
Central y Pampeana. Los Proyectos R egionales Territoria-
les de INTA en Salta, Jujuy, Tucuman, Mendoza, Cordoba,
Santa Fe y Entre Rios articulan para desarrollar y/o aplicar
las tecnologias. Las Estaciones Experimentales e Institutos
de INTA involucrados son EEA Salta, Yuto, Famailla, Oli-
veros, Manfredi; IIAC, IPAVE, IMYZA, IGEAF; UNSa,
UN]Ju, UBA, UNCu, UNC, UNL, UNR, UNNOBA.
Todo esto conforma una Red de investigacién Nacional

con desarrollo y aplicacion territorial.

Mejoramiento del cultivo de garbanzo
(Cicer arietinum L.) en Argentina: avances y
perspectivas.

Allende M.]. y Carreras J. Facultad de Ciencias Agropecuarias,
Universidad Nacional de Cérdoba. Argentina.
e-mail: allendemariajose@hotmail.com

En la década del 60 y 70, en la provincia de Cordoba se

producian 5000 ha de garbanzo con rendimiento por de-

bajo de la media mundial lo que motivé iniciar el proyecto
de mejora del cultivo. El mejoramiento genético se inicid
con la exploracién de la variabilidad existente en la po-
blacion Sauco donde se efectud seleccion y evaluaciones
en ECR en Cordoba, Salta y Tucuman. Se obtuvo, en 1991,
el cultivar Chafaritos S-156. El cruzamiento entre la linea
selecta S-159 y una poblaciéon Mexicana, por crianza ma-
sal y genealogica se logré Nortefio. Con la investigacion
basica y aplicada se generaron numerosas lineas de accion.
Mediante el trabajo interdisciplinario se estudiaron facto-
res adversos y benéficos que producen modificaciones en
el cultivo como: Fusarium sp. ¢ insectos que dafnan el grano
almacenado, simbiosis con Rhizobium sp.y la asociacion de
insectos parasitoides con insectos que danan el cultivo. Se
estd trabajando con lineas endocriadas de la Universidad
de Coérdoba-Espana, tipo desi, donde se destacan lineas
sobresalientes por rendimiento, arquitectura de cultivo y
resistencias a factores bioticos y abioticos. En 2012, en tra-
bajo conjunto con INTA Salta se han inscripto 2 nuevos
cultivares Kiara UNC-INTA y Felipe UNC-INTA. Actu-
almente se cuenta con 12 lineas tipo Mexicano en ECR
en etapa de descripcion. Con la aparicion de Ascochyta ra-
bie se gestiond ante ICARDA tres ensayos con resistencia
multiple en germoplasma tipo Kabuli. A partir de este afio
se Inician nuevos proyectos y otros continian, en conjunto
con UNSa, UNC, INTA Cerrillos y Manfredi.

Aportes al mejoramiento genético de
Legumbres. Mejoramiento genético en arvejay
lenteja.

Sterner I. Ronalb SRL. Alvarez. Argentina.
e-mail: ingrid@ronalb.com.ar

Abordar el mejoramiento de arvejas y lentejas en un
Congreso de Genética y en el marco de un foro que retine
a representantes de diferentes sectores vinculados con la
produccidn, requiere que se abarquen tanto los temas pro-
pios del manejo genético de las especies, como otros mas
practicos que tienen que ver con el entorno actual y re-
gional en el cual se desarrolla la produccién.

Por tal motivo se expondra un repaso rapido de algunas
de las técnicas que se aplican para la mejora genética de es-
tos cultivos, se mencionaran los principales logros alcanza-
dos y, por ultimo, se delinearan algunos desafios que, como

comunidad, se deberian encarar si decidimos avanzar en
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este tema. Estos desafios convocan a los profesionales de
la genética para que, disponiendo de técnicas tradicionales
o modernas, logren los objetivos que los productores y
consumidores demandan a estos actores, para que sepan
sugerir las mejoras necesarias, y a las autoridades para que
impongan un marco regulatorio que incentive el progreso,
aliente la inversion en desarrollo de nuevos materiales y

estimule el uso de tecnologia apropiada.

Mejoramiento Genético de Poroto.
Maggio M.E. INTA EEA Salta.

e-mail: memaggio@correo.inta.gov.ar

El poroto comtn (Phaseolus vulgaris L.) es una especie
nativa de América y constituye la principal fuente de pro-
teinas para la alimentacién humana en numerosos paises
de América Latina y Africa. La produccién en la Repabli-
ca Argentina alcanz6 un promedio de 333.271 toneladas
(2006-2012) siendo su principal destino la exportacién. El
cultivo se realiza tradicionalmente en el NOA (Noroeste
Argentino) con una superficie promedio de 252.068 ha
(2001-2013). E1 96 % de dicha superficie corresponde a las
provincias de Salta y Jujuy. La generacién de variedades
mejoradas se realiza en la region desde las instituciones
publicas vinculadas al sector agropecuario. Los objetivos
propuestos en esta disciplina a lo largo del tiempo debi-
eron acompanar el crecimiento del drea sembrada hacia
zonas agro-climaticas heterogéneas; que determinaron
en cada caso la importancia relativa de factores bidticos
(plagas y enfermedades) y abidticos (stress hidrico y altas
temperaturas) limitantes del cultivo; la adopcién de nuevas
tecnologias por parte del productor y las cualidades de
grano requeridas por los mercados. Nuevos desafios y nue-
vas herramientas estan disponibles para continuar con esta
labor que requiere un enfoque integral que incluye dis-
ciplinas relacionadas y complementarias al mejoramiento
genético. Generar y mantener ambitos de interaccidon
continua entre todos los eslabones de la cadena produc-
tiva del poroto resultan muy importantes para mejorar la
eficiencia en el trabajo y garantizar la utilidad de los resul-

tados alcanzados.
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FORO FRUTALES

Desafios de la Fruticultura Argentina.

Sanchez E. EEA INTA Balcarce. Argentina.
e-mail: esanchez@correo.inta.gov.ar

Nuestro pais es un importante productor y exportador
de frutas frescas y jugos concentrados. La Fruticultura Ar-
gentina, gracias a su diversidad de climas, se extiende de
sur a norte y de este a oeste ocupando casi 650.000 ha y
produciendo alrededor de 6,6 millones de toneladas. Es ¢l
primer exportador mundial de peras y limones. Las cade-
nas de valor mas importantes la ocupan la vid (220.000
ha), los citricos (150.000 ha), el olivo (95.000 ha) y los fru-
tales de pepita y carozo (50.000 ha cada uno). Ocupa mas
de 200.000 puestos de trabajo directos existiendo cerca
de 15.000 productores de los cuales entre 60 y 70 % son
productores familiares. El mercado interno absorbe el 25
% de la produccidén total de frutas frescas pero solo una
parte del excedente se exporta al no reunir atributos de
calidad necesarios para competir en un mercado global de
superproduccion de frutas. Entre los aspectos que frenan
el avance de las exportaciones figuran el retraso varietal,
aspectos de calidad y sanitarios principalmente los relacio-
nados a las plagas cuarentenarias y también barreras para
arancelarias. Las oportunidades para el sector son buenas,
de existir politicas que incentiven la renovaciéon de mon-
tes y mejoras en la infraestructura de fincas y galpones
de empaque. Como debilidad puede mencionarse la es-
casa organizacion horizontal y vertical de los productores
y la falta de transparencia en la comercializacién. En este
contexto se discutiran otros aspectos relevantes de nuestra
fruticultura y el rol que ocupa el mejoramiento genético
a nivel mundial y local para lograr productos mas inocuos
y de calidad.

Mejoramiento genético del cultivo del nogal.

Prataviera A.G. EEA INTA Catamarca. Argentina.
e-mail: aprataviera@correo.inta.gov.ar

Perteneciente a la Familia de las Juglandaceas, el gé-
nero Juglans (2n=32 cromosomas) comprende 21 especies;
17 originarias del continente americano y 4 del asiatico.
Aunque en distinto grado, todas son interfértiles, como
asimismo compatibles para su injertacién. De igual modo,

todas producen frutos comestibles y son muy valoradas por

la alta calidad de sus maderas. Juglans regia L. es la de mayor
importancia econémica. Originario de las regiones del
Ciucaso y del Turkestan, fue cultivado como frutal desde
7.000 anos A.C. en la Mesopotamia Persa; luego difundido
en la regidon del mediterraneo por los griegos y romanos, e
introducido en el continente americano por los conquis-
tadores espanoles. Propagado a partir de semillas (seedlings),
se fueron seleccionando los ejemplares mas sobresalientes.
Muchos afios transcurrieron hasta que algunos genotipos
pudieran ser propagados por injerto, dando lugar asi a las
variedades cultivadas, tal el caso de Franquette en Francia,
cerca de 230 afos atras. Los trabajos de mejora comen-
zaron en Estados Unidos, primero mediante la introduc-
cion de semillas selectas (1867) y luego de vastagos para
su injertacion (1871). La Universidad de California inicia
un programa de mejoramiento (1948) que resultd de lo
mas trascendente a nivel mundial hasta el momento. Los
cruzamientos realizados por Serr y Forde tuvieron como
prioridad los rendimientos, seleccionando progenies por
numero de flores pistiladas, porcentaje de cuaje y bro-
tacién tardia. La calidad de la nuez determinada por el
tamafo y caracteristicas de la cascara, elevado porcentaje
de pulpa, color claro y sabor de las mismas, facilidad de
pelado, fueron caracteres muy valorados; como asimismo la
maduracién temprana, el vigor inicial, sanidad y resistencia
de los arboles. En Argentina, a partir de 1983 se inicia un
proceso de mejoramiento en la EEA Catamarca del INTA,
en base al material parental californiano y selecciones lo-
cales, lo que trajo aparejado una verdadera transformacion
de la nogalicultura nacional. Otras especies de nogal tam-
bién fueron objeto de selecciones y mejoras, entre las que
merecen ser destacadas las realizadas sobre Juglans nigra L.,
el nogal negro del este de los Estados Unidos, muy apre-

ciado por su madera y el sabor pronunciado de la nuez.

Olivicultura en Argentina.

Matias A.C., Toro A. EEA-INTA Catamarca. Argentina.
e-mail: matias.angel@inta.gob.ar

Nuestra olivicultura inicia con una pequefia planta en
Aimogasta, provincia de La Rioja, y que originé la var-
iedad Arauco, Gnica variedad Argentina. A partir de los
90" la olivicultura mundial inicia transformaciones que

llevaron a importantes cambios en los actores mundiales.
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El dinamismo adquirido en un sector tradicionalmente
estatico y poco desarrollado, se dirige a una olivicultura
liderada por paises que vuelcan sus productos en mercados
exigentes a precios competitivos. Argentina resulta ser un
nuevo actor de la olivicultura mundial, constituyendo el
principal centro de produccién fuera del Mediterraneo.
Este incremento debido a incentivos gubernamentales fo-
mentando la inversién en el sector agropecuario de capi-
tales a economias regionales relegadas, tuvo impacto por
el asentamiento de explotaciones olivareras en el noroeste
del pais. Este crecimiento fue acompafniado por un desar-
rollo de la industria extractora de aceite en las provincias
de Catamarca, La Rioja y San Juan. El desarrollo de la
nueva produccién olivicola significé notables diferencias
respecto a la tradicional zona mediterranea. Actualmente
las principales variedades cultivadas son Arauco, Arbequi-
na, Manzanilla, Picual, Coratina, Frantoio y Barnea y dife-
rentes Instituciones estain implementando programas de
mejora genética. En este sentido, apostando a una olivicul-
tura sustentable en el NOA la EEA Catamarca ha implan-
tado una coleccion de 116 variedades para su evaluacidn y
caracterizacion. Datos del Consejo Oleicola Internacional
informan que Argentina cuenta con 90.100 ha distribuidas
principalmente en las provincias de Catamarca, La Rioja,
San Juan, Mendoza, Cérdoba, Buenos Aires y reciente-

mente en Rio Negro y San Luis.

Aportes del Mejoramiento Genético a la
Produccion de Frutales Tropicales.

Aguirre C. INTA- EECT Yuto, Jujuy. Argentina.
e-mail: aguirre.carlos@inta.gob.ar

La fruticultura tropical y subtropical en la region es
considerada una actividad de gran importancia y con
mayor impacto en las economias regionales del NOA
(Salta, Jujuy y Tucuman). Los frutales tropicales se plantean
como alternativas productivas a hortalizas y citrus, con el
requerimiento de una importante mano de obra durante
todo el afo por el volumen de crecimiento registrado. La
Estacion Experimental de Cultivos Tropicales (EECT) Yu-
to-Jujuy es el tnico centro del INTA en Argentina, con un
importante banco de germoplasma de variedades y por-
tainjertos de frutales tropicales cultivados. Especies com-

ercialmente productivas como: Banano (Mussa spp.), Palto

(Persea americana), Mango (Mangifera indica), Papaya (Carica
papaya), completa sus colecciones otras especies: Maracuya
(Passiflora edulis), Acerola (Malpighia emarginata), Guayaba
(Psidium guayaba), Chirimoya (Anona chirimolla), Caram-
bola (Averrhoa carambola), Pitahaya (Hylocereus undatus). La
actividad del mejoramiento genético es muy dinamico
en el mundo de los frutales y mucho mas en Argentina
donde la base de los materiales de frutales tropicales y
subtropicales es limitado, por lo que basicamente se de-
bieron introducir los materiales realizando su evaluacion,
seguimiento y mantenimiento. Por ejemplo en el cultivo
del mango las variedades introducidas como: Tomy atkins,
Kent, Keitt y Osteen luego de los estudios fenologicos y
productivos fueron liberadas al productor. El portainjerto
de mango CA 95 fue seleccionado por la EECT. Otro de
los trabajos genéticos desarrollados en Papaya para la ob-
tencion de semilla identificada, fue mediante la técnica de

polinizacién controlada.

Mejoramiento genético de los citricos.

Salas H., Figueroa D. Seccién Fruticultura, EEAOC. Tucumén.
Argentina.
e-mail: hsalas@eeaoc.org.ar

Los citricos se producen en Argentina en dos regio-
nes: el Noreste, responsable del 38 % de la produccion de
citricos del pais, principalmente naranjas y mandarinas; y
el Noroeste, que produce el 62 % restante, fundamental-
mente limones. Tucuman lidera la produccién argentina de
limén con 1.300.000 toneladas que representa el 95 % de
la produccién nacional. Alrededor del 75 % se industrializa
para la produccién de aceite esencial, jugo concentrado y
cascara deshidratada y el resto se exporta como fruta fresca.
El mejoramiento genético de las especies citricas tuvo una
enorme responsabilidad en la evolucién de la actividad a lo
largo de la historia. A fines del siglo XIX, con la aparicién
de la Gomosis, las investigaciones permitieron identificar
la causa y trazar las estrategias necesarias para superar dicha
adversidad. A partir del ano 1915, la EEAOC introdujo
numerosas variedades de citricos y entre ellas el manda-
rino Cleopatra. Alrededor de 1950, otro grave problema
sanitario se produjo en las principales zonas productoras
de citricos, la Tristeza o Podredumbre de las raicillas , la
cual fue afrontada exitosamente en Argentina mediante el

uso de variedades de portainjertos previamente introduci-

Journal of Basic & Applied Genetics | 2013 | Volumen 24 | Issue 1| Supp.



FOROS 55

dos. En la década del 60 se introdujeron clones nucelares
de limonero Eureka Frost y Lisboa Frost de la Universidad
de California, como asi también portainjertos Volkame-
riano y citrange Troyer, y otras lineas y clones desde Esta-
dos Unidos, Brasil, Espana, Sudafrica e Israel. A partir de
1961 la EEAOC inicia el plan de mejoramiento genético
de portainjerto, y la evaluacion de selecciones locales de

limoneros, pomelos y naranjas, obteniéndose hibridos y

Logros en el mejoramiento de la vid. O como la
genética pudo remediar los efectos del choque
entre dos mundos (y cdmo lo sigue haciendo...).

Vila H. EEA INTA Mendoza. Argentina.
e-mail: hervila@mendoza.inta.gov.ar

Cuando Cristobal Coldén descubrié América en 1492
nadie podria haber imaginado que el encuentro entre dos
grupos de plantas, que se ponian en contacto luego de 12
millones de anos de evolucidon divergente, traeria apare-
jado siglos después una de las peores crisis fitosanitarias
de la historia. En 1863 la filoxera penetraba en los vine-
dos europeos de la mano de vides salvajes de América del
Norte. Esto marcé el inicio de una epidemia que provo-
caria la devastacion de 5 millones de hectareas de vid y
el hambre de muchos productores. En ese momento la
claridad de cientificos como J.E. Planchon permitié salvar
la amenaza, al proponer injertar las vides viniferas sobre
sus parientes americanas, tolerantes al pulgdén. La solu-
cién fue tan espectacular que hoy el 90 % de las vides
del mundo estan injertadas sobre hibridos americanos, que
fueron desarrollados al efecto. La crisis puso de manifiesto
la pobre resistencia a plagas y enfermedades de Vitis vi-
nifera, debido al aislamiento en el que habia sobrevivido,
luego de la fractura de Laurasia y el posterior enfriamien-
to global. Sus primos americanos, que habian conservado
una mayor diversidad genética y evolucionaron bajo una
alta presion de plagas y enfermedades, lograron destaca-
dos niveles de resistencia. En el contexto de esta primera
globalizacidn, lo mismo que habia ocurrido con filoxera
se repitid luego y con diversa gravedad con oidio, per-
ondspora, black rot, nematodos Xiphinema, virosis y en-
fermedad de Pierce, Todas estas plagas se hallaban presentes
en las vides americanas sin causar dafios, pero puestas en
contacto con Vitis vinifera provocaban estragos. La soluciéon
propuesta por Planchon y los primeros viveristas franceses,

de usar a las vides americanas como fuente de resistencia,

marc el camino a seguir. A fines del siglo XIX se iniciaba
una segunda etapa, hibridando vides europeas con espe-
cies americanas, para lograr hibridos productores directos,
resistentes a oidio y perondspora. La marcada mediocridad
de los vinos que produjeron estos hibridos, obtenidos sobre
bases muy endebles de conocimiento, los relegd a regiones
marginales. Hoy, sobre conocimientos mucho mas sélidos,
nos enfrentamos a una nueva revolucién genética en la vid,
pero sin apartarse del camino que marcaron los pioneros.
El primer logro de esta Gltima etapa ha sido romper las
barreras bioldgicas que impedian la hibridacién con Vitis
muscadinia ssp. rotundifolia, enorme fuente de resistencias, y
luego identificar las bases genéticas de la tolerancia a plagas
y enfermedades. Sobre esta base, la seleccidn asistida con
marcadores, el retrocruzamiento repetido con Vitis vinif-
era y la transformacion genética que se llevan cabo en la
actualidad nos ponen en el umbral de una vitivinicultura

futurista, mas cualitativa y libre de plagas y toxicos.

Aportes del mejoramiento genético para
el desarrollo de variedades de durazno
destinadas al consumo en fresco.

Valentini G. INTA, Estacién Experimental Agropecuaria San Pedro-San
Pedro, Buenos Aires. Argentina.
e-mail: gvalentini@correo.inta.gov.ar

La eleccién de las variedades condiciona, en gran me-
dida, el éxito comercial de una plantacion. Actualmente,
existe una alta dindmica varietal que en duraznero es,
probablemente, la mas notable en comparacién con otros
frutales. Los programas de mejora muestran una serie de
items altamente priorizados: adaptabilidad al ambiente
incluyendo aspectos como la resistencia al frio, floracién
tardia y disminucion en los requerimientos de frio inver-
nal; extension de la temporada de produccion a través de
la incorporacion de cultivares tempranos, tardios y extra
tardios; caracteres de calidad del fruto ligados a la aparien-
cia y atractivo. El INTA ha encarado este tema como una
disciplina, con el propésito de asegurar a la fruticultura
nacional una evolucibén propia.

Producto de estas actividades, un nimero importante
de las variedades empleadas comercialmente fueron difun-
didas a partir de materiales propios e introducidos. En té-
rminos generales, los caracteres que se intenta incorporar
al espectro varietal que cubre la temporada productiva na-

cional, comprenden: (1) en nectarinas y duraznos de fecha

Journal of Basic & Applied Genetics | 2013 | Volumen 24 | Issue 1| Supp.



56 FOROS

de maduracién temprana: buen calibre de fruto, caracter
prisco, firmeza de pulpa y coloracién de la piel rojo bril-
lante, fecha de floracién media o tardia; (2) en nectarinas
y duraznos de fecha de maduracién tardia: 80-100 % de
sobre color rojo en la piel y caracter prisco; (3) en duraz-
nos de pulpa blanca: adecuada resistencia a manipuleo y
transporte, asociada a alta calidad de fruto y extension del
calendario de oferta. El INTA ha difundido exitosamente,
tanto a nivel regional como nacional, mis de 300 varie-

dades de Prunus.
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RECURSOS GENETICOS

Germoplasma de poroto del Banco de
Conservacion de Recursos Fitogenéticos del
Noroeste argentino.

Menéndez Sevillano M. del C., Ferreyra M., Ibarra L., Molas M. EEA-
INTA-Salta, Argentina.

e-mail: mesevillano@correo.inta.gov.ar

El Banco activo de germoplasma del INTA-Salta integra
la Red de Recursos Fitogenéticos del INTA. Se encuentra
ubicado en Cerrillos, provincia de Salta (24° 53 S; 65° 28”
O, 1240 msnm). El Banco conserva colecciones de semi-
llas de poroto, aromaticas nativas, tomate de arbol, quinoa y
tabaco. La coleccién més importante es la de poroto, la que
esta constituida por poblaciones silvestres (Phaseolus vulgaris
var. aborigineus) y poblaciones primitivas (Phaseolus vulgaris).
Este germoplasma contiene una gran variabilidad genética,
constituyendo una potencial fuente de genes utiles para los
programas de mejoramiento. La forma silvestre del poroto
comun se encuentra en los valles himedos de la Cordillera
Oriental de los Andes, creciendo entre los 700 y 2600 m
de altitud. En los valles altos de esta misma region, aun se
cultivan variedades locales que se han mantenido a través
de los aflos en las huertas familiares. Durante mas de 20
afios se han coleccionado variedades silvestres y primitivas
de Phaseolus sp. en el Noroeste Argentino, llegando a for-
mar una coleccion de 700 entradas, de las cuales, 400 son
primitivas y 300 silvestres. Las actividades que se realizan
comprenden: coleccidn, introduccion e intercambio, re-
generacién y multiplicacidén, caracterizacidn, evaluacion,
conservacion, documentacién y desarrollo de germoplas-
ma a fin de valorizar las colecciones para su uso en fitome-

joramiento.

Wild beans (Phaseolus vulgaris): A review
of current information and an agenda for
research.

Gepts P. University of California. Department of Plant Sciences/MSi.
Section of Crop & Ecosystem Sciences. Davis. USA.
e-mail: plgepts@ucdavis.edu

Common bean (Phaseolus vulgaris L.) was domesticated
several thousands of years ago in the Americas from a wild
progenitor with a remarkably wide geographic distribu-
tion. The distribution stretches from northern Mexico
(Chihuahua and Durango) to northwestern Argentina

(Cordoba) with gaps corresponding to low-lying areas

such as the Isthmuses of Tehuantepec and Panama and
the transitions between Eastern and Western slopes of the
Andes in Colombia/Ecuador and Central Peru. Generally,
wild beans grow in mountainous habitats but in a wide
variety of rainfall distribution types (dry period from 1 to
6 months) and altitudes (from ~ 1000 m to 3000 m). In
this presentation, I will review the studies involving wild
beans with regard to genetic diversity at the molecular
level, gene flow and its effect in shaping genetic diversity
across the bean genome, domestication syndrome, the es-
timated age of divergence between the two major geo-
graphic gene pools, and introgression of additional genetic
diversity. Molecular marker analyses have shown that two
major gene pools exist in wild common bean, one (Me-
soamerican) distributed from northern Mexico to north-
ern South America (Colombia, Venezuela), and the other
(Andean) from southern Peru to northwestern Argentina.
Within these two gene pools, further geographic differen-
tiation can be observed, such as the Mexican, Guatemalan,
and Colombian Mesoamerican subpopulations. Although
wild and domesticated beans are phenotypically quite
distinct, the inheritance of the domestication syndrome
is relatively simple because it involves generally a limited
number of genes with major eftect. Wild populations are
conspecific with domesticated beans, leading to the exis-
tence of reciprocal gene flow between the two types, but
with a three-fold higher level from domesticated to wild
in measurements made in Mexico. In spite of this gene
flow, wild and domesticated types remain phenotypically
distinct, presumably because of selection, either natural in
the original wild habitat or by farmers in the field. At the
molecular level, the highest levels of divergence between
wild and domesticated type is observed around genes con-
trolling the domestication syndrome. In certain regions
of the bean genome, not linked to domestication genes,
genetic diversity of wild beans is being displaced by the
relative monomorphism from the domesticated types. In
contrast, farmers use wild bean genetic diversity and gene
flow to maintain higher levels of genetic diversity in their
fields. Wild beans deserve further emphasis because they
provide a better understanding of biotic and abiotic ad-
aptation and sources of additional genetic diversity to im-
prove common bean. Specific topics deserving further at-

tention include a better definition of the concept of local
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wild population, the level of “contamination” of wild bean
populations by domesticated genes in sympatric vs. allo-
patric populations, correlation between eco-geographic
origins and actual tolerance to certain environmental fac-
tors, and association between high-throughput markers

such as SNPs and phenotypic and adaptation traits.

Recursos fitogenéticos nativos de maiz
conservados en el Banco de germoplasma de
Pergamino.

Ferrer M.E., Defacio R.D. EEA INTA Pergamino, Buenos Aires.
Argentina.
e-mail: mferrer@pergamino.inta.gov.ar

Durante siglos los agricultores seleccionaron numerosos
tipos, razas y variedades de maiz con caracteristicas dife-
renciales segtin su adaptacion y uso. En areas templadas el
empleo de hibridos comerciales es mayor que en zonas de
clima tropical y subtropical, donde prevalece la utilizaciéon
de variedades de polinizacién abierta y variedades locales
(variedades nativas o poblaciones locales). El Banco Ac-
tivo de Germoplasma de maiz de INTA Pergamino (BAP)
conserva variedades nativas manteniendo la variabilidad
genética del cultivo. En la década de 1980 el BAP inicid
estudios de caracterizacion y evaluacion de las poblacio-
nes conservadas. Hasta el presente se han evaluado mas de
1.200 variedades nativas para distintos fines. Se destaca su
participacién en el Proyecto Latinoamericano de Maiz a
través del cual se evaluaron poblaciones locales para in-
crementar la productividad y mejorar el comportamiento
agrondmico de los cultivares mejorados. Conjuntamente
con los Programas de Mejoramiento de Maiz de INTA
y de Universidades Nacionales se conducen trabajos de
evaluacién y pre-mejoramiento para la deteccién de resis-
tencia a enfermedades (Mal de Rio Cuarto, fusariosis de
espiga, y podredumbre por Aspergillus), comportamien-
to forrajero y calidad diferencial en cuanto a caracteres
bioquimicos (proteinas, almidon, amilosa, acidos grasos,
zeinas, extracto etéreo, etc.). Ademas se estan evaluando
variedades de las razas Dulce y Pisingallo para generar po-
blaciones sintéticas destinadas a investigadores y pequenos
agricultores. Como resultado de las actividades menciona-

das se identificaron poblaciones locales con caracteristicas

de interés que constituyen aportes fundamentales para los

programas de investigacién y mejoramiento genético.

Estrategias de empleo de germoplasma nativo
en un programa publico de mejoramiento de
maiz.

Eyhérabide G.', Lopez C.?, Delucchi C.', Lorea R.", Presello D.’,
Incégnito S.*. 'EEA Inta Pergamino. *Facultad de Cs. Agrarias. UNLZ.
Argentina.

e-mail: geyherabide@pergamino.inta.gov.ar

La regiéon productiva de maiz es predominantemente
pampeana y presenta importantes diferencias ecologicas
con la regién donde existen elevados niveles de diversi-
dad de ecotipos y formas raciales. Las variedades nativas
poseen limitada adaptacién a una agricultura comercial, y
no hay suficiente conocimiento sobre ellas y su potenciali-
dad como reservorio de variabilidad ttil al mejoramiento.
Estos factores contribuyen a explicar por qué la atencion
de los programas de mejoramiento se dirige con mayor
frecuencia hacia germoplasma de regiones similares a las
de produccidn, probablemente de mejor comportamiento
agron6émico y adaptaciéon ecologica de partida. El pro-
grama de mejoramiento de maiz del INTA para la regién
pampeana esta llevando a cabo un esquema secuencial de
evaluacién y de disefno de estrategias de incorporacion de
variedades nativas. Primeramente se completd la seleccion
por habilidad combinatoria para rendimiento de grano de
un grupo de colecciones, las que posteriormente se evalu-
aron por su potencialidad para proveer alelos no presentes
en una serie de hibridos elite tomados como referencia.
Se identificaron algunas variedades locales que portarian
alelos ttiles para el mejoramiento de la productividad, y
ciertos cruzamientos entre variedades locales y lineas élite
que mostraron mayor estabilidad productiva. Actualmente
se encuentran en proceso de mejora varias poblaciones de
cria con diferentes proporciones de germoplasma élite y
de variedades locales. Los resultados obtenidos son indica-
tivos de que las variedades nativas de maiz constituyen un
reservorio de genes utiles, que mereceria ser mejor explo-
rado y aprovechado para satisfacer demandas productivas,

sanitarias y de calidad del grano.
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Uso de los recursos fitogenéticos de maiz en
mejoramiento.

Kreff E.D. Pioneer Argentina S.R.L. Pergamino, Buenos Aires,
Argentina.
e-mail: enrique kreff@pioneer.com.

La creciente demanda mundial de alimentos y el cam-
bio climatico son parte de los factores principales que
generan desafios para el desarrollo de cultivos agricolas
mejorados para los productores agropecuarios. La deman-
da de alimentos se incrementa debido tanto al crecimiento
poblacional como a la produccién de biocombustibles y
los cambios en los patrones de consumo. Por otro lado,
el cambio climatico podria generar efectos sobre la pro-
duccidn agricola debido a modificaciones en los patrones
de lluvias y la frecuencia de estreses, el incremento de la
temperatura y la concentracion de CO2 asi como la inter-
accion de estos factores. Para poder satisfacer esa demanda
creciente de los alimentos y los posibles efectos generados
por el cambio climatico, debemos buscar formas de mejo-
rar la productividad de los cultivos asi como la expansion
de los mismos a nuevas regiones, y la llegada de manera
rapida de los nuevos materiales genéticos mejorados a los
productores agricolas. Anualmente se invierten millones
de dolares para descubrir nuevas formas de aumentar la
tasa de mejoramiento genético para rendimiento en maiz
y su adaptacién a mdaltiples geografias y condiciones am-
bientales. De esta manera, los agricultores se ven beneficia-
dos por el acceso a los hibridos y variedades de cultivo que
ofrecen un mayor potencial de rendimiento y tolerancia a
condiciones de estreses bidticos y abidticos. Esto no sélo
impacta a los agricultores de maiz en zonas productoras
tradicionales, sino también a los de areas donde existen
limitaciones hidricas que afectan la produccién y la rent-

abilidad del cultivo de maiz.

Uso de los recursos fitogenéticos nativos de
papa en mejoramiento.

Huarte M. EEA INTA Balcarce, Balcarce. Argentina.
e-mail: huarte.marcelo@inta.gob.ar

La papa es el tercer cultivo alimenticio del mundo y no
es facil de reemplazar su valor en la seguridad alimentaria
de las comunidades de bajos recursos a las que el cambio
climatico afecta en forma significativa. Durante siglos, las

especies y variedades nativas de papa han sido localmente

seleccionadas por los agricultores andinos a fin de asegu-
rar su subsistencia en las duras condiciones ambientales de
esos valles y quebradas de altura. Estos pequenos agricul-
tores fueron capaces de seleccionar y mantener una alta
diversidad de germoplasma mediante el cultivo de mezclas
de papas nativas en el mismo campo, con clones de ploidia
diferente, variables en madurez, en el nivel de resistencia
a las plagas, enfermedades y al estrés y con una calidad
organoléptica excelente. Hay pocas tecnologias que tienen
un efecto neutro sobre el medio ambiente y el mejora-
miento genético es una de ellas. El pre-mejoramiento
con especies nativas de papa se realiza con el fin de ob-
tener genotipos superiores con caracteristicas combinadas
o mejoradas. Numerosos cruces entre diferentes especies
emparentadas de la papa ya han brindado excelentes re-
sultados en relacion a estas limitantes bidticas y abidticas.
Subsecuentemente, la estrategia de trabajar en una red in-
ternacional de uso y evaluacidon de los RRGG cubre las
necesidades de evaluar material genético muy diverso bajo
una variada gama de condiciones ambientales y de brin-
dar la debida robustez a las estadisticas necesarias para el
trabajo fisiologico, agronémico y molecular. Mas de 200
genotipos son probados rutinariamente en condiciones
de laboratorio, invernadero y campo. Se ha definido una
“coleccién nucleo” que incluye genotipos adaptados a dia
corto y largo, para su uso en todos los experimentos con el
fin de dar respuesta a una gama mas amplia de situaciones
climaticas entre los paises del Cono Sur (Argentina, Chile,
Uruguay y Brasil). Estas evaluaciones se completan con es-
tudios de diversidad molecular, identificacion de regiones
cromosdmicas y genes candidatos para resistencias bidticas
y abidticas, entre otros caracteres. Hasta ahora, el énfasis
sobre el Tizon Tardio y la tolerancia a sequia, han sido los
principales objetivos pero se han iniciado esfuerzos simi-
lares relacionados con la sarna comun, los nematodes, el
virus PLRY, aspectos relacionados a la calidad culinaria y
otras limitantes bidticas que se combinan con los objetivos
principales. Se realizard el mapeo genético por asociacién
de estos caracteres de importancia agronémica con el uso
de 8300 SNPs en plataformas del tipo Illumina o Ton Tor-
rent. La diseminacidén de los genotipos con una mayor ca-
pacidad de “buffer” para enfrentar el cambio climatico es
el resultado esperado de esta investigacién, que se podra

aplicar en muchas otras regiones del mundo.
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Uso de los grupos cultivados de Solanum
diploide como puente para la captura de
resistencia a Phytophthora infestans desde
especies silvestres.

Ordoniez B. y Bonierbale M. Genetics and Crop Improvement Global
Program. Centro Internacional de la Papa (CIP), Lima, Pera.
e-mail: b.ordonez@cgiar.org

Las especies cultivadas de Solanum son consideradas
como recursos valiosos del patrimonio genético, ya que
representan una fuente importante de nutriciéon para el
poblador andino y de amplia diversidad genética para
el desarrollo de nuevas variedades. Ademas sirven como
puente para la introgresién y/o incorporacion de genes
valiosos de especies silvestres, necesarios para afrontar exi-
tosamente las condiciones agroambientales previstas con el
cambio climatico. A pesar del valor de los recursos gené-
ticos de Solanum para la seguridad alimentaria, son pocos
los programas de mejoramiento en los que se siguen es-
trategias de uso a largo plazo. Los esfuerzos para ampliar la
base genética podrian contribuir a aumentar la resistencia,
el valor nutritivo, la adaptacién y el rendimiento de ésta.
Sin embargo, las barreras de cruzabilidad con frecuencia
impiden la transferencia de genes valiosos desde especies
distantes al pool genético primario. El Centro Internacio-
nal de la Papa (CIP) dentro de su estrategia de pre-me-
joramiento esta utilizando fuentes silvestres diploides de
Solanum con el propdsito de ampliar la base genética de la
resistencia al tizén tardio. Se han seleccionado diferentes
fuentes que presentan una resistencia novedosa debido a
su distancia taxonémica. Como puentes, se utilizaron cul-
tivares diploides que poseen caracteristicas nutricionales
promisorias. A través del rescate de embriones, se ha lo-
grado superar exitosamente las barreras que impedian su
cruzabilidad, logrando una poblacién pre-mejorada con
caracteristicas de resistencia y agrondémicas promisorias. La
transferencia de la nueva resistencia al nivel tetraploide por

medio de gametos no reducidos estd en camino.

Situacion del germoplasma nativo de quinoa
(Chenopodium quinoa) del Noroeste Argentino.

Andrade A.].1, Velasquez B.2, Curti R.N.3. 'INTA, CRSJ-EEA Abra-
Pampa, *FCA-UN]Ju, *FCN-UNSa. Argentina.
e-mail: ajandrade@correo.inta.gov.ar

Restos arqueologicos encontrados en la puna catama-

rquefia corroboran la presencia de quinoa en Argentina

desde hace 3500 afios, al igual que los resultados de una
caracterizacién molecular conducido en accesiones nati-
vas; sin embargo, nuestro pais no destaca como productor
referente entre los paises andinos. Razones de orden bi-
ologico y antropico contribuyeron a tal situacion. En efec-
to, nuestra area de cultivo (151 ha proyectadas en 700 al
2013) se extiende en la regidén noroeste sobre una amplitud
significativamente heterogénea de ambientes comprendi-
dos entre 1100 a 3800 msnm, donde el sistema productivo
es generalmente manual o con escasa tecnificacién y los
rendimientos promedio llegan a 1,25 tn/ha. Los estuerzos
nacionales por su rescate y promociéon remontan a veinte
aflos con fuerte énfasis desde 2001 a esta parte, el mismo
culminé en la posesion de una colecta de germoplasma
que suma casi 500 accesiones; 90 de ellas corresponden a
material del Noroeste Argentino y 35 fueron caracteriza-
das por atributos morfoldgicos, agronémicos y molecula-
res. La coleccidn constituye una amplia base genética para
desarrollar el cultivo y obtener variedades locales mejo-
radas por resistencia a factores bidticos y abidticos, am-
bos necesarios para cubrir el desafio productivo del nuevo
contexto climatico. Los estudios del germoplasma nativo
proveyeron un neo-status a nuestro pais en materia de bio-

diversidad de quinoa dentro de la regién andina.

Caracterizacion y evaluacion del germoplasma
nativo de quinoa del Noroeste Argentino en
base a atributos morfolégicos y agronémicos.

Curti R.N. Departamento de Produccion Vegetal, FA-UBA y CONICET.
Catedra de Disefio Experimental, FCN-UNSa, Sede Regional Sur Metan.
Laboratorio de Investigaciones Botanicas (LABIBO-CONICET), FCN-
UNSa. Argentina.

e-mail: rcurti@agro.uba.ar

La quinoa es un cultivo autéctono de Sudamérica que
ha recibido renovada atencién en los dltimos afos de-
bido a sus excepcionales caracteristicas nutricionales, am-
plia adaptabilidad y usos mdltiples. En la region andina
del Noroeste de Argentina (NOA) la quinoa se cultiva en
las ecorregiones de altiplano y valles interandinos, no ob-
stante es actualmente una zona marginal en términos de
la importancia local de su cultivo. En afios recientes se
realizaron colectas de germoplasma en la region en com-
binacién con la recuperaciéon de material mantenido en
colecciones de otros paises, lo que permitié formar una

coleccién representativa de los distintos ambientes del
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NOA donde se cultiva quinoa. Tanto la evaluacién de
las accesiones colectadas como el estudio de la magnitud
y distribucion de la variabilidad genética, son requisitos
necesarios para conocer el tipo de material genético que
se conserva en el banco. La caracterizacién de 34 accesio-
nes mediante descriptores morfo-fenologicos revel6 que
el germoplasma es altamente diverso a nivel fenotipico, re-
flejando variacién en el ambiente de origen. Por otro lado,
el efecto de interaccion genotipo x ambiente fue superior
al genotipico en la evaluacion de 12 accesiones mediante
ensayos comparativos de rendimiento. Los analisis de pa-
trones multivariados definieron dos grupos genotipicos de
respuesta contrastante y dos mega-ambientes. Estos resul-
tados sugieren que las futuras investigaciones sobre esta
coleccion deberian contemplar el grado y estructura de
la variabilidad genética como también las implicancias de
las interacciones genotipo x ambiente para los planes de

mejoramiento del cultivo en la regién.

Magnitud y estructura de la variabilidad
genética del germoplasma de quinoa del
Noroeste Argentino y su perspectiva de uso.

Costa Tartara S.M. Divisién Produccién vegetal, Departamento de
Tecnologia, Universidad Nacional de Lujan. Buenos Aires, Argentina.
e-mail: sabri8iar@gmail.com

El Noroeste Argentino (NOA) representa un punto
extremo en la distribucidon de lo que se conoce como el
complejo Andino de Chenopodium quinoa (para diferen-
ciarlo de materiales cultivados a Nivel del Mar, en Chile)
y es actualmente una zona marginal en términos de la
importancia local de su cultivo. Las accesiones nativas de
quinoa se concentran en diferentes ecorregiones: hacia el
oeste en la Puna, hacia el este sobre las pendientes de la
Cordillera Oriental y en los valles aridos de la Quebrada
de Humahuaca y los Valles Calchaquies. Es una regién es-
trecha, pero climaticamente heterogénea. Durante los Glti-
mos afios actividades de colecta de germoplasma de quinoa
en el NOA dieron lugar a una coleccidén representativa de
las diferentes ecorregiones, dando inicio a investigaciones
cuyos objetivos se focalizaron en estudiar y comprender la
estructura genética y fenotipica del cultivo y compararla
con la de otras colecciones de germoplasma de la especie.
Se caracterizaron 22 loci SSR en 36 accesiones de quinoa
cultivada, 25 de las cuales se caracterizaron también con
17 variables morfo-fenolégicos y cuantitativas. Se deter-

mind el nivel de diversidad genética poblacional y en los

diferentes grupos, riqueza alélica, alelos privados, el poli-
morfismo de los loci analizados y diferentes parametros
poblacionales a partir de la varianza molecular obtenida.
Los datos resultantes de ambas caracterizaciones se som-
etieron a analisis descriptivos y multivariados separados
y en conjunto. El objetivo es exponer los avances en la
caracterizaciéon de germoplasma y su uso en proyectos de

desarrollo de germoplasma para la regién.

Recursos Genéticos conservados en el Banco
de Germoplasma de Hortalizas de la EEA La
Consulta, INTA.

Togno L. Banco de Germoplasma de Hortalizas. EEA La Consulta.
Mendoza. Argentina.
e-mail: ltogno@laconsulta.inta.gov.ar

El INTA es la tnica institucién a nivel nacional que
cuenta con una amplia red de Bancos de Germoplasma
distribuidos en todo el pais. En conjunto conservan mas
del 90 % del germoplasma presente en instituciones publi-
cas. Cada Banco de Germoplasma es el encargado de la
conservaciéon de un determinado grupo de especies. En
la Estaciéon Experimental Agropecuaria La Consulta se
encuentra el Banco encargado de la conservaciéon de los
Recursos Genéticos Horticolas. Las colecciones retinen
especies introducidas de interés econdémico y especies
autdctonas de interés actual y potencial. Se conserva ger-
moplasma nacional y extranjero de variedades o cultivares
antiguos, lineas avanzadas nacionales y extrajeras de colec-
ciones de trabajo de grupos de mejoramiento y pobla-
ciones primitivas. Desde el aio 2005 se realizaron viajes
de colectas a diferentes partes del pais para incorporar al
Banco de Germoplasma muestras donadas por pequenios
productores de especies como tomate, pimiento, cebolla,
lechuga, zapallo, entre otras. Del anilisis de la distribucion
de las especies se encuentra que es comun a la mayoria
de las zonas, el cultivo de zapallos y porotos principal-
mente, variando las otras hortalizas con las caracteristicas
climaticas de la zona. Todas estas variedades pueden ser
una fuente importante de material genético para planes de
mejoramiento. Ademas las mismas ya han sido solicitadas
por pequenos productores para aumentar la diversidad de
sus huertas o recuperar sus propias variedades, luego de
perderlas por inclemencias climaticas. Hasta el momento
se esta realizando un fuerte trabajo para multiplicar y car-
acterizar esas muestras colectadas, para que las mismas pu-

edan estar disponibles para quien las solicite.
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Uso de Recursos Fitogenéticos en el
Mejoramiento Genético de Hortalizas en
Argentina.

Galmarini C.R. E.E.A. La Consulta, INTA, La Consulta, Mendoza.
Facultad de Ciencias Agrarias, UNCuyo, Chacras de Coria, Mendoza.
Argentina.

e-mail: crgalmarini@mendoza.inta.gov.ar

La horticultura nacional comprende alrededor de
500.000 hectareas, genera en la produccidn, la industria y
el comercio capitales por mas de U$S 1.100.000 y ocupa
alrededor de 10 millones de jornales por afo, lo que la
transforma en una de las actividades de mayor valor social.
Alrededor del 70 % de la semilla que utiliza es importada,
aunque esto depende mucho de las especies, en el caso de
cebolla y zapallo la mayoria es de origen nacional y atin se
exportan semillas a paises vecinos. Existe demanda de cul-
tivares horticolas de buen comportamiento agronémico y
calidad organoléptica y nutricional tanto para el mercado
en fresco, como para la industria. Hay gran diversidad en
los planes de mejoramiento de hortalizas, en algunas es-
pecies, como ajo, cebolla, batata, papa, pimiento, poroto,
tomate, zapallo y zanahoria hay programas consolidados,
mientras que en otras no se ha trabajado con continuidad.
La mayor parte de la actividad se concentra en el ambito
estatal, existen pocas empresas semilleras nacionales que
lleven planes de mejoramiento en especies horticolas. Los
recursos genéticos de hortalizas en el pais se conservan
en la red de bancos de germoplasma del INTA. En los
Gltimos afos estas colecciones se han ampliado con colec-
tas de cultivares criollos . Estos recursos fitogenéticos han
sido utilizados en forma dispar por los programas de me-
jora establecidos en el pais. En la presentacion se describen
las estrategias abordadas por programas de mejoramiento
de diferentes especies y se proponen acciones para un uso

mas eficiente.

Los tomates silvestres y cultivados, su uso
tradicional y en la busqueda de metabolitos y
genes involucrados en la calidad del fruto.

Peralta I.E. IADIZA-CCT CONICET Mendoza, Mendoza. Facultad de
Ciencias Agrarias, UNCuyo, Chacras de Coria, Mendoza. Argentina.
e-mail: iperalta@fca.uncu.edu.ar

El tomate es una de las principales hortalizas por su
consumo popular en el mundo. La especie de tomate cul-
tivado al igual que las 12 especies silvestres y otras 4 es-
pecies relacionadas, son nativas del oeste de Sudamérica.
Estos diferentes acervos genéticos se mantienen ex sifu. El
mejoramiento dentro de la especie cultivada, principal-
mente para generar lineas puras, redujo su base genética.
Los recursos genéticos del centro de origen han sido tradi-
cionalmente utilizados para incorporar resistencias a plagas
y enfermedades, tolerancia a factores abidticos, eficiencia
en uso de nutrientes, esterilidad del polen, y mas reciente-
mente caracteres de calidad del fruto. Una mayor exigen-
cia de los consumidores sobre las cualidades y propiedades
nutracéuticas del tomate, hacen que caracteres tales como
el aroma, sabor, color, contenido de antioxidantes, sean ob-
jetivos de mejoramiento. En nuestro pais los productores
tradicionales mantienen variedades locales de hortalizas
para uso familiar, entre ellas los tomates “criollos” de ex-
celente sabor y color. Recientemente se ha recuperado
germoplasma de tomates “criollos” que se conserva en el
Banco de la EEA La Consulta INTA. Esta coleccién di-
versa, junto con especies silvestres y variedades testigos,
ha servido para analizar caracteres morfo-agrondémicos,
propiedades antioxidantes y organolépticas, metabolitos
y patrones de transcripcién. El analisis integral, con pro-
gramas disefiados para bases de datos heterogéneas, per-
mite inferir las vias metabdlicas asociadas a las caracteristi-
cas organolépticas y nutracéuticas de los frutos de tomate.
La basqueda de los genes potencialmente involucrados en
esas vias es también posible a través del conocimiento ac-
tual del genoma completo del tomate, recursos que hacen

de esta especie un modelo para las hortalizas.
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FORO CAMELIDOS

Los camélidos en la Republica Argentina.

Rigalt F. EEA INTA Catamarca. Argentina.
e-mail: frigalt@correo.inta.gov.ar

La conferencia presenta informacion historica y datos
censales de la evolucion de las poblaciones de camélidos
silvestres, Lama guanicoe y Vicugna vicugna y domésticos,
Lama glama, en la Reptblica Argentina. Se abordan los dis-
tintos sistemas de produccion de fibra y carne de llama,
las medidas de proteccién para las especies silvestres y la
puesta en marcha de sistemas de manejo desarrollados para
las condiciones locales. Se presentan posteriormente las
principales caracteristicas actuales del manejo de la vicuna,
tanto en silvestria con sus distintos métodos, mddulos fi-
jos y moviles, y en semicautiverio, con los indicadores de
productividad, rentabilidad de los sistemas, avances logra-
dos y tendencias. Se presentan graficos, cuadros e imagenes
de distintos métodos y experiencias, entre 1998 y 2012,
de arreos, encierre, esquila y liberacion de vicunas en su
habitat natural. Ademas se tratan las distintas amenazas, dis-
tribucién de la fibra y vias de comercializacion y valor

agregado, legales e informales, de la fibra de vicufa.

Estado de Situacion de los Camélidos. Estado
Plurinacional de Bolivia.

Vila Melo G. Fondo Internacional de Desarrollo Agricola. Fundacién
Biodiversidad. Bolivia.
e-mail: gvilamelo@gmail.com

Bolivia es el mayor criador de llamas en el mundo con
aproximadamente 3.000.000 de cabezas y el segundo cria-
dor de alpacas con 500.000 de cabezas. Estas existencias se
localizan en seis de los nueve Departamentos, abarcando
mas de 100 municipios, casi un tercio de los municipios
totales del pais. La superficie abarcada es de 153.000 km?
superficie con una geografia quebrada y compleja, y lo-
calizada a altura de 3600 a 4500 m.s.n.m. El régimen de
lluvias varia entre 1000 a 200 mmm (afios concentrados
desde diciembre a marzo). La amplitud térmica va desde
los -30° C a 20° C. Como fuera mencionado en el primer
parrafo, las 3 millones de llamas se localizan de norte al sur
del pais comprendiendo dos ecotipos extremos denomi-
nados: Pelada, Carguera o Qh’ara y la Chaku, Lanuda o
Th’ampulli. Como asi, un sinfin de ecotipos intermedios
productos de sus permanentes cruzamientos por falta de

practicas de manejo animal y de infraestructura. Las alpacas

se encuentran basicamente en el norte del pais, Departa-
mento de La Paz como también en la regién del Sajama,
Departamento de Oruro y se presentan dos razas: la Suriy
la Huacaya. Las principales materias primas comercializa-
das son las fibras de alpaca con unas 400 tn/afo y las fibras
de llama con unas 500 tn/afio. También se comercializa
y consume en el mercado interno alrededor de 14.000
tn/afio de carne de llama y de alpaca pero en su may-
oria sin los controles bromatoldgicos necesarios. Se puede
mencionar que a raiz de los diferentes trabajos realizados
desde la década del 90 el PBI en el rubro camélidos se
incrementd desde USD25 MM (1990) a USD 48 MM
(2002). Desde que se incorporé el actual gobierno se han
creado varias herramientas destinadas a fortalecer la pro-
duccidn agropecuaria las cuales apoyan y valorizan la cria
de camélidos y el uso sustentable de vicunas. Las mismas
son: 1) Nueva Constitucién Politica del Estado Plurina-
cional de Bolivia (2009); 11) el Programa Nacional de De-
sarrollo (Decreto Supremo N° 29271/06); 1ii) Ley de la
Revolucién Productiva Comunitaria Agropecuaria (Ley
N° 144/11); iv) Ley de los Derechos de la Madre Tierra
(Pachamama) (Ley N° 071/10), y v) Politica para el De-
sarrollo con Identidad del Sector Camélido (2011). En los
ultimos 20 afios se han realizado avances muy relevantes
sobre todo en lo que se relaciona a la valoracion y trans-
formacion de las materias primas en productos finales pero
resta un esfuerzo relevante a realizar en el sector primario
ya que al presente el desarrollo deficiente y heterogéneo,
ademis de poseer esta cria un Progreso Genético muy
lento, para ello es necesario, priorizar la gestion eficiente
de los recursos agua, pastos, como también determinar los
objetivos de seleccion, pero lo debemos reflexionar con las
comunidades como actores principales de manera tal que

se apropien de lo que se plantea implementar.

Situacion actual de la crianza de camélidos en
el Peru.

Huanca T., Mamani R.H., Gonzalez M., Cardenas O., Naveros M.L.
Instituto Nacional de Innovacion Agraria (INIA) -Programa Camélidos.
Peru.
e-mail: thuanca@inia.gob.pe

La crianza de camélidos sudamericanos en el Per(i esta
concentrada en el sur andino, en dos zonas agroecologi-

cas debidamente definidas, Puna himeda y Puna seca, y
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de acuerdo al IV Censo Nacional Agropecuario 2012, se
cuenta con 3.592.480 alpacas, notindose un incremento
de 46 % en relacion al Censo de 1992; sin embargo es
77,65 %,
12,57 % para los manchados y menos del 2 % para los

notorio el incremento de las alpacas blancas

colores enteros, siendo notorio la disminucién de este
valioso germoplasma; asimismo, de la evaluacion realizada
en la regién Puno principal productor de camélidos del
Perti, de la caracterizacién de 48.000 alpacas se observa
que los animales de calidad stper solamente alcanza al 1
%, categoria “A” 2,4 %, categoria “B” 13,4 % y categoria
“C” 54 % respectivamente, dichos resultados demuestran
la ausencia de un Programa de Mejoramiento genético a
nivel de pais a largo plazo, si bien es cierto de que existen
algunas experiencias, pero estas son aisladas cuyo impacto
no ha sido de lo esperado, ante esta realidad se ha dis-
eflado un Plan de Mejoramiento Genético para la regién
Puno financiado por el Gobierno Regional con §. 31 267
219 doélares americanos para implementar 44 Centros de
Produccion de Reproductores (CPR) en igual nimero
de distritos alpaqueras, esta serfa una primera iniciativa a
nivel de pais que abarque un espacio amplio, ademas su
ejecuciéon comprende 5 anos, en ello estd comprometido
la Universidad de Puno, el INIA, la organizacién de pro-

ductores y los gobiernos locales. En llamas y vicufias los

Criterios de Seleccién de reproductores
-Camélidos Sudamericanos Domésticos- Llama
(Lama glama).

Carrizo J.E. Santa Maria. Catamarca.
e-mail: juedca@gmail.com

Descripcion general: Biotipo productor doble proposi-
to, denominado Antofalla. Comparacioén con biotipos pro-
ductores de fibra, de carne y biotipos intermedios.

Parametros de seleccidn: descripcion detallada de los
criterios de seleccion aplicados en reproductores machos
y hembras.

Conformacién: parametros estructurales, balance cor-
poral, aplomos, linea superior. La estructura como para-
metro fundamental de funcionalidad.

Produccion de fibra: Caracteristicas del Vellon, tipo de
mecha, color de mecha, largo de mecha, finura. Evaluacion
de cruzamientos para mejora de finura y obtencion de
colores puros. Clasificacién de tipo de manto por color-

Patrén pigmentario.

Aptitud para la produccién de carne: Peso al nacimien-
to, ganancia media diaria, caracteristicas de la canal, calidad
de carne.

Seleccion de reproductores libres de defectos congé-
nitos: ojos zarcos, defectos de aplomos y estructura, orejas
motas y malformadas, colas torcidas, prognatismo y eg-
nostimo, polidactilia. Su influencia en la produccién y su
transmisiéon de generacién en generacion.

Parimetros complementarios: caracteres sexuales se-
cundarios, masculinidad y femineidad, inspeccién de or-
ganos sexuales externos.

Caracteristicas agroclimaticas de la Puna Argentina y
su relacion con los parametros de seleccion. Rusticidad.
Experiencia de mejoramiento genético de la Cabana
KARWALI, perteneciente al gobierno de la Provincia de
Catamarca. Registro genealdgico, protocolo de certifi-

cacion de ascendencia y descendencia (ADN).

Mejora genética de llamas en la EEA INTA de
Abra Pampa, Argentina.

LAMAS H. EEA INTA de Abra Pampa. Jujuy. Argentina.
e-mail: hlamas@hotmail.com

La provincia de Jujuy concentra la mayor poblacién de
llamas de Argentina. Sin embargo, esta poblacion exhibe
una alta heterogeneidad de colores y morfotipos variados.
A pesar de la importancia econémica, ecologica y socio-
cultural que representan las llamas para la region, la especie
atn continta exhibiendo un bajo grado de mejoramiento
y calidad genética, lo que trae como consecuencia bajos
volimenes de produccién y calidad de los productos ofre-
cidos al mercado generando bajos ingresos. El INTA de
Abra Pampa posee un plantel de 800 llamas de las cuales
se obtienen reproductores mejorados que son entregados a
las comunidades de la Puna de Salta y Jujuy para la mejora
de sus planteles generales. Esta poblaciéon experimental es
organizada segiin grupos de cruzamientos seleccionando
la descendencia por color de capa pura, finura y peso de
vellon, desarrollo corporal y peso al nacimiento y destete.
Los cruzamientos se concentran en 45 dias con servicios
de 7 dias en una relacién de un reproductor por cada
25 hembras. Se dispone de potreros para cada grupo. Al
nacimiento, las crias son identificadas y pesadas, destinan-
dose a alguno de los tres grupos del esquema: elite, machos
para majadas generales y descarte. Se llevan registros de-

tallados para cada servicio. Los animales disponibles para

Journal of Basic & Applied Genetics | 2013 | Volumen 24 | Issue 1| Supp.



FOROS 65

las majadas generales y descarte se ponen en venta en dos
ferias anuales. Paralelamente se realizan ensayos a fin de
generar informacién y validar medidas de manejo. Este
proceso se refuerza con talleres de capacitacidn, cursos y

pasantias desarrolladas en la Estaciéon Experimental.

Mejoramiento genético en llamas: caso de
pequeiios rebaios de la regiéon Pasco, Peru.

Gutiérrez G.1, Wurzinger M. *Universidad Nacional Agraria La Molina,
Pera. >BOKU-University of Natural Resources and Life Sciences,
Austria.

e-mail: gustavogr@lamolina.edu.pe

En la Regidén Pasco-Perd, se ha descrito el sistema de
crianza, identificado las estrategias locales de manejo gené-
tico y caracterizado la poblacion de llamas. Se evidencid
que el principal objetivo de la crianza de llamas es la pro-
duccidén de carne, siendo el sistema de crianza extensivo
basado en el uso de pastizales nativos de propiedad comu-
nal. El rebano promedio es pequefo y mixto, compuesto
por llamas, alpacas y ovinos. Los criadores han percibido
que la poblacion de llamas ha disminuido en los Gltimos
5 anos, y que existe una demanda de llamas para exportar
a otras regiones del Pert. Por esta razén se ha elaborado
una estrategia participativa de mejoramiento genético ba-
sada en un esquema de nucleo abierto y disperso. Se ha
involucrado en este proceso a la asociacidn de criadores
PROLLAMA, el gobierno regional, Universidad Daniel
Alcides Carrion,y la ONG FODESA. Un nucleo disperso
en tres rebafos serfan localizados en la regién y se for-
marian rebafios multiplicadores con criadores selectos. Los
machos seran adquiridos de la regién Pasco y Junin; las
hembras seran provistas por los criadores de PROLLAMA.
El objetivo de seleccidn serd el mejorar la eficiencia en
la produccién de carne, siendo el criterio de seleccidn el
peso vivo evaluado en un centro de testaje. El compromiso
de los criadores y el mejoramiento de capacidades de los
recursos humanos locales son factores claves para el éxito

del programa.

Mejoramiento genético en alpacas: Caso de
pequeiios rebafnos de Huancavelica, Peru.

Quispe E.C. Universidad Nacional Micaela Bastidas de Apurimac. Peru.
e-mail: edgarquispe62@yahoo.com

La poblacién de alpacas en Pert bordea los 3.600.000
y la regién de Huancavelica posee alrededor de 300.000
cabezas. En ambos casos la ubicacidon de estos animales
se sitia en la zona altoandina, teniendo como posesion-
arios en su mayor parte familias pobres. El mejoramiento
genético es una buena alternativa para el incremento de
produccidn de fibra y de carne de alpaca, que permitirian
la mejora de ingresos de los alpaqueros. Por eso, desde el
2005, considerando que en Huancavelica el tamano de los
rebafios oscila entre 50-150 se dio inicio a un programa
de mejoramiento genético teniendo como objetivos la
calidad y cantidad de fibra. Para ello previamente se es-
tratificd la poblacion en tres niveles (Nucleo de reproduc-
tores, multiplicadores y majada) y luego se seleccionaron
las unidades productivas que conformaron el nucleo de
reproductores. Asimismo se identificaron los animales, para
luego lograr establecer los registros productivos y de gene-
alogia. También se estableci6 el valor genotipico agregado,
considerandose dos objetivos y dos criterios de seleccion.
Para la evaluacion genética se utilizé el modelo animal con
medidas repetidas, y como no hubo conexién de machos,
la evaluacién solo arrojé evaluaciones intra-rebaiios. Final-
mente para la propuesta del esquema de seleccidén mas ap-
ropiado, se evaluaron seis esquemas de seleccién conside-
rando un nicleo compuesto por 1500 hembras, planteados
en funcién a la cantidad de machos a utilizar y al tipo de
nucleo de reproduccion, mediante el progreso genético y
consanguinidad. Se concluye que existe buena posibilidad

para la mejora genética de la fibra de alpaca.
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ANALISIS DEL ESPERMA EUPIRENO
TRANSFERIDO POR Tuta absolutg
(LEPIDOPTERA) DURANTE LA COPULA

Lauria JP', LZ Carabajal Paladino', C Cagnotti?, JL Cladera’, SN Lépez2.
Instituto de Genética (IGEAF), INTA Castelar, pcia. de Buenos Aires,
*Instituto de Microbiologia y Zoologia Agricola (IMYZA), INTA Castelar,
pcia. de Buenos Aires.

e-mail: jplauria@hotmail.com

Tita absoluta causa graves danos al cultivo de tomate
en Sudamérica, Europa y Africa, generando grandes pérdidas
econémicas. A fin de obtener informacion para el desarrollo de
la Técnica del Insecto Estéril en esta especie, es necesario
analizar la cantidad de esperma eupireno (fértil) transferi-
do durante la cépula tanto por machos salvajes como por
estériles irradiados. El esperma eupireno llega a la bursa
copulatrix en forma de paquetes conteniendo 256 esper-
matozoides. Luego, los paquetes se disgregan y los esper-
matozoides migran hacia la espermateca, donde se alma-
cenan hasta el momento de la fertilizacion. Este trabajo
busca analizar el esperma eupireno en la bursa copulatrix
a determinados tiempos de copula. Para ello se formaron
parejas virgenes, se freezaron a las 2 y 3 horas luego de ini-
ciada la copula, mientras an estaban unidas, y el resto se
almacend a 20°C luego de su separacion. Las bursas copu-
latrix se disecaron en solucion fisiologica para insectos y
se analizaron bajo microscopios esterecoscopico y Optico
de contraste de fases. En las hembras cuya copula no fue
interrumpida, y en las que fueron freezadas a las 3 horas,
se encontraron espermatozoides sueltos, indicando que la
migracién del esperma hacia la espermateca comenzaria
antes de la separacion de la pareja. En las hembras freezadas
a las 2 horas, se detectaron paquetes de esperma eupireno
en el 50 % de los casos. La interrupcién de la copula a las
2 horas permitiria utilizar el conteo de paquetes en lugar
de espermatozoides individuales, facilitando el analisis de

transferencia de esperma.

CROMOSOMAS POLITENICOS DE
POBLACIONES NATURALES DE Anastrepha
fraterculus (WIED)

Milla FM, FC Manso, MC Giardini, LZ Carabajal Paladino, JL Cladera.
Laboratorio de Insectos de Importancia Econémica, Instituto de
Genética “E.A. Favret”, CNIA, INTA Castelar, Buenos Aires.

e-mail: fmilla@cnia.inta.gov.ar

La mosca sudamericana de la fruta Anastrepha fraterculus
(WIED) es una plaga frutihorticola presente desde norte
de Méjico hasta la region central de Argentina y norte
de Chile. La estructura genética de distintas poblaciones
de Argentina, principalmente de Entre Rios y Tucuman,
se esta analizando con marcadores moleculares. Para pro-
fundizar este analisis se estudio la estructura citogenética
de poblaciones silvestres de A. fraterculus comparando los
patrones de bandas de cromosomas politénicos presentes
en glandulas salivales, células tricogénicas, tibulos de Mal-
pighi y otros tejidos de dipteros. Se forman mediante rep-
licacién cromosémica sin division celular: los cromosomas
homologos permanecen intimamente apareados y se repli-
can formando estructuras con patrén distintivo de bandas.
Dicho patrén es especifico de tejido y especie, y ha sido
descripto para glindulas salivales en una poblacién de lab-
oratorio de A. fraterculus. En este trabajo se estudiaron los
cromosomas politénicos de dichas glindulas de individuos
provenientes de fruta silvestre de 5 sitios de la localidad de
Concordia, Entre Rios y uno de la localidad de Puerto
Yerta distante a 25 km de las anteriores. En este analisis
se observo que todos los individuos de Puerto Yerui, no
presentan en su cromosoma VI la banda diferencial 99 for-
mada por dos bandas interrumpidas que, en el resto del
material es notablemente visible. Este resultado denota la
importancia y utilidad de los cromosomas politénicos para
deteccidon de polimorfismos poblacionales, concordando

con lo descripto mediante marcadores microsatélites.
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CA3

CA4

VARIABILIDAD CARIOTIPICA EN
DOS POBLACIONES DE Doru lineare
(DERMAPTERA, FORFICULIDAE)

Andrada AR’, G Silenzi Usandivaras', M Romero Sueldo', G Ruiz de
Bigliardo"*, M Dode’. *Fundaciéon Miguel Lillo. San Miguel de Tucumaén.
Tucumén. Argentina, *Facultad de Ciencias Naturales e IML. UNT. San
Miguel de Tucumén. Tucumén. Argentina.

e-mail: rubenfml@yahoo.com.ar

Dermaptera es un Orden con amplia distribucién, ocu-
pa la regién norte de Argentina hasta el sur de Rio Negro.
Doru lineare (Eschscholtz) es depredador de Spodoptera fru-
giperda Smith (Lepidoptera), plaga del maiz en el Noroeste
Argentino. Se planted analizar el cariotipo y comporta-
miento de la meiosis en dos poblaciones de Doru lineare
colectadas en Tucuman. Las preparaciones citologicas se
obtuvieron de testiculos por técnicas citogenéticas estin-
dar. Los ejemplares analizados exhibieron el complemento
diploide 2n= 20, cromosomas holocéntricos y determi-
nacién del sexo XX:XY. Una poblacién reveld6 compor-
tamiento regular de los cromosomas durante la meiosis,
solo cromosomas rezagados en una frecuencia muy baja.
La otra poblacién arrojé los siguientes resultados: a) va-
riaciones cariotipicas intraespecificas: presencia de cro-
mosomas accesorios B, b) polimorfismos numéricos de
los cromosomas extras, ¢) individuos con irregularidades
meiodticas: asociaciones multivalentes, puentes cromatinic-
os, cromosomas rezagados, micronucleos. La permanencia
de cromosomas extras durante la division meidtica como
univalentes, causaria inestabilidad durante la segregacion,
con probables efectos sobre la citocinesis. Aunque no se
conozcan datos certeros sobre la incidencia de los cromo-
somas B en la especie estudiada, ellos afectarian en forma
indirecta los mecanismos celulares responsables de la di-
vision meiodtica regular. Existen evidencias de que este tipo
de cromosomas estan involucrados en desordenes citologi-
cos y fisioldgicos determinantes de cambios endofenotipi-

cos y no exofenotipicos.

LOS NEO-CROMOSOMAS SEXUALES DEL
GENERO Aleuas STAL 1878 (ACRIDIDAE,
COPIOCERINAE)

Acuna FN', ER Castillo**®, DA Marti'*. 'Laboratorio de Genética
Evolutiva, IBS UNaM-CONICET. Félix de Azara 1552- C.P.3300—
Posadas-Misiones-Argentina, *Consejo Nacional de Investigaciones
Cientificas y Técnicas (CONICET), *Comité Ejecutivo de Desarrollo e
Innovacién Tecnolégica (CEDIT).

e-mail: nahuelacu@gmail.com

Estudios previos indican que las especies del género
Aleuas presentan neo-sistemas cromosoémicos de deter-
minaciéon sexual (neo-SCDS), resultado de una fusién
Robertsoniana entre un autosoma (A) y el cromosoma X
ancestral. En algunas de ellas, reestructuraciones en el neo-
Y produjeron cambios en el Nimero Fundamental (NF)
de sus cariotipos, con el consecuente comportamiento
complejo en los apareamientos y la sinapsis durante pro-
fase I. Con el objetivo de analizar en detalle su estructura
y comportamiento estudiamos los neo-SCDS en cuatro
especies del género Alenas mediante técnicas citogenéticas
de tincidén convencional, bandeo cromosémico diferencial
y fluorescente. A. uruguayensis presentdé una constitucion
cariolégica 2n= 22 /229, NF= 23/24, donde el par sex-
ual mostré una configuracién en forma de “L” en meta-
fase I, caracteristica de un neo-SDCS producto de una
fusion X-A sin modificaciones estructurales posteriores.
A. lineatus exhibié un 2n= 203/20%Q, NF= 24/24, donde
los neo-cromosomas sexuales (neo-CS) metacéntricos,
adoptaron una configuraciéon en forma de “C” en meta-
fase I, por su origen producto de la fusion Rb X-A y de
una inversion pericentromérica en el neo-Y. En el mismo
estadio A. vitticollis y A. paranensis presentaron una for-
mula cariotipica 2n= 203/20Q, NF= 24/24; ambas espe-
cies mostraron comportamiento complejo de sus neo-CS,
con posibles rearreglos adicionales. Discutimos diferentes
hipétesis sobre el origen de los neo-SCDS observados en
Aleuas y planteamos modelos que intentan explicar su ac-

tual estructura y evolucién independiente.
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CAS

CAe6

NEO-CROMOSOMAS SEXUALES DE Boliviacris
noroestensis (MELANOPLINAE; ACRIDIDAE):
ESTADIO EVOLUTIVO

Castillo ERD"*%, A Taffarel"**, DA Marti**. 'Laboratorio de Genética
Evolutiva. Instituto de Biologia Subtropical-Universidad Nacional de
Misiones (IBS-UNaM). Félix de Azara 1552. CP3300. Posadas, *Consejo
Nacional de Investigaciones Cientificas y Técnicas (CONICET), *Comité
Ejecutivo de Desarrollo e Innovacion Tecnolégica (CEDIT).

e-mail: darmarti@yahoo.com.ar

Los neo-cromosomas sexuales (neo-CS) son ejemplos
excluyentes de variacién cromosémica en Orthoptera,
particularmente en especies de melanoplinos sudameri-
canos, convirtiéndose en modelos adecuados para inferir
posibles mecanismos involucrados en la evolucion de los
neo-CS. En su mayoria, los neo-sistemas cromosdmicos
de determinacién sexual (neo-SCDS) se originan por es-
tablecimiento de una fusién Robertsoniana involucrando
el cromosoma X ancestral y un par autosémico. A través
de técnicas de tincién cromosdémica convencional y dife-
renciales, nuestros resultados indican un grado de diferen-
ciacién menor entre los neo-cromosomas sexuales de Bo-
liviacris noroestensis (2n= 20/20 M/H), senalando un origen
evolutivo reciente. Sin embargo el modelo de fusion cén-
trica no logra explicar su génesis, principalmente debido a
la reduccidén del ntimero fundamental (NF= 21/22). Pro-
ponemos dos modelos igualmente probables que explican
la formacion del neo-SCDS de la especie, a través de rear-
reglos complejos; nuestras observaciones y los anteceden-
tes citogenéticos apoyan lo planteado para este grupo. En
este contexto creemos que los neo-SCDS establecidos
proporcionan algunas ventajas adaptativas a los organismos
portadores, o al sexo; cualquiera sea el caso es la fuerza
primaria responsable de incrementar su frecuencia en las
poblaciones naturales, en contra del sistema de determi-
nacion sexual original, sin el detrimento de las fuerzas mi-
croevolutivas que también pueden actuar (como la deriva
genética en poblaciones pequeiias), al menos, al comienzo

de la historia evolutiva de los neo-CS.

CONTRIBUCION CITOGENETICA AL
CONOCIMIENTO DE Astylus atromaculatus
(COLEOPTERA, MELYRIDAE)

Moreno Ruiz Holgado M?, M Dode’, G Ruiz de Bigliardo"*, M Romero
Sueldo’, S Caro™*. "Fundaciéon Miguel Lillo. San Miguel de Tucuman.
Tucumaén. Argentina, *Facultad de Ciencias Naturales e IML. UNT. San
Miguel de Tucuman. Tucumén. Argentina.

e-mail: grabigliardo@hotmail.com

Los analisis citogenéticos de la Familia Melyridae
(Suborden Polyphaga) son muy escasos y sin registros
para Argentina. Estas investigaciones comprende el anali-
sis del cariotipo y el comportamiento de los cromosomas
autosémicos y sexuales durante la division meidtica. Las
gbnadas de los ejemplares machos de Astylus atromaculatus
(Blanchard) colectados en la provincia de Tucuman fuer-
on sometidas a protocolos citogenéticos convencionales.
Los ejemplares analizados exhiben un complemento cro-
mosémico 2n= 18 y una férmula meidtica n= 8II+Xy, .
El cariotipo se caracteriza por la presencia de cromosomas
autosdémicos principalmente metacéntricos, dos pares sub-
metacéntricos, el cromosoma sexual X submetacéntrico
de tamano medio y un pequeno “y” en el cual no se pu-
ede identificar la posicidon centromérica. La pareja sexual
heteromorfica con heteropicnosis positiva se asocia tem-
pranamente desde paquinema en profase I. En diacinesis
mantiene la tincidon diferencial y en metafase I es muy
visible el seudo-bivalente sexual asociado por sus extremos
en la tipica configuracién en paracaidas. Los cromosomas
durante la meiosis tienen un comportamiento regular de
sinapsis, segregacion y formacion de espermatidas. El cari-
otipo haploide predominante en Polyphaga, n= 91I+Xy
es diferente al de Astylus atromaculatus pero con idéntico
mecanismo de determinacion del sexo. La metacentric-
idad de los cromosomas del complemento habria jugado
un rol importante durante la evolucién de los cariotipos y
las desviaciones del modelo ancestral, como en este caso,

estarian justificadas por fusiones céntricas.
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CA7

CA8

CARACTERIZACION CITOGENETICA DEL
GRUPO Odontophrynus americanus (ANURA:
ODONTOPHRYNIDAE)

Filippi SG*, MO Pereyra®, SD Rosset?, D Baldo®. 'Laboratorio de
Génetica Evolutiva, Facultad de Ciencias Exactas, Quimicas y Naturales,
Universidad Nacional de Misiones, 2*CONICET. Divisién Herpetologia,
Museo Argentino de Ciencias Naturales “Bernardino Rivadavia”,
3Seccién Herpetologia, Museo de La Plata, Universidad Nacional de La
Plata.
e-mail: sabrifilippi@gmail.com

El grupo Odontophrynus americanus se distribuye am-
pliamente en el sur y este de Sudamérica y comprende un
complejo de especies diplo-poliploides, con distribuciones
alopatricas y extensas areas de simpatria, morfologicamente
similares. Existen discrepancias sobre el origen y el tipo de
poliploidia en el grupo en el cual actualmente se recono-
cen 4 especies nominales mientras que varias poblaciones
representan taxones aiin no descriptos. En este trabajo car-
acterizamos citogenéticamente las especies de este grupo
y aportamos datos utiles para su estudio citotaxondémico y
los origenes de la poliploidia. Analizamos 240 especimenes
de 70 localidades de Argentina y Uruguay, pertenecientes
alas 4 especies nominales y a 4 especies innominadas. Ob-
tuvimos suspensiones celulares de médula 6sea, intestino y
testiculo y realizamos tinciones convencionales y bandeos
diferenciales. Todas las poblaciones presentan un nimero
basico de 11 cromosomas bibraquiados. Odontophrynus
cordobae, O. lavillai, O. maisuma, O. sp. 1 y O. sp. 2 tienen
un complemento diploide, mientras que O. americanus,
O. sp. 3 y O. sp. 4 resultaron tetraploides. La morfologia
cromosdmica es relativamente uniforme, pero se obser-
van diferencias inter e intraespecificas en la morfologia del
par 4, posicion de NORs y patrones de Bandas C. Las
formas poliploides muestran variaciones geograficas en la
posicion de las NORs y aparentes zonas de hibridaciéon.
Estos resultados demuestran un complejo patrdon de evo-
lucidén cariotipica en el grupo, el cual es discutido en el

marco de las recientes hipotesis filogenéticas.

DISOCIACION DEL EJE CROMOSOMICO DEL
X EN EL CUERPO XY DEL ROEDOR Galea
musteloides

Sciurano RB', MI Rahn', JC Cavicchia®, AJ Solari'. '2da. UA de Biologia
Celular, Histologia, Embriologia y Genética, Facultad de Medicina,
UBA. CABA, Argentina, *IHEM, CCT-CONICET, Mendoza, Argentina.
e-mail: asolari@fmed.uba.ar

El complejo sinaptonémico (CS) es una estructura pro-
teinica muy conservada que da el soporte estructural es-
table en las regiones donde se producen los procesos de
sinapsis y recombinacién meidtica. El par XY del roedor
G. musteloides muestra una serie de modificaciones ex-
traordinarias de los ejes proteinicos del CS durante el pa-
quinema. Utilizando técnicas de microscopia electronica
de CS e inmunofluorescencia de proteinas meidticas in-
volucradas en los procesos de sinapsis (SYCP3, SYCP1,
SYCE3, SMC3), recombinacién (MLH1) y silenciamien-
to transcripcional (BRCA1 y -H2AX), se demostrd que:
1) durante el paquinema temprano, el cuerpo XY tiene
caracteristicas ultraestructurales y proteinicas idénticas a la
de otros mamiferos; 2) a partir del paquinema medio, el ¢je
cromosdmico del X comienza a engrosarse notablemente,
formandose un eje multifilamentoso; mas aun, se disocia
en dos subelementos axiales: un elemento axial grueso que
forma un gran bucle asimétrico vy, otro, mas delgado que se
mantiene formando el CS con el eje delY; 4) existen dos
regiones alternativas de recombinacién entre el X y el,
la mas probable se encuentra en la regién mas proxima a
la carioteca; 5) la variante histonica -H2AX, al igual que
BRCAL, se localizan en la regién del bucle y del segmen-
to diferencial del X, indicando que dichas regiones estin
silenciadas transcripcionalmente. Este comportamiento
extraordinario de los ejes cromosémicos del par XY de
G. musteloides revela nuevos aspectos y tiene implicaciones
sobre la estructura molecular general del complejo sinap-

tonémico.
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CA9

CA10

MARCADORES CROMOSOMICOS EVIDENCIAN
VARIABILIDAD CARIOTIPICA EN Platydoras
armatulus (SILURIFORMES)

Takagui FH', NB Venturelli', AC Swarga®, AS Fenocchio®, AL Dias’, LG
Caetano'. 'Laboratorio de Citogenética Animal, Depto. de Biologia
Geral, UEL- Rodovia Celso Garcia Cid, PR 445, Km 380, Caixa Postal
6001, 86051-970, Londrina-PR, Brasil. *Laboratorio de Histologia

e Genética, Depto. de Genética, UEL - Rodovia Celso Garcia Cid, PR
445, Km 380, Caixa Postal 6001, 86051-970, Londrina-PR, Brasil.
3Universidad Nacional de Misiones, Facultad de CienciasE., Q. y
Naturales, Departamento de Genética, Félix de Azara 1552, 3300,
Posadas, Misiones, Argentina.

e-mail: swarca@uel.br

Los peces de la familia Doradidae son peces endémicos
de Sudameérica, importantes ecolégica y econémicamente.
Entre las 90 especies descriptas, apenas doce fueron cari-
otipadas, revelando pequefia variaciéon del ntmero dip-
loide (2n= 56/58), regiones organizadoras de nucléolos
simples y gran variacién en localizacién y cantidad de het-
erocromatina. Considerando que solo 20 % de las especies
de Doradidae fueran analizadas, el presente estudio pre-
tende caracterizar mediante técnicas citogenéticas clasica
y molecular 12 ejemplares de Platydoras armatulus aisladas
geograficamente. Once fueron colectados en el rio Mi-
randa (Corumba-Brasil) y 1 en el rio Parand (Posadas-
Argentina). Presentaron 2n= 58 (24m+26sm+4st+4a). A
pesar de poseer una macroestrutura conservada, las NORs
fueron variables, siendo vistos en algunos ejemplares dos
sitios de DNAr 18S y en otros tres cromosomas porta-
dores de RONSs. EI DNAr 5S ocupa cuatro sitios termi-
nales en el brazo p de cromosomas sm. Fueron identi-
ficados bloques heterocromaticos distribuidos en regiones
pericentroméricas, terminales e intersticiales, inclusive en
las RONs que presentan heterocromatina intercalada con
los genes ribosomales. También se observo la presencia de
hasta cuatro microcromosomas supranumerarios hetero-
cromaticos. Los analisis muestran que a pesar de que P
armatulus posee 58 cromosomas y el patrén de heterocro-
matina comunmente relatado entre los Doradidae, puede
ser considerada diversificada desde el punto de vista cito-
genético, ya que hasta el momento es la Ginica con NORs

multiples y cromosomas supranumerarios.

CiCLIDOS (PERCIFORMES, CICHLIDAE) DE
LA CUENCA DEL RiO URUGUAY: ANALISIS
CITOGENETICO CONVENCIONAL Y
MOLECULAR.

Pereira MM', AS Fenocchio?, FH Takagui®, NB Venturelli®, AC Swarga'.
‘Laboratorio de Histologia e Genética, Depto. de Histologia, UEL -
Rodovia Celso Garcia Cid, PR 445, Km 380, Caixa Postal 6001, 86051-
970, Londrina-PR, Brasil, *Universidad Nacional de Misiones, Facultad
de Ciencias E., Q. y Naturales, Depto. de Genética, Félix de Azara 1552,
3300, Posadas, Misiones, Argentina, *Laboratorio de Citogenética
Animal, Depto. De Biologia Geral, UEL- Rodovia Celso Garcia Cid, PR
445, Km 380, Caixa Postal 6001, 86051-970, Londrina-PR, Brasil.
e-mail: afenocch@fceqyn.unam.edu.ar

El Rio Uruguay limita Brasil de Argentina y Uruguay,
siendo escasos los datos cariotipicos sobre sus peces. El
objetivo de este trabajo es continuar el relevamiento ci-
togenético en peces de la Familia Cichlidae de dos aflu-
entes misioneros del Uruguay, arroyos Chimiray (Azara) y
Paraiso (El Soberbio). Fueron analizados Gymmnogeophagus
o gymnogenys, Crenicichla vittata y Ciclhasoma dimerus del
Chimiray y Australoherus cf. forquilha del Paraiso. Las pre-
paraciones fueron obtenidas mediante técnicas directas y
tenidas convencionalmente con Giemsa y bandeos C, Ag-
NOR, CMA, y DAPI.Todas las especies presentaron 2n=
48 siendo las formulas cariotipicas: G. ¢f. gymnogenys 6m/
sm+42st/a(NF= 54); C. vittata 6m/sm+42st/a(NF= 54);
C. dimerus 4m/sm+44st/a(NF= 52) y A. ¢ forquilha 12m/
sm+36st/a(NF= 60). Las bandas C en todas las especies se
localizaron en regiones pericentroméricas y en constric-
ciones secundarias, caracteristica comun entre los ciclidos.
Las AgNORs en G. ¢f gymnogenys involucran tres cromo-
somas pertenecientes a tres pares st/a distintos, requirien-
do estudios mas abarcativos para mejor interpretaciéon de
los resultados. En C. dimerus, C. vittata y A. of. forquilha las
mismas ocupan los brazos cortos de un solo par. La col-
oraciéon con CMA3 fue coincidente con las AGNORs en
tanto el DAPI mostrd ausencia total de fluorescencia en las
constricciones secundarias. Los presentes resultados am-
plian los datos cariotipicos disponibles para ciclidos, siendo
descriptas por primera vez estas especies del rio Uruguay.
Seran realizadas nuevas campanas de colecta para ampliar

el relevamiento.
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CH1

CH2

PRESENTACION DE UN CASO DE
TRANSLOCACION ENTRE CROMOSOMAS 3 Y 7

Marsa S', MJ Guillamondegui®, C Della Vedova®, S Siewert’, M Drutt,
A Brezigars, M Cardetti>. '"GENES, *Hospital Pediatrico Dr. Humberto
Notti, *Universidad Nacional de San Luis, *Laboratorio de Patologia
Molecular, sSCERHU.

e-mail: smarsa@gmail.com

Nuestro paciente presentaba dismorfias maltiples. Tercer
hijo de una pareja no consanguinea. Dos medio hermanos
fallecidos con malformaciones multiples en periodo neo-
natal. Padre de 46 afos aparentemente sano portador de
una aberracién cromosémica estructural balanceada entre
el cromosoma 3 y el 7, cariotipo 46,XY,t(3;7)(3q29:7q22
7qter;7pter q22)[20]. Madre con cariotipo normal. El
propdsito presentaba: macrocefalia relativa PC 42,5 (50-
75), frente alta, fontanela ligeramente abombada, angioma,
facie peculiar, epicanto marcado, hendiduras palpebrales
estrechas y orientadas hacia abajo, puente nasal ancho,
retrognatia, cuello corto y ancho, pabellones auriculares
displasicos, mancha hipercromica en térax, hiperteloris-
mo mamario, manos con dedos ahusados y restricciéon de
la movilidad, escroto con aumento de volumen y pene
pequeno, retraso severo de pautas madurativas, agenesia de
cuerpo calloso, hipotonia, hipoventilacion pulmonar bilat-
eral, granuloma umbilical y taquipnea. El propésito fallecié
a los 7 meses de edad. El cariotipo fue: 46,XY,der(3)t(3;7)
(929;q11.23)[20] y el FISH para el cromosoma pintado
3 fue: 3q+.1sh der(3)(wcep3-)[5], es decir que el material
extra que se encontraba en el extremo del brazo largo del
cromosoma 3 correspondia a otro cromosoma, que inter-
pretamos corresponda muy probablemente al cromosoma
7. Estudios sugeridos que no fueron realizados: FISH para
cromosoma pintado 7 y 3qtel del propésito y cariotipo
con bandeo G a los hermanos. El FISH permite confirmar
lo observado con bandeo G y lograr una correcta correl-

acion con el fenotipo.

ESPERMATOGENESIS FOCAL EUPLOIDE EN UN
HOMBRE DISOMICO PARA EL CROMOSOMA Y

Sciurano RB', IM Rahn', G Rey Valzacchi®, A] Solari’. '2da. UA Biologia
Celular, Histologia, Embriologia y Genética, Facultad de Medicina,
UBA. C.A.B.A., Argentina, *PROCREARTE, Red de Medicina
Reproductivay Molecular. C.A.B.A., Argentina.

e-mail: asolari@fmed.uba.ar

La disomia delY es una de las aneuploidias cromosémi-
cas mas frecuentes en los varones (1/1000 de los recién
nacidos). En la mayoria de ellos, el cuadro seminal es nor-
mal, dado que el cromosoma sexual adicional seria elimi-
nado en la linea germinal. Sin embargo, en una minoria,
hay una oligospermia severa o azoospermia con una con-
figuracion mayoritariaY'Y+X, que conduce a la muerte del
espermatocito I. Los objetivos del presente trabajo fueron:
1) determinar la constitucidon cromosoémica de las células
germinales y de las células de Sertoli en un paciente azo-
ospérmico con cariotipo 47,XYY e hipotrofia testicular;
2) evaluar el comportamiento de los cromosomas sexuales
en los espermatocitos paquiténicos. Para ello, se realizaron
técnicas histologicas de rutina, microscopia electrénica de
cortes, extendidos de complejos sinaptonémicos, IFI con
anticuerpos meiéticos especificos e inmuno-FISH con
una sonda de ADN especifica para identificar la region
Yq12. El diagnéstico histopatologico del paciente eviden-
ci6 una lesién en focos: 1/3 de los tubos seminiferos pre-
sentan espermatogénesis completa con grados variables de
desarrollo, y el resto de la biopsia muestra solo células de
Sertoli o atrofia hialina total. El analisis de la constitucion
cromosémica mostrd que el 98 % de los espermatocitos
[ son euploides, 46,XY; en cambio, las células de Sertoli
presentan un mosaicismo cromosémico 47,XYY/46,XY,
con el 50 % para cada una de las dos formas. Estos re-
sultados indicarian que existe una seleccion a favor de la

supervivencia de los espermatocitos I euploides (46,XY).
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CH3

CH&4

NINA CON ANILLO DEL CROMOSOMA 21Y
DUPLICACION DE LA REGION CRITICA DE
SINDROME DE DOWN

de la Fuente SG', AO Laudicina®, C Martinez Taibo'. *Programa de
Genética Médica, Hospital Dr. Arturo Ofiativia, Pcia de Salta, *Lexel
SRL, Divisi6én In Vitro, pcia. de Buenos Aires, *Programa de Genética
Médica, Hospital Dr. Arturo Ofiativia, pcia de Salta.

e-mail: silviadlfi@hotmail.com

Propésito de sexo femenino, de 17 meses de edad
derivada por presentar RMG. Producto de la primera
gestacion de pareja no consanguinea. E.M.: 20 anos, E.P:
25 afios al nacimiento del propdsito. Nacida de embarazo
de término, controlado, de desarrollo normal. Serologia
materna negativa. Parto normal. Presentaciéon cefali-
ca. RAM intraparto. PE. rapido. Llanto inmediato PN.:
3000gs. Talla: 50 cm. Sin patologia neonatal. Caida del
cordon: 20 dias. R.M.G. Antecedentes Patologicos: CIA.
Fisura de paladar blando. Dos internaciones por desnu-
tricion. Estudios Complementarios: Ecodoppler: CIA tipo
ostium secundum. Videodeglucién: normal. Radioscopia:
Reflujo nasofaringeo por disfuncion velopalatina. Labo-
ratorio: Anemia ferropénica. Examen Fisico: Peso 8630g.
P3-10 Talla: 71.5 cm-2.5DS. Braquicefalia. Hipoplasia
medio facial. Hendiduras palpebrales hacia arriba. Epican-
tus. Puente nasal chato, columela corta. Fisura de paladar
blando. Orejas de implantacion baja, conformacién nor-
mal. Cuello corto. Térax simétrico. Columna s/p. Abdo-
men BDI sin visceromegalia. Genitales de acuerdo a edad
y sexo. Clinodactilia del quinto dedo. Pliegue palmar en
puente. RMG. Hipotonia e hiperlaxitud metarcarpofalan-
gica. Examen Citogenético: el estudio cromosémico por
Bandeo G detectd una anomalia estructural 46,XX,r(21)
(p13g22). El estudio por FISH usando sonda de pintado
cromosomico y RCSD (Live, Lexel inVitro, Buenos Aires)
determiné en el anillo la duplicacién de la Regién Critica
del Sindrome de Down (RCSD): 46,XX,r(21)(p13q22).
ish r(21)(p13q22)(wep21+,RCSD++). Cariotipo mater-

no normal.

ANOMALIAS CROMOSOMICAS ASOCIADAS A
LA AMPLIFICACION DE CKS1B Y DELECION DE
TP53 EN MIELOMA MULTIPLE

Stella F**, E Pedrazzini'®, E Baialardo*, I Slavutsky'. 'Laboratorio
Genética de Neoplasias Linfoides, Instituto de Medicina Experimental,
CONICET- Academia Nacional de Medicina de Buenos Aires, *Facultad
de Ciencias Exactas, Quimicas y Naturales, Universidad de Morén,
3Universidad Nacional del Noroeste de la Provincia de Buenos Aires.,
4Centro de Estudios Genéticos, Buenos Aires.

e-mail: fla_stella@yahoo.com.ar

El mieloma multiple (MM) es una neoplasia de célu-
las plasmaticas. Presenta alta frecuencia de anomalias de
1921, locus del gen CKS1B, critico en la progresion del
ciclo celular. En este analisis se evaluaron alteraciones de
1q y su asociacién con la delecion de 17p13 (delTP53)
en médula dsea de 91 pacientes (48 mujeres; edad media:
61 afos; rango: 24-86 afios). El estudio fue aprobado por
el Comité de Etica Institucional. Se realizé analisis cito-
genético y FISH con las sondas CKS1B (1q21) yTP53.La
sobrevida (SV) se estimd por Kaplan-Meier con el log-rank
test. E1 33 % (30/91) de los pacientes presentaron anom-
alias cromosdémicas, 47 % (14/30) de los cuales mostraron
alteraciones del cromosoma 1. En 36 pacientes se evalud
CKS1B: 12 presentaron anomalias del cromosoma 1,7 otras
alteraciones y 17 cariotipo normal, observandose amplifi-
cacion (ampCKS1B) en el 53 % (19/36); el 25 % presentod
ademis delecidén de 17p13. En 79 casos se analiz6 TP53
observandose delecién en el 30 %. Se detectd asociacion
positiva entre cariotipo patolégico y delTP53 (p=0,022,
OR=3,4;1C:1,3-9,3) y ampCKS1B (p=0,002, OR=12,2;
IC: 2,5-58,7), asi como correlacién entre el namero de
copias de CKS1B y el porcentaje de células con delTP53.
La SV fue de 37 meses en los casos con ampCKS1B sola o
con delTP53, de 51 meses para delTP53, no alcanzindose
la media de SV en los casos sin estas alteraciones. Nuestros
datos sustentan que la ampCKS1B constituye un factor
de riesgo en MM e indican una fuerte asociacién entre
anomalias cariotipicas y alteraciones citomoleculares, que

favoreceria la proliferacién tumoral.
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CHe

ESTERILIDAD MASCULINA: REPORTE DE UN
CASO DE TRANSLOCACION T (Y; 2)

Arroyo M*, S Rozental', M Fernandez', P Granados', S Aszpis?, A
Nagelberg?, O Levalle?, G Mercado'. *Centro Nacional de Genética
Médica A.N.L.I.S. Dr. E. Castilla, CABA, Argentina. *Seccién
Andrologia Division Endrocrinologia, Hospital Carlos G. Durand,
CABA, Argentina.

e-mail: gnmercado2@yahoo.com.ar

Las anomalias cromosomicas son una de las principales
causas de infertilidad masculina, especialmente la trisomia
XXY vy las translocaciones robertsonianas. Las transloca-
ciones (Y; autosoma) tienen una frecuencia de 1/2000
en la poblacion general. Los portadores pueden ser fér-
tiles o subfértiles debido a alteraciones en el ntimero o la
mortologia de los espermatozoides. Cuando el rearreglo
involucra la regién Yq proximal se asocia a esterilidad y
si el punto de ruptura estd en la regiéon heterocromati-
ca, en general la fertilidad no estd afectada. Presentamos
un paciente varén, fenotipicamente normal, producto
de un embarazo de una hermandad de tres, que fue de-
rivado por azoospermia. Su examen fisico presenta talla y
contextura adecuadas, ambos testiculos de consistencia y
volumen normales. Con valores de FSH elevados y testos-
terona biodisponible disminuida. El estudio citogenético
de linfocitos de sangre periférica, reveld un cariotipo 46,
X, t(Y; 2) (q11.23; p11.2). 1sh der(Y)t(Y;2)(q11.23;p11.2)
(DY Z3x1). El estudio molecular no reveld microdelecio-
nes AZE Esta translocacién no ha sido encontrada en la
literatura. Dado que no se hall6 delecién en la zona AZF
estudiada, postulamos que la azoospermia en este paciente
se deberia a interrupcién de la espermatogénesis por alter-
aciones en el apareamiento XY y formacién de la vesicula
sexual. Destacamos el valor del estudio citogenético en
pacientes con azoospermia a fin de brindar un adecuado
asesoramiento genético previo a los tratamientos de repro-

duccidn asistida.

MOSAICISMO Y CROMOSOMA EN ANILLO
ASOCIADO A SINDROME DE TURNER

Siewert SE', SM Marsa?, MC Della Vedova', S Martinez®. 'Universidad
Nacional de San Luis, *GENES, San Luis, *Centro de Salud 1° de Mayo,
San Luis.

e-mail: ssiewert@unsl.edu.ar

Se estudié una paciente femenina de 4 aflos de edad
con baja talla y peso (percentil por debajo de 3), asiste
al laboratorio de genética con diagndstico presuntivo de
Sindrome de Turner. Edad de la madre 17 afios y dos her-
manas normales. La paciente presentd al nacer hipoplasia
diafragmatica, fusiéon hepato-pulmonar y drenaje venoso
pulmonar anémalo. Al mes de vida hizo un distrés res-
piratorio, al segundo mes una baja de Ferremia. En las
siguientes etapas de su crecimiento (desde los 2 a los 4
afos) presento bajo peso, osteopenia y signos de irrita-
bilidad severa. En la evaluaciéon de los 16 meses de vida
presentd desarrollo normal, camina y habla. A los dos aflos
de vida se observd cardiopatia congénita, presentando el
mismo percentil de peso y talla que en la actualidad. Se
evaluaron los antecedentes familiares y se encontré un
primo hermano materno con malformaciones del sistema
nerviosos central. Se procedid a realizar el cariotipo: mos
45,X7/46,Xr(X), observandose un 70 % de las células con
monosomia del cromosoma X y un 30 % de las células con
un cromosoma en anillo. Se solicité realizaciéon de FISH
para el centrémero del X el cual todavia no se ha podido
realizar por los factores socio- econdmicos que rodean a
la paciente. El médico ha iniciado los tramites necesarios
para realizar el tratamiento con hormona de crecimiento.
No se establecieron los puntos de fractura del cromosoma
X en el anillo observado, pero podria sospecharse que di-
chos puntos incluyen la region critica del cromosoma X,
explicando asi los hallazgos del sindrome de Turner y otras

caracteristicas clinicas.
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CH7

CH8

CONSTITUCION CROMOSOMICA MEDIANTE
FISH EN 2 PACIENTES CON SINDROME DE
TURNER POR VARIANTES CITOGENETICAS:
r(Y), der(X)

Martinez Taibo C!, NN Tolaba’, S Davila', OA Laudicina? SG De la
Fuente', MP Vilte'. 'Programa de Genética Médica, Hospital Dr. Arturo
Onativia, Provincia de Salta, *Lexel SRL, Divisién In Vitro, Provincia de
Buenos Aires.

e-mail: cmartineztaibo@yahoo.com.ar

El Sindrome de Turner se caracteriza genéticamente
por presentar monosomia del cromosoma X (45,X) en in-
dividuos fenotipicamente femeninos. Cariotipo presente
en el 60 % de los pacientes. El 30 % posee anomalias es-
tructurales del cromosoma X y el 5 % anomalias estruc-
turales del cromosomaY o mosaicismo con una linea ce-
lular XY. La presencia de material del cromosoma Y se
detecta en el 5 % mediante citogenética clasica y aumenta
al 12 % con técnicas moleculares. Presentamos dos casos
donde las variantes cromosdmicas fueron identificadas
mediante FISH. Caso 1: propésito femenino de 6 afios
de edad que consulta por presentar baja talla. El estudio
cromosémico por Bandeo G detectd un cromosoma en
anillo remplazando a uno de los cromosomas sexuales:
mos 46,X,r[25]/45,X[8]. El estudio por FISH permitid
definir el origen del anillo, identificindolo como proce-
dente del cromosoma Y ya que resultd positivo para la
sonda del gen AZFa localizado pericentroméricamente en
el brazo largo del cromosomaY: mos 46,X,r[25]/45,X]8].
ish r(Y)(AZFa+,DXZ1-). Caso 2: propésito femenino de
18 afos que consulta por presentar baja talla (-5DS). El
estudio cromosémico por Bandeo G detectd un cariotipo
masculino: mos 46,XY[42]/45,X[8]. El estudio por FISH
identificé al supuesto cromosoma Y como un derivado
del cromosoma X, ya que resultd positivo para la sonda
pericentromérica de X: mos 46,X,der(X)[45]/45,X[8].
ish der(X)(DXZ1+,AZFa-). Conclusiones: Se destaca la
importancia de determinar la constitucién cromosbémica
correcta para un adecuado asesoramiento genético de ries-

go de desarrollar gonadoblastoma.

TUMORES EPITELIOMESENQUIMATICOS.
ESTUDIO DE UNA MUESTRA DE MEDIANTE
TECNICA DE AgNOR

Ramirez JM, AE Calderon, A Mampel, MI Echeverria. Instituto de
Genética, Facultad de Ciencias Médicas. UNCUYO.

e-mail: miecheve@fcm.uncu.edu.ar

Los tumores mesenquimaticos son un grupo hetero-
géneo de lesiones con amplio rango de diferenciacion de
clasificacién atn discutida. Considerando que la citogené-
tica convencional, molecular y NOR son metodologias
complementarias que optimizan el diagndstico de aberra-
ciones cromosdmicas y proliferacion celular se tuvo como
objetivo poner a punto la técnica de NOR en lesiones tu-
morales frescas y analizar y comparar la actividad prolifera-
tiva celular de lesiones epiteliomesenquimaticas displasi-
cas y cancerigenas. Se procesaron muestras tumorales de
pacientes y material de tejido sano que fueron disgrega-
das mecanicamente y analizadas luego de aplicar técnica
directa, cultivo y técnica de explantos. Para la marcaciéon
de AgNOR se empled la técnica de Ploton, luego se re-
alizé impregnacion con solucion de gelatina y acido for-
mico en agua deionizada, mezclando en una proporcidn
1:2 con AgNO3. Se incubaron a 60° C y se lavaron con
agua deionizada. Después de breve tinciéon con Giemsa se
analiz6 el ntmero de granulos precipitados en nacleos de
las muestras. Se analizaron 100 ntcleos por paciente cla-
sificando los granulos segiin fuesen mayores o menores a
cinco, de localizacién central, periférica o mixta y disper-
sos o agrupados. Se presentan los resultados y se concluye
que las muestras mostraron diferencias en el nimero de
puntos AGNOR por nucleo, su localizacién y su distribu-
ci6n. La cantidad de puntos AgNOR esta relacionado con
la sintesis proteica y resulta un parametro complementario
atil de proliferacién celular para la distincion entre tejido

sano y tumoral benigno y maligno.
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LEUCEMIAS AGUDAS EN PACIENTES
PEDIATRICOS ANALIZADOS EN EL LACYGH-
FCEQYN, CONVENIO UNAM-IPS

Brizuela Sanchez MB*, L Gutiérrez?, G Sioli!, A Rolén', A Melnichuk’,

C Argiielles’, A Fenocchio'. 'Laboratorio de Citogenética y Genética
Humana (LACyGH), Facultad de Ciencias Exactas, Quimicas y
Naturales, Universidad Nacional de Misiones (UnaM) - I, *Laboratorio
de Genética, Instituto de Medicina Experimental (IMEX), CONICET-
Academia Nacional de Medicina de Buenos Aires.

e-mail: belen_brizuelai5@hotmail.com

Las Leucemias pediatricas son el tipo de cancer mas
frecuente en la nifiez, caracterizadas por una proliferacién
maligna de células de la medula dsea. Presentan alteracio-
nes genéticas, gran parte son de caricter cromosoémico,
encontrandose asociadas a un subtipo morfologico o
fenotipico particular. El objetivo del trabajo fue determinar
la frecuencia de alteraciones cromosémicas en Leucemias
Agudas en pacientes pediitricos analizados entre los afios
1993-2012 en el LACyGH, derivados desde el Hospital
Provincial de Pediatria e Institutos de salud privados de la
provincia de Misiones. El analisis cromosoémico se realizd
mediante bandeo GTG vy los cariotipos fueron descriptos
segin normas del ISCN 2009. La muestra registrd un to-
tal de 144 pacientes. 127/144 (88,2 %) casos se trataron
de Leucemia Linfoblastica Aguda (LLA) y 17/144 (11,8
%) de Leucemia Mieloblastica Aguda (LMA). El resultado
citogenético de cada caso particular fue clasificado como
“patoldgico” si se detectaban alteraciones cromosémicas, o
“no patologico” si no se detectaban alteraciones luego del
analisis de 20 metafases. En LLA, 31/127 (24,4 %) casos
presentd cariotipos con alteraciones cromosémicas (CCA);
51/127 (40,1 %) no presentaron alteraciones (CSA) y en
45/127 (35,4 %) no fue posible determinar el cariotipo
(CND). En LMA, 6/17 (35,2 %) pacientes presentaron
CCA;6/17 (35,2 %) presentaron CSA y en 5/17 (29,4 %)
casos CND. Fue posible generar una base de datos y de-
terminar que la frecuencia de alteraciones cromosémicas
en las leucemias agudas fue 37/144 (59,7 %) casos, y que

la LLA es el tipo de leucemia mas frecuente.

TRANSLOCACION RECIPROCA (7;21) EN
NINA PORTADORA DE RETARDO MENTAL Y
DISMORFIAS

Torres E, S Rodriguez, N Monjagata, M Herreros, S Fernandez, R
Samaniego. Instituto de Investigaciones en Ciencias de la Salud.
e-mail: elo_torres@yahoo.com.ar

Las aberraciones cromosdmicas son variaciones, que
pueden afectar tanto el nimero como la estructura del
cromosoma. Estan asociadas a la apariciéon de enferme-
dades hereditarias, siendo una causa importante de retraso
mental y defectos congénitos, se observan entre el 0,3 %
y 1 % de los nacidos vivos. Las translocaciones son reor-
denamientos cromosémicos estructurales, comunes y en
general balanceados y se definen como el paso de material
genético de un cromosoma a otro; se clasifican en translo-
caciones reciprocas y robertsonianas, las primeras implican
una ruptura en al menos dos cromosomas no homaologos,
con intercambio de material y generalmente el ndmero
permanece inalterable. La incidencia global de las translo-
caciones reciprocas en la poblacién general es aproxima-
damente de 1 en 500, pueden ser familiares o aparecer de
novo, en general no sobrellevan ningtin problema clinico
al portador. Se presenta el caso de una nifia de 6 aflos de
edad que consulté por retardo mental, microcefalia y dis-
morfias. Se le realizd el estudio citogenético a través del
cultivo de sangre periférica por las técnicas de Hungerford
y Caspersson. Se analizaron 30 metafases en la paciente,
observandose en todas ellas una translocacién reciproca
entre el brazo corto del cromosoma 7 y el brazo largo
del cromosoma 21. Cariotipo de la nifa: 46,XX,t(7;21)
(p13;q21). Si bien se describe que un portador de una
translocacidon reciproca puede ser asintomatico, nuestra
paciente manifiesta un fenotipo anormal debido a que po-
dria ser el producto de la alteracién de un gen en el sitio

de rompimiento.
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CH12

LEUCEMIA PROMIELOCITICA AGUDA,
REPORTE DE 2 CASOS DE PACIENTES CON
TRANSLOCACION 15;17

Fernandez S, E Torres, S Rodriguez, N Monjagata, E Estigarribia.
Instituto de Investigaciones en Ciencias de la Salud.
e-mail: silvifernandezm@hotmail.com

La leucemia promielocitica aguda (LPA) es uno de los
subtipos mas frecuentes entre las leucemias mieloides agu-
das. Esta enfermedad constituye el subtipo M3 en la cla-
sificacion FAB de las leucemias mieloides agudas, se carac-
teriza por la acumulaciéon de promielocitos anormales en
la médula 6sea y la translocacién entre los cromosomas 15
y 17,t(15;17)(q22:q21) lo que resulta en la fusioén del gen
de la leucemia promielocitica (PML) y el gen del recep-
tor del dcido trans-retinoico alfa (RAR ) que tiene como
resultado la formacién del gen hibrido PML-RARa. Esta
leucemia es de buen prondstico, con restablecimiento en
la mayoria de los pacientes que acceden al tratamiento ra-
pidamente. Se reportan los casos de dos adultos, uno de
sexo masculino y otro de sexo femenino, con diagndstico
presuntivo clinico de LPA, portadores de la translocacion
mencionada. Para el estudio citogenético se cultivaron cé-
lulas de medula dsea en cultivos especiales, para la obten-
cibén del cariotipo se analizaron 15 metafases en cada paci-
ente, con el fin de identificar y obtener un porcentaje de
aparicibén del rearreglo. El cariotipo reveld el siguiente re-
sultado, Caso 1:46, XY /46, XY, t(15;17)(36 %); Caso 2: 46,
XX, t(15;17)(100 %). Este tipo de leucemia tiene hoy en
dia un tratamiento especifico y efectivo por lo que es muy
importante realizar un diagnoéstico rapido y preciso, medi-
ante la confirmacion de aparicién de la t(15;17) utilizando
técnicas de citogenética; pudiendo observar ademas otras
anomalias cromosémicas complementarias que derivarian

en un cariotipo complejo afectando el estado del paciente.

ANOMALIAS CROMOSOMICAS
ESTRUCTURALES: REVISION DE 11 ANOS DEL
HOSPITAL DE NINOS DE CORDOBA

Chaves A, A Sturich, L Levrero, C Montes, N Rossi. Divisién Genética
Médica. Hospital de Nifios de Cérdoba.
e-mail: alejandrachaves2002@yahoo.com.ar

Las anomalias cromosoémicas constituyen uno de los
principales diagnésticos en pacientes asistidos en los ser-
vicios de Genética. Se analiza la casuistica de anomalias
cromosdmicas estructurales y sitio fragil X q27.3, de la
Divisiéon de Genética Médica del Hospital de Nifos de
Cordoba, entre los afios 2002-2012. Se trata de un estudio
prospectivo, observacional, descriptivo. Las variables anali-
zadas fueron: sexo, grupo etareo, clinica y heredabilidad. Se
realizaron 2983 cariotipos. Se diagnosticaron un total de
320 (11,06 %) cariotipos anormales, de ellos 119 (37,18
%) presentaron anomalias estructurales y X fragil. Sexo:
63 mujeres y 56 varones. Grupos etareos: 0-2 anos: 31,
2-15 anos: 43, mayores de 15 afios: 4. X Fragil: 40, Delec-
i6n 15q13: 4, Turner: 10, Trisomia 21: 5, Delecion 4p: 1,
Delecién 7q: 1, pacientes con retraso del desarrollo o fallo
de crecimiento o dismorfias o malformaciones: 58. Anom-
alias cromosomicas encontradas: traslocaciones: 29, dupli-
caciones: 6, deleciones: 26, inversiones: 8, Isocromosomas:
8, anillos cromosémicos: 2, sitio fragil Xq27.3: 40. De los
pacientes con anomalias estructurales, excluyendo X fragil
y Turner, se estudiaron 33 progenitores, 14 resultaron por-
tadores de anomalia cromosémica. La citogenética consti-
tuye una herramienta de gran utilidad en el diagnodstico
de patologia genética, y debe ser realizada en pacientes
que consultan por retraso en el crecimiento y desarrollo,
dismorfias, malformaciones, antecedentes genealdgicos y

fallo reproductivo.

Journal of Basic & Applied Genetics | 2013 | Volumen 24 | Issue 1| Supp.



COMUNICACIONES LIBRES | CH. CITOGENETICA HUMANA

CH13

DELECION SUBTELOMERICA 17P RESULTADO
DE UNA INVERSION PERICENTRICA P13.3Q25.1
DE ORIGEN PATERNO

Casali B', A Laudicina®, MC Fernédndez*, A Boywitt', R De Bellis', G
Arberas?®, G del Rey'. 'Centro de Investigaciones Endocrinolégicas-
CEDIE "Dr. César Bergada”-CONICET-FEIL. Division de
Endocrinologia Hospital de Nifios Dr. Ricardo Gutiérrez, *Seccion de
Genética. Hospital de Nifios “Ricardo Gutiérrez”, *Lexel SRL, Division
invitro. Buenos Aires. Argentina.

e-mail: bcasali@cedie.org.ar

Las deleciones distales 17p13.3 resultan con mas fre-
cuencia en Sindrome de Miller-Diecker (SMD) y even-
tualmente en lisencefalia aislada (gen PAFAH1B1 o LIS1).
Pocos son los casos descriptos de deleciones subteloméri-
cas 17p, fenotipicamente presentan baja talla, retardo men-
tal y epilepsia. El objetivo del trabajo es presentar una nifa
RN quién consultd por fenotipo peculiar, cuello corto y
ancho con piel sobrante cuyo cariotipo reveldé material
adicional en el brazo corto del cromosoma 17. Produc-
to de la segunda gesta de pareja joven no consanguinea.
Embarazo controlado, RNT (40sem), sin antecedentes
perinatologicos. PN: 2850g, talla 47cm, Pc 33cm. Al exa-
men fisico presentd: microcefalia, frente amplia, nariz con
puente deprimido, base ancha y punta redonda, paladar
hendido, micrognatia. Orejas bajas y rotadas, cuello con
piel sobrante y baja implantaciéon del pelo. Estudios ci-
togenéticos de alta resolucion evidenciaron un cariotipo
46,XX,add(17)(p13.3). Cariotipo paterno: 46,XY,inv(17)
(p13.3g25.1). Debido a que la anomalia cromosémica in-
volucraba la banda 17p13.3 se realizaron estudios citogené-
ticos moleculares (FISH) con tres sondas: 1) sonda SMD/
STM 17qter, 2) STM 17p/17q y 3) sonda SMD+ STM
17pter/17qter. Los estudios citogenéticos moleculares
evidenciaron en el propdsito una deleciéon subtelomérica
17pter sin comprometer la regiéon SMD vy duplicacién
17q25.5-qter. La afectada presentd algunas caracteristicas

clinicas compatibles al SMD y duplicacién 17¢25.1.
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CARACTERIZACION CITOGENETICA DE
CUATRO ESPECIES DE Larnax (SOLANACEAE)

Deanna R**, GE Barboza"?, M Scaldaferro'®. Instituto
Multidisciplinario de Biologia Vegetal (IMBIV), *Facultad de Ciencias
Quimicas (UNC), *Facultad de Ciencias Exactas, Fisicas y Naturales
(UNQ).

e-mail: rociodeanna@gmail.com

Larnax Miers (Solanaceae) es un género neotropical
de ca. 32 especies, cuyas relaciones infra y supragenéricas
son confusas. A causa de esto y asociado a la descripcion
de nuevas especies, surgid la necesidad de abordar estu-
dios multidisciplinarios con el objeto de dilucidar la real
identidad de sus integrantes. Dado que caracteristicas cito-
genéticas han establecido afinidades entre especies en otros
géneros de Solanaceae y el escaso conocimiento citogené-
tico en Larnax, se presenta el anilisis de los cariotipos de
L. glabra (Standl.) N. W. Sawyer, L. sp. nov. 1 (Orozco et
al. 3890), L. sp. nov. 2 (Orozco et al. 3942, 3949) y L. sp.
nov. 3 (Orozco et al. 3983). Para ello, se realizd tincidon
clasica, tincidn triple fluorescente CDD, bandeo C-DAPI
y tincién con nitrato de plata (AgNOR). Todas las espe-
cies poseen 2n= 24, heterocromatina neutra centromeérica,
intersticial y terminal, y heterocromatina rica en GC ter-
minal. Los cariotipos estin conformados por 9m + 3sm,
excepto L. glabra con 10m + 2sm, cuyo cariotipo presentd
la mayor asimetria y 2 regiones organizadoras nucleolares
(NOR), mostrandose diferente a las otras 3 especies con
un cariotipo mas simétrico y una tnica NOR. L. sp. nov.
3 mostrd la mayor cantidad de heterocromatina, continu-
ada por L. sp.nov 1,ambas con bandeo CMA"/DAPI*. En
contraposicion, L. glabra y L. sp. nov. 2 presentaron menor
cantidad de heterocromatina, sin bandeo CMA"/DAPI*.
Los resultados analizados estadisticamente establecieron
diferencias claras entre las 4 especies, apoyando las eviden-

cias obtenidas del estudio de caracteres morfoanatémicos.

CONTRIBUCION AL CONOCIMIENTO
CITOGENETICO DE Clematis montevidensis
VAR. montevidensis (RANUNCULACEAE)

Paez VA, AR Andrada, GE Ruiz de Bigliardo. 'Fundaciéon Miguel Lillo.

e-mail: paezvaleria@hotmail.com

La Familia Ranunculaceae, se caracteriza por una diver-
sidad morfoldgica y ecoldgica de las especies que contiene.
Citogenéticamente se organizé en dos grupos en base al
tamafio cromosoémico y namero basico. El tipo T es porta-
dor de cromosomas pequefios y n= 7,8 u 13, mientras que
el tipo R exhibe cromosomas largos, grandes y n= 8. En
este tltimo grupo se incluye a Clematis L. En el género se
reconoce entre 250 y 300 especies en regiones templadas y
frias. En el Noroeste Argentino habitan 2 especies nativas:
Clematis montevidensis 'y C. haenkeana siendo C. monteviden-
sis var. montevidensis el taxén mas difundido y abundante.
El objetivo del presente trabajo es el de caracterizar cito-
genéticamente C. montevidensis var. montevidensis en cuanto
al complemento cromosémico, comportamiento durante
la divisién mitética, meidtica y viabilidad del polen, de lo
que no se dispone de antecedentes del género en el NOA.
La poblacién colectada en el Dpto. Trancas, Tucuman, fue
sometida a técnicas citogenéticas convencionales de trata-
miento, fijacién y coloracién para el estudio citologico.
Clematis montevidensis var. montevidensis es diploide con
2n= 16 cromosomas y férmula cariotipica de 5 m + 1 st
+ 2 t, con satélite en un par t. El anilisis meidtico puso de
manifiesto 8 bivalentes en diacinesis e irregularidades en
ambas etapas de la divisién. La viabilidad del polen alcanzé
el 81 %. El ndmero cromosémico y cariotipo observado
concuerda con los antecedentes del género. La uniformi-
dad en el género es destacable dada la diversidad mor-

foldgica y la amplia distribucién de las especies.
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ANALISIS DE LOS PATRONES DE BANDAS
CMA/DAPI Y DE LOCI RIBOSOMALES EN
DIPLOIDES DE Turnera sidoides L

Roggero Luque JM", ]G Seijo*?, VG Solis Neffa"*. 'Instituto de Botédnica
del Nordeste (UNNE-CONICET), *Facultad de Ciencias Exactasy
Naturales y Agrimensura (UNNE).

e-mail: juanma_rl@yahoo.com.ar

Tisrnera sidoides (x= 7) es un complejo autopoliploide
de hierbas albgamas perennes. Cuenta con 5 subespecies
y 7 morfotipos en los que se detectaron diferentes niveles
de ploidia, desde 2x hasta 8x. Las subespecies presentan
formulas cariotipicas basicas diferentes que se mantienen
independientemente del nivel de ploidia. A fin de inferir
los procesos de diferenciacion cromosoémica ocurridos
durante la diversificacion del complejo, en este trabajo se
extienden los analisis citogenéticos aplicando bandeo cro-
mosémico CMA/DAPI a 3 subespecies de T sidoides y la
localizacién de ADNTr 45S y 5S por FISH a los morfotipos
pampeano y serrano de la subsp. pinnatifida. La subespecie
carnea mostrd 6 bandas CMA*/DAPI™ mientras que la sub-
especie holosericea s6lo mostré 2 bandas, todas ellas coin-
cidentes con los loci 45S ADNr detectados previamente.
Los morfotipos de la subsp. pinnatifida mostraron 4 loci
45S (2 intersticiales y 2 terminales), y 2 loci 5S terminales
y 4 bandas CMA*/DAPT" que se correspondieron con los
loci 45S. El morfotipo andino de la subespecie pinnatifida
mostrd 6 bandas CMA*/DAPI, dos de ellas no se corre-
spondieron con loci de ADNr. Las diferencias en los pa-
trones de bandas heterocromaticas y de genes ribosomales
detectados entre las diferentes subespecies y algunos mor-
fotipos evidencian que los cambios cromosémicos estruc-
turales habrian participado o acompanado la evolucion del

complejo T sidoides a nivel diploide.

CARACTERIZACION CROMOSOMICA DE LAS
ESPECIES CON X= 9 DEL GENERO Arachis
(LEGUMINOSAE) POR BANDEO C

Silvestri MC*, AM Ortiz', GI Lavia"?. Instituto de Botanica del Nordeste,
*Facultad de Ciencias Exactas Naturales y Agrimensura, Corrientes.
e-mail: celestesilvestri@gmail.com

El género Arachis estd compuesto por 80 especies, la
mayoria presentan nimero cromosémico basico x= 10 y
solo cuatro especies x= 9, tres pertenecientes a la seccion
Arachis (A. decora, A. palustris y A. praecox), y una a la seccioén
Erectoides (A. porphyrocalyx). Las relaciones genéticas entre
estas especies con el resto del género han sido evaluadas
por diversos estudios citogenéticos y moleculares con el
objetivo de esclarecer el origen del x= 9 en el género. En
el marco de estos estudios comparativos, en este trabajo
se analizaron las regiones de heterocromatina constitutiva
utilizando la técnica de bandeo C en las cuatro especies
con x= 9, con el objetivo de ampliar el ndmero de marca-
dores cromosémicos que contribuyan a su caracterizacidon
gendmica. Las cuatro especies analizadas presentaron ban-
das C+ pericentroméricas en siete (A. palustris, A. porphyro-
calyx) u ocho pares cromosoémicos (A. decora, A. praecox), en
el par satelitado no se observaron bandas en ninguna de las
cuatro especies. Ademas, se distinguieron un par de bandas
intercalares en el cromosoma 6 en A. praccox y un par de
bandas conspicuas en posicion distal/ terminal en un par
metacéntrico de A. porphyrocalyx. Los resultados mostraron
que las cuatro especies analizadas presentaron un patron
de bandeo similar. Por otra parte, el patrén de bandas C
en su mayoria coincide con el patréon de bandas DAPI+
(resultados de trabajos propios anteriores), lo cual indicaria
que la heterocromatina constitutiva en estas especies esta

formada por regiones ricas en AT.
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BANDEO DAPI-CMA3 EN LA SECCION
NOTOSOLEN (Andropogon, GRAMINEAE) EN
EL CONO SUR DE SUDAMERICA

Hidalgo MIM", EJ Greizerstein®, GA Norrmann'. 'Facultad de Ciencias
Agrarias-UNNE; Instituto Botanica del Nordeste (IBONE), Corrientes
(3400) Argentina, *Facultad de Ciencias Agrarias, UNLZ, Llavallol
(1836), Argentina.

e-mail: mapyhidalgo@hotmail.com

La secciéon Notosolen Stapf, del género Andropogon L.
representada en el cono sur de Sudamérica por 3 espe-
cies 6x: A. exaratus Hack., A. glaucophyllus Ros., Arr. & Iza.
y A. barretoi Norr. & Quarin, probablemente relacionadas
filogenéticamente con A. gayanus 4x africano de la misma
seccion. En este trabajo aplicamos la técnica de bandeo
DAPI/CMAS3 para revelar la cantidad, distribucién y com-
posicién de regiones heterocromaticas en en A. barretoi,
A. exaratus, A. gayanus y A. gyrans (secciéon Leptopogon)
técnica que se aplica por primera vez en estas especies y
para esta seccion. A. gyrans posee 20 cromosomas meta-
céntricos con bandas centroméricas DAPI+/CMA3- y
4 bandas teloméricas CMA3+/DAPI- en 2 pares. De los
40 cromosomas de A. gayanus aproximadamente la mitad
presentan bandas CMA+/DAPI+ en 1 brazo del cro-
mosoma, algunas incluyendo el centrémero; un par con
bandas centroméricas CMA3+/ DAPI y 1 con bandas
teloméricas CMA3+/ DAPI-. A. exaratus presentd bandas
centroméricas DAPI+/CMA3+ en 20 cromosomas. Por
ultimo la mayoria de los 60 cromosomas de A. barretoi pre-
sentan bandas teloméricas DAPI+/CMA3+ las cuales en
3 pares se encuentran en ambos teldmeros mientras que en
la mayoria se las encuentran en uno de ellos; un par mues-
tra una banda telomérica DAPI+/CMA3-, un par bandas
teloméricas DAPI+/CMA3— para un brazo, presentando
también 5 pares que no muestran bandas. Los resultados
obtenidos indican la existencia de variaciones en ntimero,
localizacién y composicion de heterocromatina entre las
especies, lo cual podria ser una herramienta atil para in-

ferir relaciones gendmicas entre las especies.

ESTUDIOS CITOGENETICOS EN ESPECIES
DE LA TRIBU VERNONIEAE (ASTERACEAE)
MEDIANTE BANDEO DAPI / CMA3

Riva AM, CG Lopez, EJ Greizerstein. Facultad de Ciencias Agrarias,
Universidad Nacional de Lomas de Zamora, Ruta 4 Km 2 Llavallol
(1836) pcia. de Buenos Aires.

e-mail: adriana_riva@yahoo.com.ar

La tribu Vernonieae Cass. constituye uno de los grupos
mas grandes y complejos dentro de la Familia Asteraceae.
La clasificacion de sus 1700 especies es motivo de discrep-
ancia en materia de taxonomia. Con la finalidad de realizar
una caracterizacion citogenética de algunas de estas espe-
cies se realizaron estudios de localizacién y composicion
de regiones heterocromaticas en cuatro especies sudamer-
icanas. Para ello se utilizd la técnica de bandeo DAPI/
CMA3, que revela regiones ricas en AT y GC respectiva-
mente. Se observo que Vernonanthura nudiflora (Less.) H. Rob.
presenta 2n= 34 cromosomas y que dos de ellos poseen
bandas DAPI-/ CMA3+ conspicuas, mientras que el resto
de los cromosomas no muestra bandas heterocromaticas.
Por su parte, Vernonanthura montevidensis (Spreng.) H. Rob.
presentd 2n= 34 cromosomas, de los cuales un par ex-
hibe una banda centromérica DAPI+/CAM3+ y un par
una banda telomérica DAPI-/CMA3+. Chrysolaena cognata
(Less.) Dematt. 2n= 26 present6 11 pares de cromosomas
con bandas DAPI+/ CMA3- con localizacién telomérica
y/o intercalar, un par con bandas DAPI+/ CMA3+ y un
par DAPI-/CMA3+. Por altimo, Chrysolaena flexuosa (Sims)
H. Rob. 2n= ca. 60 mostré 6 bandas DAPI-/ CMA3+
provenientes de tres pares de cromosomas. Los resultados
obtenidos indican la existencia de variaciones en niimero,
localizacion y composicion de heterocromatina entre las
especies analizadas, lo cual podria ser una herramienta atil

en la caracterizacidén taxondmica de las mismas.

Journal of Basic & Applied Genetics | 2013 | Volumen 24 | Issue 1| Supp.



90 COMUNICACIONES LIBRES | CV. CITOGENETICA VEGETAL

Ccv7

cvsg

ESTUDIO CITOGENETICO EN EL GENERO
MONOTIPICO Stetsonia (CACTACEAE)

Bauk K, ML Las Perias. IMBIV-CONICET-UNC.
e-mail: laulaspenas@yahoo.com.ar

Cactaceae es considerada un grupo monofilético, ex-
istiendo en Argentina 36 géneros y 225 especies. Stefsonia
es monotipico incluyendo la tnica especie Stetsonia coryne
(Salm-Dyck) Britton y Rose. Se distribuye en los desi-
ertos bajos del noroeste de Argentina, Bolivia, Paraguay;
siendo comun en ambientes de llanura y montafia, en-
contrandosela hasta los 1000 msnm. La planta es de porte
arborescente. Actualmente se la incluye en la subfamilia
Cactoideae y todavia es incierta su relacién filogenética
con otros géneros presentes en Argentina. Existen estudios
citogenéticos en ésta familia, pero hasta el momento no se
habia caracterizado a la especie monotipica S. coryne. Con el
objeto de caracterizar citotaxonémicamente a S. coryne, se
analizaron poblaciones utilizando tincidén clasica, bandeo
CMA/DAPI y FISH con sondas 18-5,8-26S y 5S. La es-
pecie presentd un nimero cromosémico somatico 2n= 22
con una férmula cariotipica de 11 m, simétrico. Los cro-
mosomas fueron pequenos. Con la técnica de bandeo cro-
mosoémico fluorescente se identific6 una banda CMA™/
DAPT asociada a NORSs que se co-localiz6 con el sitio del
gen ribosémico 18-5,8-26S detectado con la técnica de
FISH. El gen 5S se localizd en el par cromosémico 10 en
la region pericentromérica. El porcentaje de heterocroma-
tina fue de 3,33 % del total de genoma haploide. Los da-
tos cromosbémicos de esta especie presentan caracteristicas
Gnicas que la diferencian de las otras especies de Cactaceae

estudiadas, apoyando su estatus de género monotipico.

ESTUDIOS CITOGENETICOS EN Grindelia
(ASTEREAE, ASTERACEAE)

Stiefkens, L', N Moreno'?, ML Las Pefias'?, A Bartoli?, RD Tortosa*?,

G Bernardello™. 'Instituto Multidisciplinario de Biologia Vegetal,
CONICET, Casilla 495, Cérdoba, Argentina, *Facultad de Agronomia,
Universidad de Buenos Aires, Av. San Martin 4453, 1417 Buenos Aires,
Argentina, *Consejo Nacional de Investigaciones Cientificas y Técnicas.
e-mail: laurastiefkens@yahoo.com.ar

Grindelia es un género disyunto, 41 especies viven en
América del Norte y 26 habitan en el Cono Sur, de las
cuales 21 especies con 5 variedades se encuentran en Ar-
gentina. El ndmero basico del género es x= 6 siendo en
su mayoria recuentos de especies norteamericanas. Se real-
izaron estudios citogenéticos en 6 taxones pertenecientes
al género Grindelia sudamericanas y un hibrido hipotético,
utilizando tincién clasica, bandeo CMA/DAPI y FISH
con sondas 18-5,8-26S y 5S con el objeto de caracterizar-
los citotaxondémicamente. Grindelia buphthalmoides, G. chi-
loensis, G. globularifolia, G. orientalis y G. pulchella resultaron
diploides (2n= 12), G. anethifolia'y G. chiloensis tetraploides
(2n= 24) y G. ventanensis hexaploide (2n= 36). Las for-
mulas cariotipicas de las 5 especies diploides fueron vari-
ables presentando cromosomas m y sm, el satélite siempre
se encontrd en el brazo corto del tercer par m. En todos
los taxones se evidenciaron bandas CMA*/DAPI asocia-
das a NORs siendo éstas el Gnico tipo de heterocroma-
tina. El namero de pares de bandas se corresponde con el
nivel de ploidia. Los loci ribosémicos fueron asinténicos,
el ndmero y posicion del 18-5,8-26S se co-localiza con las
bandas encontradas con la técnica de bandeo. Los sitios 55
son paracentroméricos, se localizan en el brazo corto de
un cromosoma #m y su namero se corresponde con el nivel
de ploidia. Los datos cromosémicos obtenidos confirman
el nimero basico para el género y la combinacién de los
caracteres citogenéticos nos permite identificar los taxones

estudiados.
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DISTRIBUCION CROMOSOMICA DE ADNr EN
POBLACIONES ANTARTICAS DE Deschampsia
antarctica (POACEAE)

Gonzilez ML, | Chiapella, ]D Urdampilleta. Instituto Multidisciplinario
de Biologia Vegetal.
e-mail: mlauragonzalez23@gmail.com

Deschampsia antarctica E. Desv es una de las dos especies
de traquedfitas nativas de la Antartida y su distribucion
abarca hasta el sur de Mendoza. Estudios genéticos per-
mitirdn comprender la evolucién de la especie, asi como
la base de mecanismos de adaptaciéon a condiciones ex-
tremas, baja temperatura y alta radiacién UV. Las carac-
teristicas citogenéticas han sido poco estudiadas y resultan
una herramienta importante en la comprension de la es-
tructura gendmica. El objetivo de este trabajo es contri-
buir al conocimiento cariotipico de poblaciones antarticas
de D. antarctica, que puedan servir como base a futuros
estudios con individuos de las poblaciones continentales.
A tal fin, se estudiaron ejemplares colectados en el Sec-
tor Antartico Argentino, empleando técnicas citogenéticas
clasicas y moleculares (FISH). Las poblaciones analizadas
presentaron 2n= 26 y cariotipos relativamente asimétricos,
con cromosomas “m”,“sm”,“st”y “t”. La técnica de FISH
reveld 2 pares de sitios de ADNr 18-5,8-26S: Uno “may-
or” sobre la region terminal del brazo corto de un par de
cromosomas “‘sm’”, y otro “menor”, en regiones pericen-
troméricas de un par “m”. Ademas, se encontraron entre
8 y 10 sitios de ADNr 5S, en distintas posiciones y tipos
de cromosomas. Las variaciones de los sitios de ADNTr po-
drian representar polimorfismos dentro de la especie, que
deben ser esclarecidos con estudios mas incluyentes. Final-
mente, se destaca la contribucién de este tipo de andlisis
citogenético como herramienta en la caracterizacion de
especies y dilucidacion de la historia evolutiva del género

Deschampsia.

ANORMALIDAD[ES MEIOTICAS EN ESPECIES
NATIVAS DEL GENERO Bromus (SECC.
Ceratochloa) DE LA ARGENTINA

Leofanti GA, EL Camadro’, MM Echeverria, SI Alonso. Facultad de Cs.
Agrarias UNMdP."FCA, UNMdP; EEA Balcarce, INTA; CONICET
e-mail: gabrielaleofanti@gmail.com

El género Bromus retine varias especies de clima tem-
plado, algunas de gran valor forrajero. Las especies y var-
iedades botanicas Bromus catharticus var. catharticus y var.
rupestris, B. bonariensis, B. parodii y B. coloratus (Secc. Cera-
tochloa, 2n=6x=42), que crecen de manera espontinea en
diversos ambientes de la Argentina y se reproducen por
semillas y macollos, tienen flores predominantemente
cleistdgamas. Por eso es de esperar que posean alta fertili-
dad debido a una meiosis regular. Sin embargo, al estudiar
la viabilidad del polen en un genotipo por introduccion
de cada una de las especies/variedades previamente men-
cionadas del Banco de Germoplasma del INTA Balcarce
(BAL), se encontr6 variabilidad en tamano (n= 1-38 %) y
en morfologia y tincién (25-93 %; X= 72,4). Para estudiar
la meiosis, se fijaron botones florales en etanol 98°: acido
acético glacial (3:1, v/v), que se colorearon con carmin
acético. En todos ellos se observaron meiocitos normales
y meiocitos anormales (11,9-44,5 % segin el genotipo),
con cromosomas fuera de placa en metatase I y II; cromo-
somas rezagados en anafase II y telofase I y II; asincronia
cromosOmica en anafase II; asincronia entre las células de
la segunda division; disposicidon anormal de los planos de
division en metafase II y, en el estadio de tétrada, diadas,
triadas y tétradas anormales. Dado que estos materiales pu-
eden producir flores chasmdgamas durante parte del ciclo,
las anormalidades observadas en polen y meiosis pueden
deberse a un posible origen hibrido de las poblaciones

conservadas en el BAL.
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APTITUDES AGRONOMICAS Y COMPOSICION
GENOMICA DE TRITICEAS HIiBRIDAS
TRIGENERICAS

Ferreira, A', E Grassi’, H di Santo’, E Castillo’, V Ferreira’, L Poggio®.
'Genética, Facultad de Agronomia y Veterinaria, UN de Rio Cuarto,
*[EGEBA-CONICET y LACyE (EGE, FCEN, UBA).

e-mail: aferreira@ayv.unrc.edu.ar

Las Triticeae constituyen una fuente de combinaciones
hibridas de interés agrondémico vy ttiles para analizar las re-
laciones filogenéticas. El nombre vulgar Tricepiro designa
las combinaciones trigenéricas derivadas del cruzamiento
entre triticales (Triticum x Secale) y trigopiros (Triticum x
Thinopyrum). Se analiz6 el comportamiento agrondémi-
co y la constitucién genémica de dos tricepiros obteni-
dos en la UN Rio Cuarto. Las lineas derivan de cruzas
entre triticales 6x (AABBRR) y los trigopiros 8x Don
Noé (AABBDDJJ) y MAGNIF 106 (‘Horovitz’). Ambas
lineas se incluyeron durante siete anos en ensayos region-
ales realizados en Rio Cuarto, Cérdoba, y Santa Rosa, La
Pampa. Los anilisis de aptitud agronémica y de la interac-
cién genotipo-ambiente permitieron definir que las lineas
resultan aptas para uso forrajero. Los estudios citogené-
ticos se efectuaron a través de métodos convencionales
y de GISH-FISH. Las lineas presentan 2111 en diacinesis
(2n=6x=42), I y II fuera de placa en metafase I, cromo-
somas rezagados en anafase [ y II, y microsporas con mi-
crontcleos. La constituciéon gendmica revelada mediante
GISH es AABBRR. Sin embargo, la segregacién a campo
sugiere cierta introgresion de “agropiro”. Los resultados
coinciden con estudios previos en otros tricepiros que de-
muestran que estos hibridos tienden a estabilizarse en 42
cromosomas con retencion del genomio R e introgresiéon
de “agropiro” en algunos cromosomas de trigo. Las lineas
estudiadas muestran una estabilidad productiva, citologica
y gendmica compatible con su registro como nuevos cul-

tivares forrajeros.

COMPOSICION GENOMICA Y
COMPORTAMIENTO MEIOTICO EN TRITICALES
DE UN PROGRAMA DE MEJORA

Ferreira A’, E Grassi', H di Santo’, E Castillo’, V Ferreira’, L Poggio®.
'Genética, Facultad de Agronomia y Veterinaria, UN de Rio Cuarto,
*[EGEBA-CONICET y LACyE (EGE, FCEN, UBA).

e-mail: aferreira@ayv.unrc.edu.ar

El triticale es un cultivo destinado a la alimentacion
humana y animal. El objetivo del presente trabajo fue estu-
diar el ndimero cromosémico, comportamiento meiotico y
composiciéon gendmica de las lineas C95/88, Quiné RA-
UNRC y Gent HA-UNRC. Las lineas fueron mejora-
das para pastoreo directo y produccién de grano forrajero
mediante métodos convencionales y estan en condiciones
de registrarse como cultivares. Sobre células mitdticas de
Quiné RA y Gentt HA se realiz6 hibridacion in situ con
ADN gendémico total de centeno (GISH) bloqueado con
trigo y pSc 119.2 de centeno, ambos marcados con biotina
y/o digoxigenina revelados con Cy3/FITC. Esta técnica
permitid revelar 2n=6x=42 cromosomas y la presencia de
los 14 cromosomas del genoma R. Las lineas presentaron
débil senal de hibridacion en varias zonas DAPI positi-
vas de los cromosomas de genoma R, sugiriendo que el
centeno componente de las mismas difiere del empleado
como sonda en la composicidon de las secuencias subtelo-
méricas. Las meiosis se estudiaron en CMP fijadas en 3:1
tenidas con carmin acético férrico. Se observaron 21 II en
diacinesis (2n=6x=42) y, en baja frecuencia 1-6 univalen-
tes fuera de placa y bivalentes mal orientados. En anafase I
se registraron ca. 40 % de diadas con cromosomas rezaga-
dos y microntcleos en alrededor de 20 % de las microspo-
ras. Los datos citogenéticos complementan los morfologi-
co-agrondmicos y contribuyen a la caracterizacion de las

lineas a registrar.
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VARIABILIDAD EN EL NUMERO DE KNOBS
EN MAICES ANDINOS ARGENTINOS (RAZAS
AMARILLO GRANDE Y GARRAPATA)

Fourastié MF, MF Realini, L Poggio, GE Gonzalez. IEGEBA-CONICET
y LACyE (Departamento de Ecologia, Genéticay Evolucién, Facultad de
Ciencias Exactas y Naturales, Universidad de Buenos Aires).

e-mail: florenciafou@yahoo.com.ar

El maiz (Zea mays ssp. mays) presenta bloques hetero-
cromaticos denominados knobs que varian en numero,
tamafio y posicidn entre distintas razas y que pueden de-
tectarse mediante bandeos cromosémicos. Con el objeto
de analizar estadisticamente la variaciéon en el namero
de knobs de seis poblaciones, cultivadas a distintas alti-
tudes en Jujuy (Argentina), de las razas Amarillo Grande
(2000, 2020 y 2755 msnm) y Garrapata (2192, 2780 y
2795 msnm) se realizaron bandeos DAPI sobre meta-
fases mitdticas y nucleos interfasicos. Con los resultados
obtenidos de los 150 individuos estudiados (25 por cada
poblacién y al menos 20 células por individuo) se real-
iz6 un analisis de la varianza (ANOOA) con anidamiento
completo para modelos lineales mixtos. Si bien, no se de-
tectaron diferencias significativas en el namero de knobs
entre las razas estudiadas (F1; 2= 0,47; p= 0,53), si se en-
contraron diferencias significativas entre las poblaciones
cultivadas a distintas altitudes (IC: 0,462; 4,892) en ambas
razas. Ademas, se observé una disminucion significativa del
ntimero de knobs en las poblaciones cultivadas a mayores
altitudes respecto de aquellas cultivadas a bajas altitudes, en
concordancia con datos obtenidos por otros autores, para
otras poblaciones de maiz. Estos resultados se discuten en
relacién a las diferencias en la altitud de cultivo de cada
poblacién. Este estudio citogenético en razas argentinas de
maiz contribuye al conocimiento de la variabilidad gené-

tica de estos materiales nativos.

IDENTIFICACION CITOGENETICA DE TRES
RAZAS DE MAiZ DEL NORESTE ARGENTINO
(NEA)

Realini MF, L Poggio, GE Gonzéilez. IEGEBA-CONICET y LACyE,
Departamento de Ecologia, Genéticay Evolucién, Facultad de Ciencias
Exactas y Naturales, Universidad de Buenos Aires.

e-mail: mr_flor@hotmail.com

En todas las especies de Zea con 2n= 20, los knobs fuer-
on descriptos como bloques heterocromaticos compuestos
por dos secuencias altamente repetidos en tandem (180-pb
y 350-pb). Estos varian en nimero, tamafio, posiciéon cro-
mosoémica y composicion de secuencias en distintas razas
de maiz y de sus parientes silvestres. Zea presenta variac-
16n intra e interespecifica en el tamafio del genoma, esta
variacién se deberia fundamentalmente a diferencias en el
porcentaje de heterocromatina, la cual se encuentra prin-
cipalmente conformando a los knobs. En este trabajo se
presentan las formulas cariotipicas, los indices de asimetria,
la posicién y la composicioén de secuencia de los knobs de
tres razas de maiz nativas del noreste argentino (NEA):
Tupi Amarillo, Porord chico y Rosado. Se aplicaron las
técnicas de bandeo DAPI y de Hibridacion in situ Fluores-
cente (FISH), se calcul6 el porcentaje de heterocromatina
y se estimé la asimetria de cada cariotipo, utilizando los
parametros numéricos Al, A2, CVCI y CVCL. El con-
tenido de ADN se estimé mediante citometria de flujo
con ioduro de propidio. Las razas presentaron diferencias
en el contenido de ADN, asi como también en los indices
de asimetria, los porcentajes de heterocromatina, el nime-
ro, tamano, posiciéon y composicion de secuencias de los
knobs. El analisis de los parametros cariotipicos permitié
elaborar los idiogramas correspondientes para la identifi-

cacion citogenética de las razas estudiadas de maiz.
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EL COMPLEJO POLIPLOIDE Zephyranthes
mesochloa (AMARYLLIDACEAE)

Zappani LLE, Honfi AT, JR Davifia

Programa de Estudios Floristicos y Genética Vegetal. Instituto de
Biologia Subtropical (IBS, UNaM-CONICET). Posadas, Misiones,
Argentina.

e-mail: leandrozappani@gmail.com

Zephyranthes mesochloa se distribuye en Paraguay, Uru-
guay, Norte y Centro de Argentina y Sur de Brasil. Existen
diferentes citotipos para esta especie, diploides, poliploides
e incluso aneuploides. El objetivo del presente trabajo es
analizar la distribucién citogeografica de Z. mesochloa. Se
contaron los cromosomas en raices pretratadas con 8- hi-
droxiquinoleina 0,002M durante 8 horas, fijadas en fijador
Farmer y coloreadas con técnica de Feulgen. Se analizaron
9 poblaciones, una de la localidad del tipo de la especie
(Asuncion, Paraguay) y ocho de Argentina. Cinco pobla-
ciones presentaron el citotipo 2n=2x=12. Dos poblacio-
nes, distanciadas geogrificamente entre si, presentaron la
condicién diploide y a la vez polimorfismo para la presen-
cia de un cromosoma adicional pequeno por la presencia
de individuos aneuploides (2n=2x=13). En las poblaciones
restantes todos los individuos estudiados resultaron auto-
tetraploides (2n=4x=24).77 % de las poblaciones son dip-
loides y las restantes tetraploides. Las variaciones polimor-
ficas para un cromosoma adicional representan el 28,6 %
de las poblaciones diploides. La distribucién geografica de
los citotipos 2x y 4x es discontinua y hasta el momento
no se han encontrado combinaciones simpitricas o adya-
centes. Tampoco se hallaron citotipos con ploidia impar. El
aislamiento geografico y la multiplicacién vegetativa me-
diante bulbillos facilitan el establecimiento de las variantes
cromosomicas. Los datos disponibles permiten considerar
al conjunto de citotipos encontrados como constituyentes

de un complejo poliploide con niimero basico x=6.

ESTUDIO MEIOTICO EN TRES POBLACIONES
NATURALES DE Lathyrus macrostachys VOG.
(LEGUMINOSAE)

Scarpin J, L Chalup, G Robledo, JG Seijo. Instituto de Boténica del
Nordeste.
e-mail: seijo@agr.unne.edu.ar

Las especies de Notolathyrus se caracterizan por poseer
un 2n=2x=14 y una marcada estabilidad en las férmulas
cariotipicas, aunque se ha observado la ocurrencia de di-
versas aberraciones cromosdmicas en meiosis. En este tra-
bajo se analiza la meiosis en tres poblaciones naturales de
L. macrostachys (Virasoro, Garruchos y Zaiman) con el fin
de investigar cuali y cuantitativamente la ocurrencia de las
irregularidades meidticas y su influencia en la viabilidad
de polen. Para cada poblacion se registraron las irregulari-
dades presentes en todas las fases de la meiosis, se calculd
el indice meidtico y estim6 la viabilidad del polen. En
la meiosis se observd una gran variedad de aberraciones
meidticas en las tres poblaciones; las mas frecuentes fueron
cromosomas fuera de placa, puentes con y sin fragmento y
asincronia en la segregacién. Se observaron esporadas ab-
errantes con 1-4 micromicrosporas y otras con microspo-
ras colapsadas o no reducidas. El anilisis del polen mostrd
microgramos, macrogranos y polen colapsado. El indice
meidtico varid entre 0,79 y 0,98 y la viabilidad de polen
entre 41,04 y 98,3 %. La poblaciéon Zaiman fue la que
presentd mayor diversidad y porcentaje de irregularidades
meidticas en todas las fases analizadas, el menor indice
meidtico y la menor viabilidad del polen, mientras que
las otras dos poblaciones presentaron un comportamiento
mas normal. Estos resultados sugieren que a pesar de la
ocurrencia de numerosas irregularidades meioticas, existe
ortoseleccidn cariotipica que mantiene la estabilidad cari-

otipica de la especie.
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HETEROCROMATINA EN Paspalum plicatulum
MICHX (POACEAE)

Honfi Al JR Davifia. Programa de Estudios Floristicos y Genética
Vegetal, Instituto de Biologia Subtropical (IBS-UNaM-CONICET).
Posadas, Misiones, Argentina.

e-mail: ahonfi@gmail.com

Paspalum plicatulum especie de interés forrajero de am-
plia distribuciéon americana, posee diploides (2n=2x=20),
tetraploides (2n=4x=40) y raros hexaploides. Los 2x se
reconocen por sus matas cespitosas densamente pilosas
y recientemente encontramos tetraploides densamente
pilosas. Para elaborar el mapa citogenémico de P plicatu-
Ium se describe el cariotipo, distribucién y tipo de het-
erocromatina constitutiva. Se estudiaron los cromosomas
mitéticos del tetraploide (H1533) comparativamente con
el diploide (H14), ambos depositados en MNES. Se apli-
caron técnicas clasicas y moleculares mediante el uso se-
cuencial de CMA/DA/DAPI y AgNOR. Se identificaron
dos citotipos tetraploides, 2n= 40 y 2n= 40+1, cuyo cari-
otipo estd compuesto por 36m+4sm y 37m+4sm cromo-
somas, respectivamente. La formula cariotipica de 9m+1sm
propia de los diploides se presenta por cuadruplicado y
el cromosoma adicional es un cromosoma pequefio (m)
sin similitud al complemento estindar. En el brazo corto
del par cromosémico sm del 2x se encuentra una banda
rica en GC (CMA+DAPI-). También el par cromosémico
con satélite presenta una banda pequeiia CMA+DAPI-.
El citotipo 2n= 40, posee 4 cromosomas metacéntricos
pequenos con satélite 1abil ricos en GC (CMA+DAPI-)
y en ocasiones 1-2 de ellos presenta (CMA+DAPIO). El
cromosoma adicional carece de heterocromatina rica en
GC o AT y tampoco porta una region NOR. Las regio-
nes NOR activas son 4 y se ubican en 2 cromosomas
pequetios y en 2 sm. La heterocromatina constitutiva en-
contrada P, plicatulum es rica en GC y tiene un patrén de

localizacion de bloques de tipo conservado.

CITOGENOMICA Y POLIMORFISMO EN
Habranthus chacoensis (AMARYLLIDACEAE)

Davinia JR, Al Honfi. Programa de Estudios Floristicos y Genética
Vegetal. Instituto de Biologia Subtropical (IBS, UNaM -CONICET).
Posadas, Misiones, Argentina.

e-mail: juliordavina@gmail.com

Las poblaciones de Habranthus chacoensis Ravenna se
encuentran principalmente en la provincia fitogeografica
chaquefia y se caracterizan por sus flores carmin de uso
ornamental. Pertenece al grupo de especies con nimero
basico x= 6, que es el mas frecuente en el género y el
que presenta mayor cantidad de poliploides y aneuploi-
des. Se analiz6 una poblacién chaquena cuyos ejemplares
estan depositados en el herbario MINES. Se aplicaron téc-
nicas clasicas y moleculares mediante el uso secuencial de
CMA/DA/DAPI. La poblacién analizada presentd indi-
viduos con distintos niimeros cromosémicos, debido a
la presencia de cromosomas adicionales. Se encontraron
individuos con 2n=2x=12 (6m+4sm+2sf), 2n=2x=12+1
(6m+4sm+2st+1m) y 2n=2x=12+2 (6m+4sm=+2st+2m).
En todos los casos, se trata de un solo tipo de cromosoma
adicional (m, 5,014um) que resulta ser el menor de todo
el complemento y que puede presentarse en 0-2 dosis/
genoma. El tamafio genémico entre individuos varia de
130,56 pm, 162,97 um hasta 16618 wm, respectivamente.
La heterocromatina rica en GC se encuentra en el par
4 sm,en 1 o 2 cromosomas y la cantidad varia de 0,63 a
0,73 % del genoma. La regiéon heterocromatica observada
es CMA+DAPI-, y se ubica en el brazo corto portador
del satélite. El cromosoma adicional no presenta similitud
morfologica ni de tamafio con el set estindar de cromo-
somas y se discuten sus posibles origenes. Esta poblacion,
presenta condicion polimorfica para la presencia de cro-

mosomas adicionales.
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CARACTERIZACION CROMOSOMICA
DE Adesmia muricata VAR. dentata
(PAPILIONOIDEAE, FABACEAE)

Caro MS'#, GM Silenzi Usandivaras'. 'Fundacién Miguel Lillo, Miguel
Lillo 251, Tucumén, Argentina, *Fac. de Cs. Naturales e IML. Miguel
Lillo 205. Tucuman, Argentina.

e-mail: saracaro_27@hotmail.com

Adesmia DC. es un género sudamericano con 240 espe-
cies, la mayoria distribuida en regiones montafosas, aridas
y semiaridas de nuestro pais. Los estudios citogenéticos en
el género son escasos, no hay antecedentes cariologicos
para las especies del noroeste argentino. Adesmia murica-
ta (Jacq.) DC. var. dentata (Lag.) es una especie herbacea,
inerme, con foliolos dentados y lomentos péndulo; po-
tencialmente considerada una forrajera nativa. Es la mas
difundida en Tucuman y Salta, crece en lechos de rios y
pedregales (900-3000 msnm). El objetivo del trabajo es dar
a conocer por primera vez las caracteristicas cromosomicas
de la especie, a los fines de contribuir al conocimiento ci-
togenético del género. Para el estudio de células somaticas
se empled técnicas convencionales. El anilisis mitotico se
realiz6 en meristemas radiculares pretratados con paradi-
clorobenceno por 12 hs., fijados en etanol-acido acético
(3:1) y coloreados con orceina acética 2 %. Los resultados
muestran que en todas las accesiones los nucleos inter-
fasicos evidencian cuerpos heterocromaticos variables en
forma y tamafio del tipo arreticulado; con patrén de con-
densacidn protasico proximal en todos los cromosomas del
complemento. El nimero cromosémico es 2n= 20, pre-
sentando cromosomas metacéntricos a submetacéntricos,
pequenios, de los cuiles, tres pares cromosémicos exhiben
satélites. Nuestros resultados confirman la diploidia del
género, coincidiendo el nimero cromosdémico y la mor-
fologia con los antecedentes, aunque se destaca la presen-
cia de satélites que no concuerda con las especies afines

estudiadas.

RELACIONES GENOMICAS ENTRE Paspalum
indecorum Y P. chacoense

Giardinieri Carlen NCH', CL Quarin?®, E] Martinez?, Al Honfi.
"Programa de Estudios Floristicos y Genética Vegetal (IBS-CONICET-
UNaM), *IBONE-CONICET. FCA. UNNE.

e-mail: nalachantal@hotmail.com

Paspalum indecorum Mez y P chacoense Parodi han sido
incluidas en el grupo subgenérico Caespitosa. Ambas son
diploides (2n=2x=20), con meiosis regular, de reproduc-
cidn sexual y aldgamas por autoincompatibilidad. Paspalum
indecorum se distribuye en el sudeste de Paraguay, nordeste
de Argentina, oeste de Rio Grande do Sul (Brasil) y noro-
este de Uruguay. Paspalum chacoense es una especie bastante
rara de la region chaqueiia, en el norte de Argentina y la
zona oeste de Paraguay. El objetivo de este trabajo fue es-
tablecer las relaciones de parentesco entre ambas especies
a través de la hibridacion interespecifica y el analisis de la
meiosis de sus hibridos. Se hicieron cruzamientos contro-
lados entre Q3639 X Q3630 (P indecorum X P chacoense) y
se analizaron 51 microsporocitos en Diacinesis y Metafase
I de la meiosis del hibrido interespecifico #2. Se detec-
taron univalentes (I) y bivalentes (I). El promedio de I fue
de 0,7 (£0,15) con un rango de 0 a 4 por célula, mientras
que los II variaron de 8 a 10 con un promedio de 9,65
(£0,07) por célula. Se registraron II tanto abiertos (0,8
+ 0,12) como cerrados (9,12 £ 0,12) La frecuencia de
quiasmas por bivalente fue de 1,9 y por célula de 19,02. Si
bien se observaron cromosomas rezagados en Anafase I 'y
Telofase I no se encontraron micronucleos en las tétradas.
El apareamiento cromosémico en la meiosis del hibrido
evaluado demuestra que hay una importante homologia
entre los genomas de P indecorum y P, chacoense. Estos re-
sultados sustentan la inclusion de estas dos especies en un

mismo grupo taxondmico a nivel subgenérico.
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DIFERENCIACION DE CELULAS
PROGENITORAS RETINALES MEDIANTE
SENALES EPIGENETICAS EN BIOENSAYOS 3D

Fernandez JP, AM Cruz Gaitan, NG Carri. IMBICE, Instituto
Multidisciplinario de Biologia Celular- La Plata - Buenos Aires,
Argentina.

e-mail: jfernandez@imbice.gov.ar

En la Zona Ciliar Marginal (ZCM) de la retina de aves
y mamiferos se ha descubierto la presencia de células pro-
genitoras, pero poco se conoce sobre los mecanismos de
induccién de la proliferacién y la diferenciacién media-
dos por senales epigenéticas. Asimismo, el conocimiento
de estos mecanismos es de suma importancia en el de-
sarrollo de estrategias terapéuticas para lesiones retinales.
Mediante bioensayos 3D se analiz6 el perfil morfologico e
inmunolégico de células de la ZCM de embriones de ave
(pollo y codorniz), cultivadas en suspension bajo condi-
ciones basales con Stem Cells Media. A las 72 horas de
cultivo primario, se realizé un pasaje de Neuroesferas (NS)
disociadas manteniéndose las condiciones iniciales. Luego
de la formacién de NS de segunda generacion (72 hs), se
procedi6 a la estimulacidn con distintos factores troficos
(FGF,, GDNEF, Noggin) sobre gel de coldgeno I. Bajo la ac-
cién de estas sefiales epigenéticas se observo activacion de
la diferenciacién celular, evidenciado por un aumento en
la aparicién y extensiéon de neuritas en todos los trata-
mientos respecto al control. La expresiéon de marcadores
de proliferacién (PCNA, KI67) y de progenitores (GFAP,
Nestina, Vimentina, O,, A,B,, Pax , S100, TublIl, NeuN,
NSE) se analizé6 mediante inmunocitoquimica obtenién-
dose distintas marcas positivas de acuerdo al tratamiento.
El cultivo 3D sobre coldgeno I proporciona un excelente
medio de crecimiento y sostén facilitando asi el estudio
de los procesos de diferenciacion retinal producto de la

activacién del tindem génico de éstas células.

SENALES EPIGENETICAS QUE INDUCEN
LA DIFERENCIACION DE PROGENITORES
NEURALES EN BIOENSAYOS 3D

Cruz Gaitan AM, JP Fernandez, NG Carri. Instituto Multidisciplinario
de Biologia Celular.
e-mail: anamaria_o723@hotmail.com

En la zona subventricular de los mamiferos se dem-
ostré la existencia de células progenitoras pero poco se
conoce acerca de la activacion génica que induce su prolif-
eracién y diferenciacién mediante seflales troficas, asunto
relevante en la investigacion de la neuroregeneracion. Me-
diante bioensayos 3D se analizd el perfil morfo-inmune
de células de Cuerpo Estriado (CE) de embriones de rata
E14 cultivadas en suspensién bajo condiciones basales con
stem cells media (48 h), y luego de la formacién de Neu-
roesferas (NS) éstas se estimularon con Factores troficos
(FT) tales como NGE NTN, NT-3, FGF9 6 NOOGIN
sobre gel de colageno I. A las 72 horas del cultivo primario
se realizd un repique de NS disociadas manteniendo las
condiciones iniciales hasta la nueva formacién de las mis-
mas y repitiendo el proceso de siembra en colageno y es-
timulacién con FT. La expresién de marcadores de prolif-
eraciéon (PCNA, KI67) y de progenitores (GFAP, Nestina,
Vimentina, O4, A2B5, Pax6, S100, Tublll, NeuN, NSE) se
analizé mediante inmunocitoquimica obteniéndose mar-
cas positivas, ademas se evidenci6é una Optima aparicion y
extension de neuritas y células gliales en todos los cultivos
cuyo nicho se encontraba influenciado con sefiales epi-
genéticas, especialmente aquellos estimulados con NT-3,
FGF9 y NOGGIN. La activaciéon del tindem génico de
células progenitoras neurales obtenidas de CE y cultivadas
en matrices 3D de gel de colageno I, proporciona una
excelente herramienta para estudiar su proliferaciéon y en
términos de neuritogénesis su diferenciaciéon bajo la ac-

cién de senales epigenéticas—troficas.
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EPIGENETICA Y EXPRESION GENICA EN
FIBROBLASTOS DERMICOS CON CAPACIDAD
DE DIFERENCIACION PANCREATICA

Giménez CA, F Pereyra Bonnet, P Argibay. Unidad de Reprogramacion
Celular, Instituto de Ciencia Basica y Medicina Experimental del
Hospital Italiano de Buenos Aires, Argentina.

e-mail: carla.gimenez@hospitalitaliano.org.ar

La diferenciacidn celular in vitro abre nuevas posibili-
dades para las terapias de reemplazo celular en la clinica.
Particularmente nuestro equipo ha trabajado sobre la plas-
ticidad de los fibroblastos dérmicos de pacientes diabéti-
cos diferenciandolos hasta células productoras de insulina
(n=2). Esta plasticidad celular podria estar relacionada con
mecanismos epigenéticos y de expresion génica. En el pre-
sente trabajo se estudié el nivel de metilacién en fibroblas-
tos dérmicos sobre los sitios CpG en promotores del gen
PDX1 (clave en el desarrollo pancreatico) y de los genes
asociados a la pluripotencialidad NANOG y OCT-4, me-
diante conversién del ADN con bisulfito sédico y poste-
rior secuenciaciéon directa. Los fibroblastos mostraron un
perfil de metilacién incompleta en PDX1 y genes pluri-
potenciales que varid entre 10-95 % dependiendo la CpG
estudiada. Asimismo, en los controles usando células linaje
pancreatico especificas los promotores de PDX1 se encon-
traron completamente desmetilados (0 %), mientras que en
los genes pluripotenciales estaban completamente metila-
dos (100 %). Un estudio de la expresiéon génica se realizd
mediante microarrays (n= 2)y observamos la expresion de
genes marcadores de fibroblastos (CD34, Elastin, Filamin-
B, COL12A1 and COL8A1) como la expresiéon de genes
del desarrollo, variantes de histonas y genes asociados a
la remodelaciéon de la cromatina y nucleosomas (BMPs,
SMAD:s, y otros). Futuros estudios deberan llevarse a cabo
para determinar si el perfil epigenético y de expresion gé-
nica hallados en los fibroblastos dérmicos colabora con su

capacidad plastica.

ANALISIS DE LA IMPRONTA GENOMICA
DEL GEN PEG1/MEST EN MUESTRAS DE
PACIENTES CON CANCER COLORRECTAL

Rodriguez MB', ML Pellegrini', MA Redal®, C Vaccaro*, PF Argibay’.
‘Instituto de Ciencias Basicas y Medicina Experimental, Hospital
Italiano de Buenos Aires, Argentina, *Unidad de Medicina Molecular
y Gendémica, Instituto de Ciencias Basicas y Medicina Experimental,
Hospital Italiano de Buenos Aires, Argentina, *Instituto de Ciencias
Basicas y Medicina Experimental e Instituto Universitario, Hospital
Italiano de Buenos Aires, Argentina, *Servicio de Cirugia General,
Hospital Italiano de Buenos Aires, Argentina.

e-mail: mariabetiana.rodriguez@gmail.com

El Cancer Colorrectal (CCR) es una enfermedad que
no solo involucra alteraciones genéticas sino también
cambios epigenéticos. La impronta genémica (IG) es un
mecanismo por el cual determinados genes se expresan
de forma monoalélica de acuerdo al origen parental de los
alelos. Se ha observado que las alteraciones en la IG estan
implicadas en el desarrollo de algunos tipos de cancer. El
gen humano PEG1/MEST presenta IG, exhibiendo una
expresion preferencial por el alelo paterno. Con el obje-
tivo de evaluar la presencia de cambios epigenéticos de
PEG1/MEST en pacientes con CCR,y su asociacién con
la edad de los pacientes y el progreso de la carcinogénesis,
se ha estudiado el estado de la IG en muestras de mucosa
normal y tejido tumoral. De los 40 pacientes analizados,
26 fueron informativos para el polimorfismo de AfIIII, dos
de los cuales mostraron pérdida de la heterocigosidad en
el tumor. Los productos de RT-PCR fueron analizados
por digestion enzimatica en las muestras que mantuvieron
la heterocigosidad para determinar la expresiéon génica.
Los resultados muestran pérdida de la impronta genémica
(LOI) en el tejido tumoral del 58 % de los pacientes, de los
cuales solo el 14 % mantuvo la IG en la mucosa normal. El
42 % restante de los pacientes mantuvieron la IG en ambos
tejidos. No se ha encontrado asociacién de las alteraciones
de la IG con la edad del paciente o el estadio de la car-
cinogénesis. El alto porcentaje de LOI en las muestras de
los pacientes analizados sugiere que el gen PEG1/MEST

estaria involucrado en el desarrollo y avance del CCR.

Journal of Basic & Applied Genetics | 2013 | Volumen 24 | Issue 1| Supp.



COMUNICACIONES LIBRES | EPG. EPIGENETICA 101

EPG5

EPG6

ACTIVACION DE TRANSPOSONES COMO
FUENTE DE VARIABILIDAD GENETICA EN
HIBRIDOS SINTETICOS DE Solanum SP.

Rendina AP, RC Paz*, RW Masuelli*. "Facultad de Ciencias Exactas
Quimicas y Naturales, UNaM. Felix de Azara 1552, (3300) Posadas,
Misiones, Argentina, *IBAM (Conicet-UNCuyo) Alte. Brown 500,
(5507) Lujan de Cuyo, Mendoza, Argentina.

e-mail: a.rendinagonzalez@gmail.com

La hibridacién interespecifica en el género Solanum es
un fenémeno comun y representa una importante fuente
de variabilidad crucial en la adaptacion y especiacion del
género. En este sentido, el efecto de la hibridaciéon in-
terespecifica sobre las familias de retrotransposones pre-
sentes en los genomas y su consecuente efecto sobre la
generacién de variabilidad genética en especies silvestres
de Solanum estan poco caracterizados. El objetivo de este
estudio fue analizar la variabilidad morfoldgica, genética y
epigenética entre genotipos de S. kurtzianumy S. microdon-
fum y con hibridos inter e intraespecificos obtenidos me-
diante cruzamientos controlados. Para los analisis genéticos
y epigenéticos se utilizaron las técnicas de S-SAPy TMD
respectivamente, utilizando cebadores especificos para las
familias de retrotransposones Tnt1 y Ttol (Orden LTR,
Superfamilia Copia). Los resultados obtenidos indican que
a nivel morfologico, los hibridos interespecificos se dis-
tinguen de las especies parentales, mientras que los intraes-
pecificos no. En ambos casos se observaron reducciones
significativas en la viabilidad de los granos de polen, y esto
fue dependiente del genotipo progenitor. A nivel genético,
Tntl y Ttol se movilizaron de una manera cruzamiento-
especifica, mientras que a nivel epigenético, se observaron
patrones diferenciales de metilacién en Tntl y no enTtol.
Estos resultados explican un posible mecanismo por el
cual los eventos de hibridacién generan variabilidad gené-
tica mediada por retrotransposones, repercutiendo sobre la

biologia y la evolucién del género Solanum.

INESTABILIDAD GENOMICA ASOCIADA A LA
HIBRIDACION INTERESPECIFICA EN PAPA

Cara N', CF Marfil', RW Masuelli'*. "Instituto de Biologia Agricola de
Mendoza (IBAM), Facultad de Ciencias Agrarias, U.N.Cuyo, Mendoza.
CONICET, *EEA La Consulta, INTA.

e-mail: ncara@fca.uncu.edu.ar

La hibridacién interespecifica ha sido descripta como
un fenémeno frecuente entre las especies silvestres de papa
(género Solanum seccién Petota). La combinacién de ge-
nomas de distinto origen en un mismo ntcleo produce
cambios tanto a nivel genético como epigenético. Estos
se reflejan en variaciones fenotipicas que podrian contri-
buir a la amplia adaptabilidad ecolégica de las poblacio-
nes naturales de papa. Actualmente se considera que 27
de las 235 especies silvestres de papa (seccién Pefota) son
hibridos naturales, aunque la taxonomia de la seccién es
imbricada y estd en constante revision. Solanum x rechei
es el Gnico tax6n confirmado de haberse originado por
hibridizacién entre Solanum kurtzianum (ktz) y Solanum
microdontum (mcd), especies con las que convive en simpa-
tria. En este estudio, mediante cruzamientos sexuales con-
trolados ktz x mcd (y reciproco) se resintetizd el hibrido
y a través de las técnicas AFLP (Amplified Fragment Length
Polymorphism) y MSAP (Methylation-Sensitive Amplification
Polymorphism) se estudid su variabilidad genética y epi-
genética, respectivamente. La comparacion de patrones de
amplificacién de AFLP y MSAP entre los hibridos sintéti-
cos y padres mostrd rearreglos tanto gendmicos como de
patrones de metilacién. Ademas comparando los hibridos
sintéticos con el hibrido natural (S. x rechei), se encon-
traron patrones compartidos de metilacion no observados

en las especies parentales.
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EPG7

CAMBIOS EPIGENETICOS ESTOCASTICOS EN
ALOPOLIPLOIDES DE PAPA

Duarte PF', RW Masuelli**, C Marfil'. 'Laboratorio de Biologia
Molecular, Instituto de Biologia Agricola de Mendoza (IBAM), Facultad
de Ciencias Agrarias, UNCuyo Mendoza, CONICET, *EEA La Consulta,
INTA.

e-mail: pduarte@mendoza-conicet.gob.ar

La hibridizacién y la poliploidizacién han tenido un
rol importante en la evolucion de las especies de papa (gé-
nero Solanum, seccidn Petota). Estudios anteriores han de-
mostrado que la hibridizacién en papa induce una serie de
cambios genéticos y epigenéticos. Sin embargo, se descon-
oce en qué medida la alopoliploidizacién, fendmeno que
implica la duplicacién cromosdémica tras un evento de
hibridizacién, induciria restructuraciones genéticas y epi-
genéticas en este grupo de plantas. El objetivo del presente
trabajo es evaluar si la duplicacién cromosoémica en alo-
poliploides de papa genera cambios genéticos y epigené-
ticos. El modelo experimental implica la comparacion de
un hibrido interespecifico diploide control (2n=2x=24)
con dos tipos de lineas derivadas por tratamiento in vitro
con colchicina: (i) lineas alotetraploides (2n=4x=48),y (ii)
lineas diploides tratadas con colchicina pero que no dupli-
caron su genoma (2n=2x=24). Analisis con microsatélites
(SSR) mostraron que ni el tratamiento con colchicina ni
la duplicacién cromosémica indujeron cambios genéticos.
Por otra parte, el analisis de la metilaciéon del ADN con
MSAP  (Methylation-Sensitive Amplification Polymorphism),
mostré cambios en los patrones de metilacién en ambos
tipos de lineas respecto al control diploide. Los cambios
observados variaron entre un 7 % y un 42 % respecto al
total de los fragmentos analizados. Los resultados indican
una tendencia estocastica en los cambios epigenéticos ob-
servados ya que no fueron sistematicamente atribuibles a

las lineas alotetraploides en particular.
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FG1

INFLUENCIA DEL POLIMORFISMO DEL EXON
12 DEL GEN MDR1 EN EL DESARROLLO DE PCT
EN INDIVIDUOS CON VIH

Zuccoli ]2, V Melito"?, ] Lavandera', MV Rossetti"?, A Batlle', V Parera’,
AM Buzaleh'*. 'CIPYP, CONICET, Hospital de Clinicas, UBA, *Catedra
de Bromatologia y Nutricién, Facultad de Bioquimica y Ciencias
Biolégicas, UNL, Santa Fe, *Departamento de Quimica Biolégica, FCEN,
UBA.

e-mail: melito@qb.fcen.uba.ar

El gen de la Resistencia a Multidrogas 1 (MDR 1) cod-
ifica para una glicoproteina transmembrana (PgP), trans-
portador ATP dependiente de numerosos xenobioticos y
antirretrovirales. Se han identificado unos 50 polimorfis-
mos de nucledtido simple (SNP), entre ellos 3 de alta fre-
cuencia en los exones 12,21 y 26 que afectarian la expre-
sidon de PgP y por ende tanto la eficacia terapéutica como
la toxicidad de drogas. La Porfiria Cutinea Tardia (PCT),
la mas comun en Argentina se desencadena por varios fac-
tores como firmacos y drogas de abuso. En nuestro pais
15 % de los PCT son portadores del virus de la inmu-
nodeficiencia humana (VIH), siendo los individuos VIH
susceptibles de desarrollar PCT. Para evaluar el rol de los
polimorfismos del gen MDR1 en la expresién de la PCT,
previamente se genotipificé en individuos controles, PCT
y PCT-VIH la variante genética C3435T en el exén 26,
indicando una posible influencia de este polimorfismo en
la manifestacion de la PCT independientemente de la in-
feccién por VIH. El objetivo fue estudiar la frecuencia del
polimorfismo (C1236T) del ex6n 12 de la PgP mediante
PCR-RFLP. La frecuencia génica del alelo polimérfico
fue 0,34 (control, n= 38);0,58 (PCT,n= 32) y 0,26 (PCT-
VIH, n= 23). Se observaron diferencias significativas entre
los grupos control y PCT (pT explicaria la alta incidencia
(1:7 vs. 1:25000) y manifestacién mas temprana (mediana:
PCT/VIH 39 y PCT 48 anos) de la Porfiria en la po-

blacién infectada.
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DISENO DE CEBADORES DEGENERADOS PARA
AMPLIFICAR UN FRAGMENTO DEL GEN ENDO-
1,4-B-XILANASA

Diaz GV, EM Giorgio, MI Fonseca, PD Zapata, LL Villalba. Instituto de
Biotecnologia Misiones “Dra. Maria Ebe Reca”. Facultad de Ciencias
Exactas, Quimicas y Naturales. Universidad Nacional de Misiones.
e-mail: gabrielavdiaz@live.com

La utilizaciéon de endo-1,4-B-xilanasas ha surgido
como una tecnologia alternativa en el blanqueo de pas-
tas lignoceluldsicas, reduciendo de esta manera el uso de
compuestos clorados en la industria celuldsico-papelera.
Nuestro grupo esta interesado en el estudio molecular
de las enzimas xilanoliticas producidas y secretadas por el
hongo de pudricidon blanca G. applanatum cepa E nativo
de Misiones y el objetivo particular de este trabajo fue
amplificar un fragmento génico codificante para la enzima
endo-1,4- -xilanasa de la familia 11. Para ello, se disefiaron
cebadores degenerados que permitan la amplificacion de
dicho fragmento. Primeramente, se realiz6 un alineamien-
to multiple de secuencias aminoacidicas de endoxilanasas
pertenecientes a basidiomicetes, disponibles en la base de
datos del NCBI con el programa T-Coftee. Se identific-
aron dos regiones consenso para el diseno de los ceba-
dores sentido y antisentido, la hipdtesis de tambaleo fue
utilizada para minimizar el indice de degeneracion. A su
vez, a cada cebador se le adicion6 la secuencia de recono-
cimiento para la enzima de restriccioén Pstl, en caso de que
fuera necesario clonar. Los cebadores disenados fueron
testeados in silico con el programa Fast PCR y ensayados
en el laboratorio pudiéndose amplificar un fragmento gé-
nico putativo de tamafio similar al esperado de 400 pb, que
debera ser corroborado y validado mediante clonacién y

secuenciacion.

DISENO DE CEBADORES PARA UN
GEN RESPONSABLE DE LA ACTIVIDAD
BIOCONTROLADORA DE Beauveria sp.

Bich GA, ML Castrillo, GV Diaz, EL Recalde, MG Medvedeff.
Laboratorio de Microbiologia e Inmunologia — UNaM - Mariano
Moreno 1375 — Posadas, Misiones.

e-mail: gustavobich@yahoo.com.ar

El hongo entomopatogeno Beauveria es un patdogeno
natural de insectos y ha sido empleado y desarrollado
como agente activo en insecticidas microbianos contra
numerosas plagas importantes en agricultura. La virulencia
fungica estd mayormente relacionada hacia los primeros
pasos de la infeccidn que involucra la accidén de enzimas
degradadoras de cuticula. Numerosos estudios estan di-
rigidos a lograr cepas fingicas modificadas biotecnoldgi-
camente que produzcan una sobreexpresion de factores
de virulencia. Una de las enzimas encargadas de la de-
gradaciéon de la cuticula de los insectos son las proteasas
tipo subtilisina Prl. Estas enzimas son importantes para
la degradacion de la cuticula de insectos y crecimiento
saprofitico del hongo. El objetivo del presente estudio fue
disenar iniciadores para la amplificaciéon del gen de pro-
teasas tipo subtilisina Prl para Beauveria sp. para ello se
seleccionaron secuencias aminoacidicas del banco de da-
tos del NCBI y se alinearon empleando la herramienta
ClustalW del software Mega 5.2. En base a los patrones
de alineamiento logrados se identificaron solo 2 regiones
conservadas y se usaron para el disefio de los iniciadores.
La eficiencia de estos iniciadores fue probada virtualmente
empleando FastPCR para verificar sus cualidades, como
el contenido de G-C, temperatura de hibridaciéon (Tm)
o formacidén de homo o heterodimeros, obteniéndose los
cebadores sentido y antisentido con caracteristicas dentro
de las esperadas. Finalmente estos cebadores restan por ser

evaluados empiricamente en el laboratorio.
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GBIO 3

GBIO &4

ANALISIS Y TRADUCCION DE UN FRAGMENTO
DEL GEN CBHI DE UNA CEPA DE Trichoderma
sp. NATIVA DE MISIONES

Castrillo ML, NS Amerio, MI Fonseca, PD Zapata, LL Villalba.
Laboratorio de Biotecnologia Molecular. Instituto de Biotecnologia
InBioMis. Universidad Nacional de Misiones. Ruta 12 km 71/2. Posadas
(3300), Misiones.

e-mail: mlec_827@hotmail.com

Debido a su abundancia como componente principal
de las plantas, la celulosa posee un enorme potencial como
fuente de energia renovable. Una propuesta prometedora
es su bioconversion a través de enzimas celulasas para la
obtencién de bioetanol. Sin embargo, el alto costo de pro-
duccidén de estas enzimas ha obstaculizado su aplicacion
industrial. Por ello resulta esencial profundizar los cono-
cimientos sobre las caracteristicas moleculares de los siste-
mas celuloliticos iniciando la btsqueda de las secuencias
génicas de estas enzimas. El objetivo del presente trabajo
fue analizar “in silico” la secuencia obtenida de un frag-
mento génico de 372 pb de la cepa NAN13 de Tricho-
derma, aislada de la provincia de Misiones y llevar a cabo
su traduccién mediante herramientas bioinformaticas dis-
ponibles online. Para el analisis de identidad se utiliz6 la
herramienta BLASTn (Basic Local Alignment Search Tool for
nucleotide) del NCBI (National Center of Biotechnology In-
formation), proporcionando una identidad maxima del 95
% con el gen que codifica para celobiohidrolasas (cbh1)
de Trichoderma harzianum. La traduccién de la secuencia
nucleotidica a su correspondiente secuencia aminoacidica
fue realizada con la herramienta Expasy Translate, para ele-
gir el marco de lectura correcto, las seis posibles secuencias
aminoacidicas fueron analizadas mediante las herramientas
BLASTYp (Basic Local Alignment Search Tool for protein) del
NCBI, y de esta manera, se obtuvo la secuencia proteica

para el fragmento génico analizado.

DISENO DE CEBADORES DEGENERADOS PARA
LA AMPLIFICACION DE ENDOGLUCANASAS EN
CEPAS DEL GENERO Aspergillus

Zini PL, ML Castrillo, EA Gonzalez, GA Bich, MI Fonseca, PD Zapata,
LL Villalba. Laboratorio de Biotecnologia Molecular. Instituto de
Biotecnologia Misiones - InBioMis. Universidad Nacional de Misiones.
Ruta 12 Km 71/2. Posadas.

e-mail: zinipablo@yahoo.com.ar

Las endoglucanasas (EGs) son parte del complejo de
enzimas celuloliticas que hidrolizan enlaces beta-1,4-glu-
cosidicos, usando como sustrato la celulosa, siendo amplia-
mente requeridas en la obtencién de bioetanol. Tomamos
como modelo biolégico hongos del género Aspergillus por
varias razones: son ficilmente aislados de muchos sustra-
tos en descomposicién, requieren condiciones minimas de
manejo y son normalmente citados como grandes secre-
tores de estas enzimas. Con el fin de amplificar un frag-
mento del gen que codifica para EGs en cepas del género
Aspergillus, disenamos cebadores degenerados que permi-
tan lograr esto. El diseno fue llevado a cabo mediante la
busqueda de secuencias aminoacidicas correspondientes
a EGs registradas en la base de datos del NCBI (Nation-
al Center of Biotechnology Information), con la ayuda de la
herramienta BLASTp (Basic Local Aligment Search Tool for
protein). Se seleccionaron 14 secuencias de Aspergillus que
presentaron mayor porcentaje de identidad. Se alinearon
mediante el programa Clustal W2 y en base a las secuencias
consenso encontradas se disenaron cebadores degenerados,
teniendo en cuenta la nomenclatura IUPAC y la hipotesis
del tambaleo para reducir su indice de degeneracién. La
factibilidad de los cebadores se evalué con el programa
Fast PCR observando que el porcentaje de GC oscilara
entre 40 y 60 %, las temperaturas de fusién no se encon-
traran separadas por mis de 5° C y no presentaran for-
macion de dimeros. Estos cebadores seran evaluados en el
laboratorio para lograr la amplificacién del fragmento de

interés de aproximadamente 330pb.
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DISENO DE CEBADORES DEGENERADOS PARA
LA AMPLIFICACION DEL GEN QUE CODIFICA
PARA B-1,4-GLUCOSIDA

Castrillo ML, EA Gonzalez, MP Barengo, GA Bich, GV Diaz, PD Zapata,
LL Villalba. Instituto de Biotecnologia Misiones, InBioMis. Universidad
Nacional de Misiones. Ruta 12 km 71/2. Posadas, Misiones, Argentina.
e-mail: march_bar@hotmail.com

En el proceso de produccion de bioetanol, se requi-
eren enzimas del complejo celulasas, como las B-1,4-
glucosidasas. La bioconversion de celulosa a etanol surgid
como una alternativa para reducir el uso de combustibles
fosiles, pero su alto costo ha obstaculizado su aplicacion
industrial. Una forma de favorecer su empleo es identifi-
car y caracterizar los sistemas génicos secretores de B-1,4-
glucosidasas. El objetivo del presente trabajo fue disefar
cebadores degenerados que permitan la amplificacion de
un fragmento génico que codifica para la enzima p-1,4-
glucosidasa en hongos del genero Trichoderma nativos de
Misiones. Mediante el recurso bioinformatico BLASTp
(Basic Local Aligment Search Tool for protein) del NCBI
(National Center of Biotechnology Information) se realizd
un analisis de similitud utilizando como referencia la se-
cuencia aminoacidica de beta-1,4-glucosidasa de T reesei
(BA74959.1) y se eligieron 21 secuencias por mayor por-
centaje de identidad. Se realizé un alineamiento multiple
mediante el programa Clustal W2 y fueron seleccionadas
dos regiones conservadas (A y B) para el disefio manual
del cebador sentido y una region para el cebador antisen-
tido, basindose en el codigo genético. Los mismos fueron
analizados “in silico” mediante el programa Fast PCR 6.2,
pudiéndose concluir que la combinacién cebador sentido
B y cebador antisentido proporcionan el contenido CG
y la Tm recomendadas para su 6ptima amplificacién. De
este modo, mediante la puesta a punto de la PCR seria po-

sible obtener un fragmento génico de aproximadamente

de 350pb.

DISENO DE CEBADORES PARA AMPLIFICAR EL
GEN QUE CODIFICA PARA B-1,3-GLUCANASAS
EN Trichoderma

Sioli GA, ML Castrillo, MB Otegui, PD Zapata, LL Villalba. Instituto de
Biotecnologia Misiones “Maria Ebe Reca” (InBioMis). Universidad
Nacional de Misiones. Ruta 12 km 71/2. Posadas, Misiones, Argentina.
e-mail: gastonsioli@gmail.com

La capacidad de Tiichoderma sp. de secretar B-1,3-
glucanasas extracelulares se ha correlacionado con el bio-
control de hongos fitopatdgenos. Para favorecer su em-
pleo industrial como controlador biolbgico es importante
identificar y caracterizar los sistemas génicos secretores
de B-1,3-glucanasas. Nuestro objetivo fue disefiar ceba-
dores degenerados que permitan la amplificacién de un
fragmento génico que codifique para la enzima B-1,3-
glucanasa en hongos del género Trichoderma nativos de
Misiones. Mediante el recurso bioinformatico BLASTp
(Basic Local Aligment Search Tool for protein) del NCBI (Na-
tional Center of Biotechnology Information) se realizé un anali-
sis de similitud utilizando como referencia la secuencia
de B-1,3-glucanasa de Trichoderma viride (ABM55269.1)
siendo elegidas 14 secuencias con mayor porcentaje de
identidad. Se alinearon mediante el programa ClustalW?2
y fueron seleccionadas una regioén consenso (A) para el
disefio manual del cebador sentido y dos regiones para
el cebador antisentido (B y C). Los mismos se analizaron
“in silico” mediante el programa Fast PCR 6.4, pudién-
dose concluir que la combinaciéon cebador sentido A y los
cebadores antisentido B y C proporcionan el contenido
CG y la Tm recomendadas para su 6ptima amplificacion.
Aun asi, el fragmento considerado entre los cebadores A 'y
C es grande y podria dificultar su amplificacién correcta;
por lo cual, la combinacién de cebadores A y B resulta mas
adecuada para su utilizacion, esperandose obtener un frag-
mento génico aproximado de 930pb, mediante la puesta a
punto de la PCR.
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GBIO 7

ANALISIS DE VARIANZA MOLECULAR
CON INTERACCION ENTRE FACTORES DE
CLASIFICACION DE LAS POBLACIONES

Bruno C, M Balzarini. CONICET-Estadistica y Biometria. Facultad de
Ciencias Agropecuarias. Universidad Nacional de Cérdoba. Argentina.
e-mail: cebruno@agro.unc.edu.ar

En estudios genotipicos de poblaciones, la diversidad
genémica total de los haplotipos moleculares puede ser
expresada como la suma de componentes de varianza mo-
lecular entre y dentro de grupos de individuos conforma-
dos por uno o mas factores de clasificacion. Debido a la
alta dimensionalidad de los datos moleculares, las sumas
de cuadrados (SC) para el analisis de varianza molecular
se obtienen a partir de distancias multivariadas entre pares
de haplotipos. La SC asociada a cualquier término de un
modelo lineal puede ser calculada a partir de una matriz
de distancia por su relaciéon matematica con la suma de
distancias al cuadrado. Para las SC asociadas a marcado-
res booleanos (expresados como presencia/ausencia), la
distancia Euclidea es frecuentemente usada. Estas SC han
sido utilizadas para contrastar hipotesis sobre variabilidad
entre y dentro de grupos en estructuras jerarquicas o ‘an-
idadas’ de factores (AMOVA). Sin embargo, cuando los
factores de clasificacién exhiben una estructura ‘cruzada’,
es de interés probar la significancia de la interaccién entre
ellos. En este trabajo se postula y evaltia una nueva prueba
estadistica para medir la significancia de la interaccién en-
tre factores de clasificacién a partir de perfiles moleculares.
La prueba es de naturaleza no-paramétrica, no demanda
la eleccién de un método de permutacion para hallar la
significancia y goza de las propiedades del fest no-para-
métrico de Kruskal-Wallis ya que se basa en la aplicacion
del mismo sobre el valor absoluto de residuos de distancias

entre y dentro de los grupos formados por ambos factores.
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GEDU1

GEDU 2

ESTRATEGIAS DOCENTES EN GENETICA'Y
ANALISIS DE ACREDITACIONES: CARRERA DE
MEDICINA, UNL

Castafieira M, L Carrera, R Markariani. Facultad de Ciencias Médicas.
UNL.

e-mail: marcastaneirao3@hotmail.com

La ensefianza y el aprendizaje de la genética en primer
afio enfrentan a docentes y alumnos con dificultades, que
exigen reflexiones. Este proceso involucra cambios en las
actividades y en la elaboracién de material de estudio. Se
propusieron distintas estrategias pedagodgicas y se anali-
zaron a través de los resultados de las acreditaciones. En los
afos 2011 y 2012 se dictaron dos talleres disciplinares, en
el primero se rescataron conceptos de biologia molecular
que se habian abordado en el curso de ingreso y heren-
cia mendeliana; en el segundo se plantearon y practicaron
estrategias de interpretaciéon y resolucion de problemas.
En 2013 se desarrollaron tres actividades disciplinares de
manera independiente: los procesos genéticos basicos con
modalidad de trabajos pricticos, los principios mende-
lianos y finalmente la estrategia de resolucion de prob-
lemas en grupos pequenos. Se calcularon los porcentajes
de acreditacién en cada afio, resultando que en el 2011 de
253 estudiantes acreditaron el 88 %, en 2012 de 269 el 73
% y en 2013 de 323 el 82%. Estos resultados nos hacen
reflexionar que a pesar de incorporar actividades y mate-
rial escrito debemos promover la ensenanza para la con-
struccién de significados sobre la memorizacién. Sabemos
que es un proceso muy complejo en el que ademas de la
comunicacién oral y escrita, juegan un rol importante las
estructuras cognitivas previa del estudiante. En definitiva,
es necesaria la seleccién de los contenidos y actividades de
manera critica y fundamentada, apuntando hacia la calidad

de los aprendizajes mas que a su cantidad.

LECCION SOBRE VACUNAS OBTENIDAS POR
INGENIERIA GENETICA EN EL AULA VIRTUAL
DE INMUNOLOGIA

Mazzuca A, O Sanchez Negrette. Facultad de Veterinaria. Universidad
Catolica de Salta.
e-mail: amazzucag58@gmail.com

En la catedra de Inmunologia de la Carrera de Veteri-
naria los alumnos de tercer afio tienen dificultades para
apropiarse significativamente de conceptos claves, como
lo son las vacunas veterinarias obtenidas por ingenieria
genética. Para contribuir a que mejoren sus competen-
cias de aprendizaje, se implementé el Aula Virtual bajo la
modalidad de blended-learning en la plataforma moodle. La
metodologia utilizada es Investigacion- Accidn. Se proyec-
to la actividad Leccion en moddle, que consiste en una serie
de paginas en las que se incorpora contenidos conceptuales
en hipertexto, imagenes y animaciones. Cada una de el-
las termina con una pregunta y un namero de respuestas
posibles. Dependiendo del cual sea la eleccion del estudi-
ante progresard a la proxima pdgina o volvera a una pdgina
anterior. Tiene que tomar decisiones sobre las Vacunas por
subunidades, Vacunas atenuadas (con vectores bacterianos
y virales mutantes),Vacunas marcadoras (que permiten dis-
tinguir a los animales vacunados de los infectados),Vacunas
de DNA (con vectores plasmidicos que portan genes que
codifican para la proteina antigénica, logrando su expre-
sién en el tejido del animal inmunizado) y Vacunas verdes
(obtenidas de plantas transgénicas). Para conocer la valor-
acién y nivel de satistaccion del recurso: contenido, apli-
cabilidad, disefio tecnoldgico, pedagdgico y comunicativo,
se realizd una encuesta a los estudiantes, que revel6 que
la Leccién colabord para el proceso de comprension de las
caracteristicas, ventajas y riesgos de las vacunas logradas

por ingenieria genética.
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GEDU 3

GEDU 4

IMPLEMENTACION DE SEMINARIOS PARA
MEJORAR LA COMPRENSION Y MANEJO DEL
LENGUAJE ESPECIFICO EN EL CURSO DE
GENETICA

Gonzélez II, SE Siewert, MC Della Vedova, GV Mendoza, ME Vasquez
Gomez, MA Palavecino Nicotra, SM Marsa. Universidad Nacional de
San Luis.

e-mail: irmacarlini@yahoo.com.ar

El curso de Genética se dicta en 3° afio de las Licen-
ciaturas en Biologia molecular, Ciencias Biologicas y
Profesorado en Biologia. Por la dificultad de los alumnos
para integrar los conocimientos y la utilizacion de la ter-
minologia de la materia, a partir del afio 2007, se imple-
mentd la modalidad de seminarios como actividad final
del curso. Objetivo: Mejorar la integracién de los cono-

cimientos y promover la utilizacion de terminologia adec-

uada e investigacién sobre temas correspondientes al curso.

Metodologia: Se convocd a los alumnos regulares y pro-
mocionales a que formen grupos de 3 personas, se les pro-
puso una lista de temas. Fueron orientados en la busqueda
bibliografica, manera de presentaciéon de los seminarios y
se fij6 un dia para la presentacion oral. Se otorgaron con-
sultas previas. El tiempo de exposicion fue de 15 minu-
tos por grupo, mediante Power Point, participaron todos
los integrantes del grupo vy se realizé en presencia de los
compaieros y profesores, quienes luego de cada seminario
realizaron debate y preguntas sobre el tema expuesto. El
trabajo fue evaluado y la nota promediada con los parcia-
les. Resultados: Luego de varios anos de la aplicacion de
esta metodologia se puede afirmar que los resultados fuer-
on satisfactorios, los alumnos mostraron gran interés en
la investigacién de los temas, se iniciaron en la basqueda
bibliografica y adquirieron un lenguaje adecuado para la
presentacion de la clase. Conclusién: Con la realizacion de
seminarios, se logré una mejor comprension e integracion

de los contenidos del curso Genética.

RENDIMIENTO ACADEMICO COMPARATIVO DE
ALUMNOS DE LAS CARRERAS DE BIOQUIMICA
Y FARMACIA DE LA UNSL

Palavecino Nicotra MA, I Gonzalez, SM Marsa, ME Vasquez Gomez, MC
Della Vedova, GV Mendoza, SE Siewert. Universidad Nacional de San
Luis.
e-mail: alepalag@gmail.com

La materia “Genética” se cursa en Tercer ano de Licen-
clatura en Bioquimica y de Farmacia. La regularidad dura
dos aflos y nueve meses. Objetivo: R ealizar el seguimiento
comparativo, del rendimiento académico de los alumnos
que cursaron en el ano 2009, hasta el vencimiento de la
regularidad. Se calcularon los porcentajes (%) de promo-
cionales, regulares y libres; y el % de alumnos regulares que
rindieron la materia en cada periodo lectivo y la nota pro-
medio. Se estudiaron un total de 77 alumnos de Bioquimi-
cay 21 de Farmacia. Resultados: Promocién: Bioquimica:
15,5 % y Farmacia 9,5%; Regular: Bioquimica 80,5% vy
Farmacia 80,9%; Libre: Bioquimica 3,9% y Farmacia 9,5%.
Desempefio periodo regularidad: ler afio: 29% vy 29,4%;
2do afio: 161% y 47%; 3er afio 24,2% y 23,5%, Bioquimica
y Farmacia respectivamente. Alumnos que no aprobaron el
curso: 30,7% Bioquimica. Rendimiento académico (califi-
cacién): promocién: 8,8 y 7,8; ler Ano: 81 y 7,9; 2do Afio:
7,5y 7,2y 3er Ano: 6,2y 9,2 para Bioquimica y Farmacia,
respectivamente. Conclusiones: el desempefio académico
de los alumnos en Bioquimica disminuyé conforme se
acumulara mis tiempo entre la regularidad y vencimiento
de la misma. En Farmacia, el mayor desempefio se alcanzo
en el 3er afio de regularidad. El 2do afio de regularidad
fue el mas utilizado en Farmacia y el menos usado en Bio-
quimica. El total de los alumnos de Farmacia logré aprobar
el curso y un 30% de Bioquimica desertd. Posiblemente
debido a la menor salida laboral que presenta Bioquimica
asociado a la situacién econdémica actual y la aparicion de

carreras de menor duracidn.
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GEDU 5

GEDU 6

GENETICA VETERINARIA: PERTINENCIA
DENTRO DEL PLAN DE ESTUDIOS SEGUN LA
PERCEPCION DE LOS ESTUDIANTES

Cattaneo AC*2, Al Seoane**®, MV Ponzinibbio*?, AG Antonini*?. 'Curso
de Genética Veterinaria, FCV, UNLP, 2IGEVET (CONICET-UNLP), FCV,
UNLP, 3CONICET.

e-mail: cattaneo.ac@gmail.com

El presente estudio se realizé con el fin de relevar las
opiniones de los alumnos acerca de los contenidos de la
materia y la pertinencia de su inclusién en el nuevo plan
de estudios. Se realizaron dos encuestas, una al comienzo
y otra al final del curso. Para el analisis estadistico se uti-
lizaron las pruebas de ji-cuadrado y anova multifactorial.
En la primera encuesta, los alumnos que llevan menos afios

de permanencia en la carrera, le dan mayor prevalencia a la

necesidad de incluir la asignatura en la curricula (p<0,01).

Esto también se pone en evidencia si se los agrupa segiin
el plan de estudios al cual pertenecen ( 2=6.8 p<0,01).
Sin embargo en la encuesta final no se observaron dife-
rencias significativas. Asimismo se encontrd una relacion
entre el area de interés en la carrera y el tema del Curso
que a los alumnos les resulté mas atrayente (Seleccidn)
(2=26.04 p=0.011). Pero no se observoé relacién entre el
area de interés en la carrera y el tema que los alumnos
consideran mas importante dentro del curso ( 2=16.16
p=0.184). Estos resultados sugieren que los alumnos pudi-
eron percibir que los contenidos eran relevantes para su
formacién como Médicos Veterinarios. La eleccién del
tema que consideran mis importante en el desarrollo del
curso no estuvo relacionada con sus preferencias person-
ales. Este hecho indicaria que los alumnos comprendieron
la materia de manera que pudieron discernir el topico
fundamental de la misma, ya que la asignatura tiene como
principal objetivo que los estudiantes sean capaces de uti-

lizar herramientas genéticas para el mejoramiento animal.

EL RESULTADO DE LA EVALUACION
COMO INDICADOR VALIDO DE LOGROS DE
OBJETIVOS DE CONOCIMIENTO

Rozados VR'?, R] Di Masso**®, AM Dottavio2. 'Catedra de Genética.
Facultad de Ciencias Veterinarias, 2CIC-UNR. *Instituto de Genética
Experimental, Facultad de Ciencias Médicas, Universidad Nacional de
Rosario.

e-mail: viviana.rozados@gmail.com

Los contenidos de genética cuantitativa de la asigna-
tura Genética de la carrera de Medicina Veterinaria se es-
tructuran en torno al modelo de particién de la variancia
fenotipica. Estudios previos evidenciaron la tendencia de
los estudiantes a manifestar conocimiento ritual e inerte
en la resolucién de problemas de la disciplina. Con este
fundamento se disefié una evaluacién con 5 items que
permitiera indagar estos aspectos brindando informacién
relacionada con la construccién de un saber significativo
mas que memoristico del tema. El 17% (9/53) de los es-
tudiantes respondié en forma correcta todas las opciones
y ninguno respondid incorrectamente la totalidad. Las re-
spuestas correctas para cada item fueron: 86% de los estu-
diantes para el item 1 (evalGa conocimiento memoristico);
30 % para el item 2 (evaltia comprension de las relaciones
que vinculan repetibilidad, heredabilidad y grado de de-
terminacion genética); 75% para item 3 (ejercitaciéon que
reproduce modalidad impartida en clase); 43% para el
item 4 (comprension de las relaciones entre los tres para-
metros); 60% para el item 5 (solicita con una modalidad
no aplicada en clase, el cilculo de pardmetros a partir del
valor de algunas variancias, invirtiendo el razonamiento
aplicado en el item 2). El tipo de evaluacién disenado, al
combinar diferentes estrategias de abordaje del mismo
contenido, permitid detectar inconsistencias propias del
conocimiento ritual e inerte en la elaboracion de las re-
spuestas por parte de los estudiantes y se mostré6 como un

indicador valido del logro de objetivos de conocimiento.
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GEDU 7

GEDU 8

LA EVALUACION FINAL COMO HERRAMIENTA
DE INTEGRACION DEL APRENDIZAJE EN
GENETICA

Milano MA, FS Pantuso, ] Maidana, VB Pulido. Universidad de Morén,
Facultad de Ciencias Exactas, Quimicas y Naturales, Licenciatura en
Genética.

e-mail: vivianabpulido@hotmail.com

Las actividades de ensenanza y evaluacion aportan a la
formacién integral del estudiante. Aplicando actividades
significativas se busca que el estudiante exprese su poten-
cial intelectual, concrete el aprendizaje y reconozca sus
avances como resultado del estudio. Para ponderar los re-
sultados de la accidn educativa, el equipo docente elabora
diversos tipos de evaluacidn, los que seran aplicados a lo
largo del proceso ensefianza-aprendizaje, utilizandose téc-
nicas e instrumentos que permiten recoger la informacion
considerada y valorar el aprendizaje alcanzado. El docente
tiene en el examen final oral, una herramienta holistica
que permite la evaluacion integral de los estudiantes y para
ellos constituye un desatio dado que deberan relacionar los
conceptos desarrollados durante el curso. El objetivo del
trabajo fue evaluar la correlacion entre los resultados ob-
tenidos en las evaluaciones finales y el desempefio durante
la cursada, a través de la evaluacidn continua realizada. Para
este trabajo se obtuvieron los resultados de los examenes
finales realizados a 42 estudiantes de los cursos 2011 y 2012
de la asignatura Genética General, y se evalué mediante el
coeficiente de correlaciéon de Pearson, el desempenio du-
rante la cursada. Los resultados obtenidos muestran una
correlaciéon de r=0.764 (p=0.0132) entre el resultado de
los examenes finales y el desempefio académico, obtenido
a través de la evaluacién continua durante el desarrollo del

curso.

RELACION ENTRE CONTENIDOS DE PRUEBAS
DE ASISTENCIA Y PARCIALES EN AGRONOMIA,
UN RiO CUARTO

Carena G, D Vega, A Carrera, E Grassi, H di Santo, E Castillo, A Ferreira,
V Ferreira. Genética, Facultad de Agronomia y Veterinaria, UN de Rio
Cuarto.

e-mail: egrassi@ayv.unrc.edu.ar

La regularidad en Genética (Agronomia-UN R. Cu-
arto) se obtiene con 80% de asistencia evaluada mediante
pruebas rapidas (PA) y aprobacién de 2 pruebas parciales
(PP). Sugerencias psicopedagogicas llevaron a modificar el
contenido de las evaluaciones. Las PP consistieron histori-
camente en sentencias tedricas de multiple opcién (T) y
problemas (P); agregandose a partir de 2011 imagenes para
comentar (I). Las PA hasta 2011 consistieron en responder
2 conceptos clave de cada tema del programa tomados al
azar del listado entregado al inicio del cursado. El cam-
bio efectuado en 2012 en las PA consistié en reemplazar
una palabra clave por una I y una T, similares a las inclu-
idas en las PP. El objetivo fue evaluar el impacto de esta
inclusién sobre el rendimiento académico de la cohorte
2012. Se analizaron 1085 pruebas correspondientes a 444
alumnos 2011-2012, mediante ANVA, prueba de Duncan
y correlaciones simples. Las PA aprobadas disminuyeron
en 2012 (F=7411***) marcando la dificultad para la in-
terpretacién de I y/o T. Las respuestas correctas en PP
fueron variables. Respecto al 2011, no hubo diferencias
en T (52,7% vs 52,2%), mientras que mejord la comp-
rension de P (51,7% vs 59,8%) pero disminuyé la de I
(42,6% vs 39,0%) (F=54,69***). Las correlaciones entre
PA aprobadas y % de respuestas correctas en 2011 respecto
22012 aumento en I (r=0,29 vs r=0,43) y en P (r=0,37 vs
r=0,53) y se mantuvo igual en T (r=0,36). La inclusion de
imagenes no fue el tnico factor que definié el resultado de
las PP 2012, aunque se observé una tendencia a mejorar el

desarrollo de preguntas tipo P.
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GEDU 9

LOS ASPIRANTES A LA LIC. EN GENETICA EN
LA UNAM, ¢ TIENEN MOTIVOS CLAROS DEL
PORQUE DE SU ELECCION?

Pittana Hengen C. Facultad de Ciencias Exactas Quimicas y Naturales.
e-mail: klary211@hotmail.com

Se plantearon dos objetivos: 1) Determinar si los egresa-
dos del secundario, que optan por la carrera Licenciatura
en Genética, tienen motivos claros del porqué de su elec-
cidén. 2) Identificar las razones por la que eligen la misma.
Se plantea como hipdtesis: Los egresados del secundario
optan por la carrera Licenciatura en Genética teniendo
motivos concisos del porqué de su eleccidn. Para lo que
se realizd una encuesta de tipo abierta a 76 aspirantes al
ingreso de la carrera. Se indagd sobre varias tematicas pero
en lo que se centra el presente trabajo: ;Cuales son los
motivos por los que eligié esta carrera? Las respuestas de
los estudiantes fueron agrupadas en seis categorias las que
se enumeraron del uno al seis (sin que esto denote jerar-
quia alguna) Un 33% (25 personas) eligieron la categoria
1: Afinidad por la Biologia; la categoria 2: Afinidad por la
Genética fue seleccionada solamente por un 12% (9); en
la 3er categoria: Interés general por la carrera hay un 38%
(29); otra categoria, la 4ta: Buen futuro de la carrera, la pre-
firieron un 3% (2); en la categoria 5: Curs6 la modalidad
de Ciencias Naturales hay un 5% (4), y finalmente un 9%
(7) forman parte de la categoria 6: No sabe. Esto permite
rechazar la hipotesis dado que las respuestas que brinda-
ron los estudiantes son poco especificas; es destacable que
los encuestados quieren ingresar a una carrera de grado
que dura 5 aflos, compleja y especifica en cuanto a sus
contenidos. De aqui nace la idea en un futuro hacer un
seguimiento de los ingresantes durante el primer afo de

estudio, viendo su evolucién académica.
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GGM1

GGM 2

DIVERSIDAD GENETICA EN POBLACIONES
REMANENTES DE Cedrela fissilis EN LA SELVA
PARANAENSE

Soldati MC"4, L Fornés>+, S Barth?, E Eskiviski®, N Zelener+. 'IRB-
CIRN, INTA Castelar, 2INTA-EEA Famaill4, >INTA-EEA Montecarlo,
*Miembros de LAFORGEN.

e-mail: mesoldati@yahoo.com.ar

El cedro misionero (Cedrela fissilis), recurso altamente
valorado en el mercado forestal, estd categorizado como
especie “En Peligro” (IUCN 2013) debido a una intensa
presion antropica que ha promovido el dristico decreci-
miento del tamafo, conectividad, sanidad y valor econémi-
co de sus poblaciones naturales en la Selva Paranaense. A
fin de conservar las poblaciones remanentes de la espe-
cie como generadores de bienes y servicios ambientales, e
identificar futuras fuentes de seleccion para programas de
mejora, es esencial conocer sus actuales niveles de diver-
sidad genética y la estructuracién de la misma. Con este
objetivo se realizaron analisis gendmicos en 8 poblaciones
remanentes localizadas en el rango de distribucién natu-
ral de la especie en Argentina, utilizando 10 marcadores
SSR. Se observaron altos niveles de diversidad intrapo-
blacional, siendo la He promedio de 0.82 (ds= 0,04). La
diferenciacion genética, estimada a través de un AMOVA,
fue moderada (PhiPT= 0,06; p= 0,001). Un analisis bayes-
iano permitié identificar 4 grupos genéticos, distribuidos
de forma heterogénea entre las poblaciones, uno de ellos
presente de forma casi exclusiva (=93 %) en una poblacién
localizada al sur de la distribucién de la especie, en la pro-
vincia de Corrientes. A pesar del alto grado de deterioro
del recurso, estos resultados preliminares sugieren niveles
de diversidad genética adecuados para la implementacion
de estrategias de conservacion, incluyendo la preservacion

de poblaciones con mayor y/o particular diversidad.

RESPUESTA TRANSCRIPCIONAL DE Solanum
tuberosum A Myzus persicae: éPARTICIPA EL
ENDOSIMBIONTE DEL AFIDO?

Machado Asseth CR**, G Lopez Isasmendi**, AE Alvarez'. *Catedra de
Quimica Biolégicay Biologia Molecular. Facultad de Ciencias Naturales.
Universidad Nacional de Salta (UNSa). Salta, Argentina, *Consejo
Nacional de Investigaciones Cientificas y Técnicas (CONICET).
Argentina.

e-mail: cristina.machado@conicet.gov.ar

El pulgén verde del duraznero Myzus persicae Sulzer,
es la plaga de mayor importancia en el cultivo de papa. Al
igual que todos los afidos, se asocia con la bacteria endo-
simbidtica Buchnera aphidicola. Los perfiles transcripciona-
les de Solanum tuberosum infestada por M. persicae muestra
cambios en la expresion de un gran namero de genes: 1)
relacionados a la patogénesis (PR), 2) de la via del acido
salicilico (SA) y acido jasmoénico (JA) y 3) genes del me-
tabolismo celular. Muchos de estos genes estin relacio-
nados con procesos de cambio del estado fisiologico de
la planta que pasa de fuente a sumidero, lo que sugiere
una manipulacién por parte del ifido. Estos cambios es-
tarian mediados por un efector, que podria tratarse de un
componente salival sintetizado por el insecto o su endo-
simbionte, B. aphidicola. Se evalud la participacién de B.
aphidicola en la manipulacién que realiza M. persicae en la
fisiologia de la plantas. Se analizé la expresion de genes
de S. tuberosum por RT-qPCR en respuesta a afidos apo-
simbidticos (tratados en dieta con antibiotico), afidos nor-
males en dieta control y afidos normales criados en planta.
Se evaluaron genes de distintas vias de defensa (SA, JA,
y etileno) y genes PR que se expresan en S. fuberosum
en respuesta a M. persicae. Las plantas expuestas a afidos
aposimbidticos mostraron diferencias en la expresiéon del
gen prl (via del SA) y del gen lox (via del JA) en relacién
a los afidos normales, lo que sugiere la participacién de B.
aphidicola en la manipulacion de la fisiologia de la planta

por parte del afido.
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GGM 3

GGM 4

TRANSCRIPTOMICA DE LA INTERACCION
ENTRE Citrus limon Y UNA VARIANTE DE
Xanthomonas citri ssp. citri

Orce IG', LN Sendin', C Luque?, M Arias®, R Roeschlin’, MR Marano®,
AP Castagnaro', MP Filippone'. 'Estacién Exp. Agroind. Obispo
Colombres, *Catedra de Anatomia Vegetal. Facultad de Ciencias
Naturales e Instituto Miguel Lillo. Universidad Nacional de Tucuman,
3Facultad de Ciencias Bioquimicas y Farmacéuticas (UNR). Instituto de
Biologia Molecular de Rosario (IBR).

e-mail: georginaorce@yahoo.com

La bacteria Xanthomonas citri subsp. citri (XC) es el
agente causal de la cancrosis de los citricos. Reciente-
mente se identificé una nueva variante, Xec AT, que induce
una respuesta de tipo hipersensible en Citrus limon. Con el
objetivo de analizar los genes que se expresan diferencial-
mente durante la interaccidn, se realizd un analisis tran-
scripcional utilizando la técnica cDNA-AFLP, 48 horas
post-inoculacidén con las cepas Xec AT y XC. Se selecci-
onaron 121 fragmentos derivados de transcriptos polimor-
ficos obtenidos con 18 combinaciones de cebadores, de
los cuales fueron secuenciados 62 y comparados con las
bases de datos de nucledtidos y proteinas disponibles. En
el analisis de la expresion global, se observo que el 16 %
de las secuencias no presentdé homologia con secuencias
depositadas en las base de datos. El resto presento similitud
a secuencias de genes involucrados en el metabolismo (15
%), genes de resistencia (15 %), transcripcidn y traduccién
(13 %), energia (10 %), sefializaciéon celular (5 %), estruc-
tura celular (5 %) y transporte de proteinas (2 %). Otro
grupo present6 elevada similitud con proteinas no carac-
terizadas (8 %) o con genes que se expresan en citricos sin
una funcién conocida (11 %). Estos resultados permitieron
realizar las primeras hipoétesis de los mecanismos involu-
crados en la resistencia y susceptibilidad de Citrus limon
a XC y proveer una categorizacién inicial de los posibles
genes involucrados en los eventos tempranos de recono-
cimiento y senalizacién y que podrian utilizarse para la
generacién de estrategias biotecnoldgicas en el manejo de

la enfermedad.

GENOMICA COMPARADA DE TRIATOMINOS:
ANALISIS EVOLUTIVO DE GENES DE
DESARROLLO EMBRIONARIO

Pascual A’, A Lavore"*, R Rivera Pomar'*. 'Centro de Bioinvestigaciones,
Universidad del Noroeste de la provincia de Buenos Aires, *Centro
Regional de Estudios Genémicos, Universidad Nacional de La Plata.
e-mail: agustinapascualoy@gmail.com

El desarrollo de la genémica de insectos tiene un gran
impacto en la entomologia bésica y aplicada al control de
plagas o a insectos beneficiosos. Recientemente un con-
sorcio internacional del cual nuestro laboratorio forma
parte completd el secuenciamiento del genoma de Rhod-
nius prolixus, un insecto modelo vector de la enfermedad
de Chagas. Con el fin de ampliar el conocimiento del
genoma de triatominos, secuenciamos y ensamblamos el
transcriptoma de tres especies de la Familia Reduviidae de
distintas regiones de América: Triatoma dimidiata, Triatoma
pallidipennis y Triatoma infestans. La secuenciacién abarcd
todos los estadios de la vida de los insectos. Usando la in-
formacion generada realizamos la bisqueda y analisis del
complemento total de los genes implicados en el desar-
rollo embrionario de insectos, desde estadios embrion-
arios temprano hasta el desarrollo post-embrionario. Con
ese fin, generamos una base de datos de aproximadamente
1700 genes con los que se realiz6 una buisqueda por si-
militud de secuencia utilizando el algoritmo blastall para
comparar nuestra base de datos con los transcriptomas de
las tres especies del género Triatoma y de R. prolixus. De
esta forma identificamos un amplio repertorio de genes
en las cuatro especies analizadas con un alto nivel de con-
servacion de secuencia. Los genes se compararon con los
conocidos en otros insectos y se determinaron las diferen-
tes tasas de evolucion. A partir de los resultados obtenidos,
se seleccionaron alguno de los genes para su validacion
funcional por RT-PCR y ARN!1 parental.
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GGM 6

GENOMICA COMPARADA DE LA RESISTENCIA
A INSECTICIDAS EN TRIATOMINOS

Traverso L', S Ons?, G Mougabure Cueto®, A Lavore', R Rivera Pomar'=.
'Centro de Bioinvestigaciones, Universidad Nacional del Noroeste de la
Provincia de Buenos Aires, *Centro Regional de Estudios Genémicos,
Universidad Nacional de La Plata, *Centro de Investigaciones en Plagas
CITEDEF-CONICET.

e-mail: lucilamtraverso@gmail.com

El conocimiento del genoma de los insectos nos per-
mite analizar de manera global los genes que se relacionan
con la resistencia a insecticidas, informacion relevante para
el control de vectores de enfermedades. Rhodnius prolixus
es un vector de la enfermedad de Chagas cuyo genoma ha
sido secuenciado. En nuestro laboratorio secuenciamos el
transcriptoma de tres triatominos vectores de Chagas: T
dimidiata, T. pallidipennis y T. infestans. Con el fin de deter-
minar vias de resistencia a insecticidas, identificamos genes
relacionados a cambios de expresion génica en respues-
ta a insecticidas, como en Anopheles gambiae y Drosoph-
ila melanogaster, o en hemipteros como Cimex lectularius.
Generamos una base de datos de genes relacionados con
resistencia y realizamos una basqueda (blastall) en los tran-
scriptomas de los cuatro vectores. Identificamos un am-
plio repertorio de genes a partir del analisis de transcriptos
relacionados a detoxificaciéon metabdlica, transcriptos que
codifican para proteinas cuticulares y de respuesta a insec-
ticidas. Varios de estos genes se encontraron conservados
en diversas especies, tales como superdxido dismutasa, cat-
alasa, glutatién peroxidasa, citocromo P450 y glutatién S-
transferasa. En base a estos estudios se comenzaron analisis
de gendmica funcional por secuenciamiento masivo de
transcriptomas en respuesta a insecticidas para contribuir a
un mejor conocimiento de los procesos de resistencia en
triatominos. Este proyecto fue financiado por el Subsidio
de Fortalecimiento de Centros e Institutos (UNNOBA) y
PICT 2011-0135 (ANPCyT).

IDENTIFICACION DE GRANDES INDELS
MEDIANTE TILLING DE CLOROPLASTOS EN
CEBADA

Lencina F**, AM Landaw', MG Pacheco’, K Kobayashi*, A Prina’.
‘Instituto de Genética “E. A. Favret”, CICVyA, CNIA, INTA Castelar,
*Laboratorio de Agrobiotecnologia, Departamento de Fisiologia,
Biologia Celular y Molecular, FCEN, UBA.

e-mail: flencina@cnia.inta.gov.ar

Mediante la aplicacién de la técnica de genética reversa
conocida como TILLING (Targeting Induced Local Lesions
in Genomes) a nivel del genoma nuclear, se han reportado
numerosos casos de sustituciones y de pequenos INDELS
de una o dos bases, pero son escasos los reportes de IN-
DELS de tamafos superiores, siendo 30 pb el tamafio
maximo detectado. A través de la adaptacion del TILL-
ING para la deteccién de polimorfismos del genoma de
los cloroplastos (plastoma), se analizaron plantas de ceba-
da portadoras del genotipo mutador de los cloroplastos
(cpm/cpm), el que se utilizd como mutigeno bioldgico
del plastoma. Ademas de numerosas mutaciones puntuales,
se identificaron 4 INDELS con tamanos de 15, 45, 79 y
620 pb, localizandose uno de ellos en el gen rps3, otro en
el gen psbA y los otros dos en regiones intergénicas. Lla-
mativamente, estos INDELS se ubicaron entre regiones
repetidas directas de longitud variable, lo que sugiere que
su origen podria estar relacionado con eventos de recom-
binacién homologa. Este fenémeno particular detectado
en el plastoma y cuya frecuencia podria estar aumentada
debido a una accidén indirecta del efecto mutador, per-
mite demostrar que es posible la identificacion de grandes
INDELS por TILLING. Es interesante mencionar que el
fragmento perdido por la delecién en el gen rps3 tam-
poco se encuentra en la version normal del mismo gen del
maiz, lo que sugiere que un evento similar al aqui detal-
lado ocurrié espontaneamente en la historia evolutiva del

gen del maiz.
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ANALISIS DE LA VARIABILIDAD GENETICA DE
Acca sellowiana (BERG) BURRET POR EL USO
DE DNA DE CLOROPLASTO.

Olkoski D, JM Otalora, VS Petry, GHF Klabunde, RO Nodari.
Universidade Federal de Santa Catarina.
e-mail: klabunde.gustavo@gmail.com

Acca sellowiana (Myrtaceae), conocida como feijoa, es
un arbusto fructifero con potencial econdmico, distribuido
entre el sur de Brasil, Argentina y el norte de Uruguay. El
objetivo de este trabajo fue el de caracterizar la diversidad
genética de esta especie utilizando secuencias de DNA
de cloroplasto y asi determinar sus relaciones evolutivas
y filogeograficas. Fueron secuenciados los marcadores de
plastidio trnH-psbA e trnS-trnG de 30 poblaciones, gene-
rando 1021 pb alineadas y 10 haplotipos. La diversidad nu-
cleotidica (w) fue de 0,00211, mientras que la haplotipica
(Hd) fue de 0,8167. Se observd una alta estructuraciéon
genética entre las poblaciones (d, = 0,892; p<0,001) in-
dicando flujo genético restricto y/o ausente en pequeflas
distancias y una baja relacién entre la distancia genética y
geogrifica (r= 0,382; p<0,0019) con la prueba de Mantel.
Ocho de los 10 haplotipos se encuentran ubicados en el
norte de la distribuciéon natural de la especie indicando
que esta region es el mayor centro de biodiversidad. De
forma general fueron encontrados dos patrones de distri-
bucidén de la diversidad, en la regién con latitud inferior a
29°32’ S la especie se encuentra en altitudes superiores a
500 msnm en asociacién con el bosque de araucaria, la di-
versidad es mayor. Entre tanto a partir de la latitud 29° 65’
S, la especie ocurre en altitudes inferiores a los 400 msnm,
diversidad menor y senales de dispersion reciente. Estas
dos regiones no comparten haplotipos. Se recomienda la
utilizacion de otros marcadores moleculares para entender

mejor la historia evolutiva de la especie.

VARIABILIDAD DE SSR FUNCIONALES EN
ESPECIES DEL GENERO Prosopis

Pomponio MF", C Acufia?, V Pentreath?, AR Vergat*, S Marcucci?, S
Torales'. 'IRB-CIRN, INTA Castelar, 2IB-CCVyA, INTA Castelar,
Universidad Nacional de la Patagonia San Juan Bosco, “Instituto de
Fisiologia y Recursos Genéticos Vegetales, CIAP, INTA.

e-mail: fpomponio@cnia.inta.gov.ar

Un total de 13 marcadores microsatélites (SSRs) po-
limérficos, localizados en genes de estrés abidtico y
metabolicos provenientes del transcriptoma de Prosopis
alba, fueron analizados en 20 individuos de P alba y trans-
teridos a P denudans, P chilensis, P flexuosa e hibridos in-
terespecificos. Se observo un 93 % de transferibilidad y
un alto porcentaje de SSRs resultaron polimérficos en las
otras especies (64 % en P denudans y P chilensis y 73 %
en P flexuosa y los hibridos). La identidad de los ampli-
cones obtenidos en las especies ¢ hibridos fue analizada
por secuenciacién automatica y alineamiento multiple.
Todas las especies presentaron alelos exclusivos y permiti-
eron la diferenciacion de las mismas. Los hibridos también
mostraron alelos exclusivos pero no pudieron diferenciarse
de las especies parentales P flexuosa y P, chilensis. El nimero
de alelos en todos los loci varidé de 2 a 9, respecto a los
valores de PIC observados, de las 48 combinaciones de
locus-especie analizadas, 14 presentaron valores superiores
a 0,5. Como era esperable para microsatélites que deri-
van de regiones altamente conservadas, se obtuvo una alta
transferibilidad a otras especies y un nivel de polimorfismo
menor comparado con los SSRs gendmicos. Este conjun-
to de marcadores complementara a los ya desarrollados en
P, chilensis y P alba. Por ser marcadores funcionales resultan
de particular interés para su utilizaciéon en futuros estudios
de asociacion con caracteres adaptativos, asi como estudios

poblacionales de caracter evolutivo en el género Prosopis.
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METODO ECONOMICO DE GENOTIPIFICACION
POR FLUORESCENCIA DE SSR EN
Anadenanthera colubrina var. cebil

Goncalves AL**, ME Barrandeguy'*+, MV Garcia'*+. 'Citedra de
Genética de Poblaciones y Cuantitativa. Departamento de Genética.
FCEQyN. UNaM, *Comité Ejecutivo de Desarrollo e Innovacién
Tecnologica de Misiones, *Instituto de Biologia Subtropical, “‘Consejo
Nacional de Investigaciones y Técnicas.
e-mail: alej.gonc@gmail.com

La genotipificacién empleando microsatélites (SSRs) se
realiza, generalmente, mediante electroforesis capilar y un
sistema de deteccidn laser. Para ello, uno de los cebadores
de cada locus debe llevar una marca fluorescente. Dado
que incorporar una marca fluorescente por cada par de
cebadores es costoso, se ensayd el método propuesto por
Schuelke (2000) en el cual se emplea un tnico cebador
universal marcado con fluorescencia. Se genotipificaron
10 individuos de Anadenanthera colubrina var. cebil (Legu-
minoseae) mediante cuatro loci SSRnu especificos apli-
cando los dos métodos, es decir: empleando una marca
fluorescente por cada par de cebadores SSRs especificos
y empleando el método de Schuelke (2000). En este al-
timo se empled el cebador universal M13 marcado con
el fluoréforo FAM en su extremo 5°. Al extremo 5’ de los
cebadores SSRs forward se incorpord el cebador M13 y se
utilizaron los cebadores reverse originales. Estos cebadores
se utilizaron en una proporcidn 0,3:0,4:1, respectivamente.
Se requieren temperaturas diferentes de hibridacién para
el cebador universal marcado y para los cebadores SSRs
especificos para asegurar el éxito de este método. Ambos
métodos permitieron genotipificar a los individuos de
manera eficaz aunque el método de Schuelke resulta mas
eficiente ya que el empleo de un tnico cebador marcado
para genotipificar maltiples loci reduce los costos de mane-

ra proporcional al nimero de regiones analizadas.

ANALISIS DE EXPRESION DE RGL2 EN
SEMILLAS DORMANTES Y NO DORMANTES DE
GIRASOL (Helianthus annuus L.)

Rosell¢ PL'4, M Calafat', A Andrade?, ML Molas'. 'Facultad de
Agronomia, UNLPam. Ruta 35 km 334. CP 6300, *CONICET - Facultad
de Ciencias Exactas y Naturales, UNRC, *Facultad de Ciencias Exactas,
Quimicas y Naturales, UNAM.

e-mail: pauros_o3@hotmail.com

Las semillas de girasol (Helianthus annuus L.) recién
cosechadas se consideran dormantes porque no logran
germinar ain en condiciones favorables. La incapacidad
de germinar constituye un problema para la producciéon
eficiente de las semillas de girasol que deben ser sembra-
das luego de la cosecha. El control de la dormicién y la
germinacion se lleva a cabo por la accidn simultinea de
Acido Abscisico (ABA) y Giberelinas (GAs). La pérdida de
la dormicién implica la degradacion de ABA y un incre-
mento en la biosintesis de GAs. Con el fin de comprender
las bases genéticas de este fenémeno se estudio la expre-
sion del gen RGL2 (RGA-like 2), un intermediario en la
sefnalizacidén de GAs perteneciente a la subfamilia DELLA.
Se ha propuesto que RGL2 controla un mecanismo de
inhibicién de la germinacion y su expresion disminuye o
desaparece en presencia de GAs, lo cual desencadenaria la
germinacién. La expresiéon de RGL2 se analiz6 mediante
PCR semicuantitativa en semillas secas y embebidas (3 y
6 horas) de una linea dormida (B123) y no dormida (B91)
de girasol. En semillas secas de la linea B123, RGL2 pre-
senté un nivel de expresiéon de 1,31 veces en relacién al
control interno de Actina. Luego de iniciada la imbibicién
se observo una disminucion de los transcriptos a valores de
0,86 alas 3 hsy 0,79 alas 6 hs. Por su parte, en la linea B91,
RGL2 presentd niveles muy bajos de expresién tanto en
semillas secas (019) como en semillas embebidas (016). Es-
tos resultados sugieren que RGLZ2 actuaria como un regu-

lador negativo en la germinacién de semillas de girasol.
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CARACTERIZACION DE SECUENCIAS DEL GEN
LEFTY2 EN CAMELIDOS SUDAMERICANOS

Valdecantos PA!, MB Rivero’, MS Coria’, AD Barrera'*, M Roldan-
Olarte"*, DC Miceli'*. 'Instituto de Biologia “Dr. Francisco D. Barbieri”,
Facultad de Bioquimica, Quimica y Farmacia, UNT, *Instituto Superior
de Investigaciones Biologicas (INSIBIO), CONICET-UNT.

e-mail: pvaldecantos@fbqf.unt.edu.ar

El gen lefty2 se expresa en la mitad izquierda de em-
briones en desarrollo durante la gastrulacion y participa
en la determinacion de la asimetria izquierda—derecha. La
proteina lefty2 presenta un elevado grado de conservacién
en su secuencia de aminoacidos, con una similitud mayor
al 80 % entre diferentes especies de vertebrados. El gen
lefty2 estd organizado en 4 exones separados por 3 in-
trones. No se conoce la secuencia de este gen en ninguna
de las cuatro especies de camélidos sudamericanos (CS).
El objetivo de este trabajo fue caracterizar secuencias del
gen lefty2 de vicuna, guanaco, alpaca y llama. En base a se-
cuencias gendémicas completas del gen lefty2 de diferentes
especies de mamiferos, se disenaron pares de cebadores es-
pecificos para amplificar a cada ex6én. A partir de muestras
de ADN de vicuna, guanaco, alpaca y llama, se obtuvieron
por PCR, productos de amplificacién especificos (exén
1: 340 pb; ex6n 2: 198 pb; exdén 3: 240 pb; exén 4: 252
pb) que fueron secuenciados. Las secuencias de nucledti-
dos fueron comparadas, utilizando el programa MEGA
5.1, con secuencias homologas de primates, artiodactilos,
carnivoros y roedores. Se encontraron diferencias intere-
specificas y mutaciones puntuales propias de CS y de ar-
tiodactilos. Se construyeron arboles filogenéticos; los CS
se agruparon en un mismo clado monofilético del Orden
Artiodactyla. Se disefiaron nuevos cebadores especificos y
se amplifico el intron 1 de lefty2 de Vicugna vicugnay Lama
guanicoe; la longitud de este intron presenta diferencias con

Homo sapiens, Bos taurus 'y Sus scrofa.

MC1R Y ASIP: GENES INVOLUCRADOS EN
DEFINIR EL COLOR DE CAPA EN LLAMAS

Daverio MS', F Di Rocco’, F Rigalt?, S Romero®, L Vidal Rioja'. 'Instituto
Multidisciplinario de Biologia Celular (IMBICE),CIC-PBA,CCT-
CONICET,Calle 526 e/ 10y 11, CP(1900), La Plata, Buenos Aires, *EEA,
INTA-Catamarca, Catamarca, *(EEA Abra Pampa, INTA-Jujuy.

e-mail: sdaverio@imbice.gov.ar

La interaccién entre los genes MCIR (receptor 1 de
melanocortina) y ASIP (péptido de sefializacién Agouti)
controlan el tipo de pigmento eumelanico (marrrén-ne-
gro) o feomelanico (rojo-amarillento) producido y su lo-
calizacion. A nivel molecular se identificaron variantes alé-
licas en el gen MC1R y se caracterizd el exén 4 de ASIP
en Llamas (Daverio et al.,2012) pero el rol de ambos genes
en la determinacién del color de capa es atin desconocido.
El objetivo del estudio fue analizar los genotipos de los
genes MC1R y ASIP en llamas de distinto color de capa.
Se estudiaron 90 llamas agrupadas por color: blanco no
albino (BNA), marrén oscuro y negro (MO), marrdn cla-
ro (MC) y marrén rojizo con cara y extremidades negras
(MCN). Mediante PCR se amplificaron y secuenciaron
los dos genes. El analisis de los genotipos indicoé que la
mayoria de los animales con presencia de eumelanina (en
diferentes grados de intensidad de color) son portadores
del alelo MC1R*1. La combinacién de esta variante con
ASIP*1/- 6 ASIP*3/ASIP*3 resultd asociada a llamas MC
y MO, respectivamente. La frecuencia del alelo MC1R*2
presento diferencias significativas entre los grupos de color
de capa, encontrandose en homocigosis solo en BNA. No
hubo correlacién entre el fenotipo MCN vy los genotipos
de ambos genes. Se concluye que mutaciones en regiones
diferentes a la estudiada podrian explicar el color MCN.
Asimismo, los alelos de ASIP determinan los fenotipos
MC y MO.
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IDENTIFICACION DE SNPS UTILES EN LA
DETECCION DE HiBRIDOS EN CAMELIDOS
SUDAMERICANOS DOMESTICOS

Lorenzo YE', MS Daverio', LB Vidal Rioja', WE Johnson?, F Di Rocco’.
‘Instituto Multidisciplinario de Biologia Celular IMBICE), CIC-PBA,
CCT-CONICET, Calle 526 e/ 10y 11, CP(1900), La Plata, Buenos Aires,
*Smithsonian Conservation Biology Institute, Front Royal, Virginia, USA.
e-mail: yesicalorenzo@hotmail.com

Los polimorfismos de un solo nucleétido (SNPs) han
mostrado ser ttiles en la determinacidon de ancestria e
identificacién de hibridos. Existen cuatro especies de ca-
mélidos sudamericanos. Las dos silvestres, el guanaco y
la vicufia, dieron origen por domesticacion a la llama, y la
alpaca respectivamente. La ocurrencia de hibridacién en-
tre las formas domésticas dificulta la correcta asignacion de
especie, siendo el ADN mitocondrial de utilidad limitada.
Utilizando informacién disponible a partir de la secuen-
ciacién del genoma completo de la alpaca (KB632434.1),
se seleccionaron 4 marcadores de un panel de 20, con el
objetivo de evaluar su utilidad en la determinacién de an-
cestria en llamas argentinas. Para ello, se secuenciaron 4
fragmentos de 600-700 pb, en una muestra de 102 camé-
lidos de las 4 especies, incluyendo una poblacién de llamas
de la provincia de Catamarca (n= 34). Se encontrdé un
total de 13 polimorfismos, seleccionandose entre ellos 4
marcadores no ligados. Utilizando el programa Structure, y
asumiendo dos poblaciones ancestrales (K= 2), se evalud la
probabilidad de pertenencia de las muestras a cada uno de
los clusters (q). La mayoria de las llamas analizadas se agru-
paron en el cluster de guanacos (q>0.98). Siete animales
(20 %) presentaron valores mas bajos de q_ (0,34-0.88),
mostrando evidencias de mezcla. En las alpacas se observd
una alta proporcién de animales heterocigotas y ancestria
mezclada. La aplicaciéon de marcadores como los aqui de-
scriptos, sera de utilidad en problemas de asignacion de
especie y en la identificaciéon de hibridos en camélidos

domésticos.

ASOCIACION DE UN SNP DEL PROMOTOR 1XB
DEL GEN CAST CON TERNEZA DE LA CARNE
EN NOVILLOS BRANGUS

Motter MM*, PM Corva?, G Marrube’, MC Miquel?, ] Papaleo Mazzucco?,
EL Villarreal?, ML Melucci?, CA Mezzadra?, A Schor®, LA Soria'. ‘Facultad
de Ciencias Veterinarias, UBA, *Unidad Integrada Balcarce (EEA-INTA/
Fac. Cs. Agrarias, UNMDP), *Facultad de Agronomia, UBA.

e-mail: Isoria@fvet.uba.ar

La calpastatina es el inhibidor de las calpainas, las enzimas
que integran uno de los sistemas proteoliticos del musculo
esquelético responsable de la tiernizacién postmortem de
la carne. Una de las cuatro isoformas de dicha enzima,
denominada CAST-II, se expresa a partir del promotor
1xb. La re-secuenciacién comparativa de dicho promotor
(1053 pb, 98.444.965-98.446.017 de AC_000164, UMD
3.1) en toros Angus y Brahman permitié confirmar el SNP
C/G (#rs 137189823, posicion 98.445.200), hallar un In-
del (CGGGGGCGGGQG, 98.445.729-98.445.741) y dos
nuevos SNPs en 98.445.715 (C/T) y 98.445.763 (C/G),
donde la mutacién C/T elimina un sitio de unién para el
factor de transcripcién SP1. El objetivo de este trabajo fue
evaluar el efecto del SNP C/T sobre terneza (resistencia
al corte, RC) de la carne en novillos Brangus. Mediante
secuenciacion se determinaron los genotipos de todos los
novillos con valores extremos de RC (n= 35) de un total
de 247, clasificados en dos grupos: alta (=8 kg, n= 18) y
baja (=5 kg,n= 17). Se observé una distribucién similar de
ambos genotipos homocigotas en cada grupo, hallindose
5y 6 novillos TT con bajo y alto RC, respectivamente
y 11 animales CC en cada grupo. Las medias por mini-
mos cuadrados de cada genotipo fueron 7,34£0,59 kg y
7,40%0,84 kg para CC y T'T, respectivamente. Se concluye
que bajo las presentes condiciones, no se detectd un efecto
significativo del SNP sobre RC, lo que indicaria que el
marcador no tiene efecto sobre la terneza o el mismo es
sumamente pequeilo como para ser de relevancia es una

estrategia de Seleccion Asistida por Marcadores.
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CARACTERIZACION DE POLIMORFISMOS EN
EL GEN BOVINO HSL INVOLUCRADO EN EL
METABOLISMO LIPIDICO

Goszczynski DE, DM Posik, G Giovambattista, MV Ripoli. Instituto de
Genética Veterinaria IGEVET), CCT La Plata — CONICET — Facultad de
Ciencias Veterinarias, Universidad Nacional de La Plata.
e-mail: dango147@gmail.com

HSL (LIPE) es una enzima citoplasmaitica involucrada
en el suministro de icidos grasos, catalizando la hidroli-
sis de triglicéridos, diacilgliceroles y ésteres de colesterol.
Algunos autores detectaron diferencias en los perfiles de
expresion de este gen en animales con diferente calidad de
carne, sugiriendo un papel importante sobre el desarrollo
de ciertos caracteres productivos. Por lo tanto, su caracter-
izacién en diferentes razas bovinas se vuelve un tema de
interés para la industria de la carne. Algunos polimorfismos
han sido reportados, pero poco se conoce sobre su distri-
bucién y efecto en razas bovinas. El objetivo del presente
trabajo consistié en caracterizar la variabilidad genética del
gen HSL en un panel de 40 muestras correspondientes a
razas criadas en Argentina, con diferente grado de marmo-
leo (Angus, Hereford, Holstein, Criollo, Galoway, Wagyu,
Brahman y Nelore). La deteccién de SNPs se realiz6é por
medio de PCR-secuenciaciéon directa y el uso de pro-
gramas y herramientas de alineamiento online. Se detec-
taron 20 SNPs, de los cuales 5 son inéditos: un SNP en el
intron 1 en Holstein, dos SNPs en el intrén 4 en cebuinos
(Brahman y Nelore) y dos polimorfismos en el exén 8 en
razas cebuinas. Con el fin de validar algunos de los SNPs
hallados se disefiaran métodos de tipificacion poblacional.
La informacién resultante serd de importancia para realizar
trabajos de asociacién entre polimorfismos del HSL y el

grado de marmoleo en bovinos.

MARCADORES INMUNES EN UNA FAMILIA DE
CABALLOS CRIOLLO

Sadaba SA’, F Ortega*, CM Corbi Botto', MH Carino’, EE Villegas
Castagnasso', P Peral Garcia', S Diaz'. 'IGEVET, :CABANA DE
CABALLOS CRIOLLOS-Asoc. Coop. INTA Leales, Tucuman, Argentina.
e-mail: sdiaz@fev.unlp.edu.ar

La Hipersensibilidad dérmica a la picadura de insectos
(IBH) es la enfermedad de la piel mis comtn en caballos;
consiste en una dermatitis cronica, recurrente y estacional,
causada por reaccidn alérgica a especies del género Culi-
coides. Estudios de las posibles causas genéticas de IBH en
equinos reportaron su asociaciéon con el ELA. Para deter-
minar las caracteristicas de diversos marcadores inmunes,
incluso de clase II del ELA, se estudié una familia de ca-
ballos Criollo Argentino, compuesta por un padrillo af-
ectado por IBH y 17 medio hermanos paternos. Se anali-
zaron los STRs UMO011, COR112y STR2, el gen IL12B,
y 2 los genes ELA-DRA y ELA-DRB2. Los microsatélites
se amplificaron por PCR-primers fluorescentes, evidenci-
ando un grado de polimorfismo apreciable. La pirosecuen-
ciaciéon de los marcadores ELA-DRA e IL12Be6, reveld
la presencia de dos alelos para IL12Be6, y tres alelos para
DRA. ELA-DRB?2 se tipificé por PCR-RFLP y secuen-
ciaron diferentes variantes para confirmar la identidad del
alelo, resultando mas frecuentes *3 y *7. El locus ELA-
DRA mostré los alelos *1, *2 y *3. Se estimaron desequi-
librio de ligamiento e indices de diversidad génica y los
haplotipos en la linea familiar. Como parte de la primera
caracterizacién genética a nivel de genes inmunes y en
concordancia con el anilisis de otros marcadores genéticos
en esta raza, el grupo familiar presenta considerable diver-
sidad en los genes inmunes, con alto potencial de ser loci

candidatos para estudios de asociacién genética.
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ASOCIACION GENETICA ENTRE LA
QUERATITIS SUPERFICIAL CRONICA Y LOS
PROMOTORES DE DLA-DRB1, DLA-DQB1Y
DLA-DQA1

Barrientos LS', G Zapata®, JA Crespi’, DM Posik’, S Diaz', VIt, P

Peral Garcia', G. Giovambattista'. 'Instituto de Genética Veterinaria
(IGEVET), CCT La Plata—CONICET— Facultad de Ciencias Veterinarias,
Universidad Nacional de La Plata, ?Departamento de Clinicas, Facultad
de Ciencias Veterinarias, UNLP, La Plata, Buenos Aires, Argentina.
e-mail: ggiovam@fcv.unlp.edu.ar

La queratitis superficial créonica (QSC) canina es una
enfermedad inflamatoria corneal. La raza mas afectada es
el Ovejero Aleman. En la QSC hay sobreexpresion de los
genes del Complejo Mayor de Histocompatibilidad de
Clase II en el centro corneal. Con el objetivo de inves-
tigar los factores genéticos que podrian estar asociados al
desarrollo de la QSC, los promotores (URR) de los genes
de clase II DLA-DRB1, DLA-DQA1 y DLA-DQB1 se
secuenciaron en 68 perros, incluyendo 40 animales af-
ectados. El anilisis de desequilibrio de ligamiento (LD)
permitié identificar dos bloques de LD (12 {U 45), con
dos haplotipos para el DLA-DRB1 y cinco para el DLA-
DQB1, respectivamente. La asociacion entre la QSC y los
alelos/haplotipos del URR-DLA, evaluados utilizando un
estudio de caso-control clasico, mostr6 una asociacion sig-
nificativa entre el SNP DQB1*-154 [C/T] (p= 0.014),
donde el alelo T incrementaria el riesgo a desarrollar la
enfermedad (OR= 2.93, 95 % CI= 1.18-7.54). La aso-
ciacién haplotipica mostré una asociacion significativa en-
tre el haplotipo URR-DQB*TATC y la QSC (P= 0,014,
OR= 2.87,95 %, CI= 1.16-7.37). Ademdis, los resultados
obtenidos mostraron que los perros homocigotas para el
SNP URR-DRB*69 [C/T] presentaron un riesgo mayor
para el desarrollo de la QSC que los heterocigotas (p=
0.03; OR= 4.36, 95 %). Estos resultados respaldan los estu-
dios previos que sostienen que la QSC es una enfermedad
inmunomediada y que tipificacion de los genes DLA de
clase IT podrian ser usados para la identificacién temprana
de los animales susceptibles facilitando el diagnostico de

la QSC.

CARACTERIZACION DE LINAJES PATERNOS
EN POBLACIONES DEL NOROESTE Y CENTRO-
OESTE DE ARGENTINA

Jurado LS', ] Beltramo*, MS Schwab'?, JMB Motti*?, M Muzzio*=5, V
Ramallo™, EL Alfaro®, JE Dipierri®, CM Bravi*?, G Bailliet'. 'Laboratorio
de Genética Molecular Poblacional. IMBICE. La Plata. Argentina,
*Facultad de Ciencias Naturales, UNLP. Argentina, *INBIAL, UNJu.
Argentina, *Universidade Federal do Rio Grande do Sul, Porto Alegre,
Brasil, Stanford University School of Medicine, Department of
Genetics. Stanford, California, °Facultad de Ciencias Econémicas.
UNLP- CICPA.

e-mail: Isjurado@imbice.gov.ar

El cromosomaY debido a su herencia paterna no su-
fre recombinacién permitiendo asi la reconstruccioén
filogenética de los linajes paternos. En la Argentina, la
composicion de las poblaciones se vio influenciada por la
inmigracion europea durante los siglos XIX y XX. Con
el fin de determinar el origen continental de los linajes
paternos de las poblaciones actuales del Noroeste y Cen-
tro-Oeste del pais se analizaron 944 individuos proveni-
entes de poblaciones urbanas y suburbanas de Mendoza,
San Juan, La Rioja, Catamarca, Salta, Jujuy y Tucuman, se
caracterizaron mediante amplificacion alelo especifica para
los haplogrupo mas frecuentes en Argentina (R1, R, J2,
E KxQXR), Qla3*, Qla3a, G1, G2, 11, 12, J1, E). Los
productos fueron visualizados en geles de poliacrilamida
al 10 % y tenidos con GelRed. Los haplogrupos que pre-
sentaron una mayor frecuencia fueron R1, Qla3a, Fy E,
lo que evidencia las fuentes principales que contribuyen al
acervo genético americano. A partir del anilisis de varianza
molecular de la frecuencia de los haplogrupos, se encontrd
un grado de diferenciacién entre las poblaciones de Fst=
0,0512 (p=>0.001). Las diferencias entre las poblaciones
estudiadas puede ser el resultado de los procesos que for-
maron la estructura genética actual, la cual estd confor-
mada por una variedad de linajes paternos provenientes de
los diferentes continentes que protagonizaron los sucesos

migratorios mas importantes.
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DETERMINACION DE MUTACIONES EN EL
EXON 20 DEL GEN PIK3CA: EVALUACION DE
LA TECNICA LIS- SSCP

Acosta KB', MP Marks', MM Tibolla?, PD Zapata'. 'Laboratorio de
Biotecnologia Molecular, InBioMis - FCEQyN, UNaM., *Catedra de
Bioquimica Clinica III - FCEQyN, UNAM.

e-mail: acostakb@yahoo.com.ar

El ex6n 20 del gen PIK3CA codifica el dominio qui-
nasa de la subunidad catalitica de las PI3Ks de la clase A
(p1100). Estudios previos han reportado que la mutacion
de A—G que lleva a la sustitucion de histidina (H) por ar-
ginina (R) en la posicion 1047 dentro del exén 20 de este
gen, alteraria el bucle de activaciéon y por lo tanto, su in-
teraccion con los sustratos fosfatidilinositoles. En este con-
texto se evalud la utilidad de la técnica de Polimorfismo
Conformacional de Cadenas Simples en soluciones con
baja fuerza i6nica, denominado LIS-SSCP, con el fin de
determinar la presencia de la mutacién hotspot H1047R
en el exén 20 del gen PIK3CA en muestras de carcinoma
mamario. Con este propésito se diluyeron 5ul de produc-
tos de amplificacion en 10ul de Buffer LIS modificado (10
% sacarosa y 0,01 % azul de bromofenol). Las muestras se
desnaturalizaron durante 10-15 minutos a 95° C e inme-
diatamente en hielo durante 5 minutos. Se sembraron y
corrieron en geles de poliacrilamida al 10 % no desnatu-
ralizantes a temperatura de 8-10° C. La corrida electro-
forética fue llevada a cabo en TBE 0,5X a 20mA durante
17 hs. Los geles fueron tefidos con nitrato de plata. Los
distintos patrones de bandas observados fueron corrobora-
dos por secuenciacion. Se logré identificar alelos mutantes
y normales mediante la técnica de LIS-SSCP, lo que per-
mitird determinar la frecuencia de la mutacion H1047R
en el exén 20 y establecer su asociacion respecto al riesgo
de desarrollo de cancer de mama en un estudio de caso-

control.

POLIMORFISMO A380T EN LA INTEGRINA A6:
DISENO DE CEBADORES Y OPTIMIZACION DE
LA TECNICA DE PCR

Acosta KB, MN Lorenzini Campos, MM Tiscornia, PD Zapata.
Laboratorio de Biotecnologia Molecular - FCEQyN, UNaM - InBioMis.
e-mail: melinalorenzini@hotmail.com

La subunidad a6 de la integrina a6f4 es codificada
por el gen ITGA6 (2q31.1). Mutaciones en este gen pu-
ede llevar a proteinas truncas o de secuencia modificada
que podrian favorecer el desarrollo tumoral y, en particu-
lar, la progresion y metastasis. El objetivo del trabajo fue
disefiar cebadores por medio de estudios bioinformaticos
para amplificar la regién genémica de 06 que contiene
el polimorfismo A380T y optimizar las condiciones de la
técnica de la Reaccion en Cadena de Polimerasa (PCR)
para su analisis en muestras de cancer de mama y controles.
Los cebadores fueron disenados mediante la secuencia del
gen ITGAG de la base de datos del GenBank en el NCBI
(National Center for Biotechnology Information) y su herra-
mienta Primer BLAST. Se tuvieron en cuenta la cantidad
de bases (18-24 pb), temperaturas de hibridacion cerca-
nas (dentro de los 5° C) y contenido de G:C entre 40-60
%. Los parametros ensayados para la optimizacién de la
PCR fueron: concentracién de MgCl2, temperatura de
hibridacién (Tm) y las condiciones de ciclado. Los ceba-
dores disefiados con Primer BLAST mostraron parimetros
acordes con las caracteristicas buscadas y fueron eficientes
para la amplificacién de la region gendémica de ITGA6
que contiene el polimorfismo A380T y se logré optimizar
la técnica de la PCR con 1,5mM de MgCl2, 5pmol de
cada cebador y una Tm de 58° C. La técnica optimizada
permitird mediante RFLP (Polimorfismo de Longitud de
Fragmentos de Restriccidn), analizar la relacion del poli-
morfismo A380T de la integrina a6 con el desarrollo de

cancer de mama en muestras clinicas.
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ESTUDIO DE LAS MUTACIONES HOTSPOT EN
EL GEN PIK3CA: ESTANDARIZACION DE LA
PCR Y SELECCION DE ENZIMAS

Marks MP', KB Acosta’, MM Tibolla?, PD Zapata'. 'Laboratorio

de Biotecnologia Molecular, Instituto de Biotecnologia Misiones
(InBioMis) - FCEQyN, UNaM, *Cétedra de Bioquimica Clinica III,
FCEQyN — UnaM.

e-mail: paula.marks@hotmail.com

La mayoria de las mutaciones encontradas en el gen
PIK3CA residen en regiones denominadas hotspots y re-
sultan en formas oncogénicas con actividad quinasa el-
evada. El presente trabajo tiene como objetivo estandarizar
la técnica de la Reaccion en Cadena de Polimerasa (PCR)
y seleccionar enzimas de restriccién para el estudio de las
mutaciones hotspot E542K y E545K en el gen PIK3CA
en muestras de pacientes con cancer de mama. Para la op-
timizacién de la técnica se utilizaron muestras de ADN
extraidas de biopsias de carcinoma mamario mediante el
método de salting out modificado (TEC/SDS) y se uti-
lizaron los cebadores descriptos por Fendri ef al., 2009. Se
ajustaron los valores de MgCl, y la concentracién de cada
uno de los cebadores asi como las condiciones de ciclado.
Las enzimas de restriccion para el estudio de las mutacio-
nes fueron seleccionadas utilizando el programa NEBcutter
172.0 disponible en linea (http://tools.neb.com/NEBcut-
ter2/). Se ha logrado estandarizar la técnica de PCR bajo
las siguientes condiciones: 5pmol de cada cebador, 3,5mM
de MgCl, y una temperatura de hibridacion de 62° C.
Para el analisis de las mutaciones E542K y E545K, los pro-
ductos de PCR seran sometidos a una digestion con las
enzimas de restriccion Hpy188I'y TspRI, respectivamente.
Ambas mutaciones alteran el sitio de restriccién de es-
tas enzimas, de esta manera la digestion de los productos
manifestard la ausencia de las mutaciones estudiadas. El
analisis de los datos obtenidos permitira evaluar si existe
asociacion entre estas mutaciones y el riesgo de desarrollo

de cincer de mama.

ESTUDIO MOLECULAR DEL PROTOONCOGEN
RET EN FAMILIAS CON NEOPLASIA
ENDOCRINA MULTIPLE TIPO 2 (MEN2)

Visich A’, N Gonza*, M Plaza de Rivero®, M Nallar*. 'Laboratorio de
Genética, Fundacién BIOGEN, *Hospital de Endocrinologia Arturo
Oxiativia, *Fundacién BIOGEN, “Hospital de Endocrinologia Arturo
Onativia.
e-mail: avisich@biogen.org.ar

Se han descripto distintas mutaciones del protoonco-
gen Ret en todas las formas clinicas del MEN2 (MEN2A,
MEN2B y el CMTF). Algunas causan tumores medulares
de tiroides muy agresivos, mientras que otras se asocian a
una presentacién mas leve y quienes las poseen podrian
controlarse y tratarse mas adelante. Estudios de correlacion
genotipo-fenotipo brindan conocimiento para personali-
zar el tratamiento de cada paciente acorde a su mutacion
especifica. Describimos los hallazgos genéticos en 3 flias
con MEN2A (10, 8 y 6 miembros) y 1 con CMTF (4
miembros), a partir de la identificacién de la mutacién en
el caso indice. Para el andlisis molecular se amplificaron por
PCR los exones 10 y 11 del protooncogen RET vy se di-
girieron los productos con enzimas de restriccion (RFLP).
Estudiamos en total 23/28 individuos e identificamos las
mutaciones C609R, C634R y C634Y. En 1 flia MEN2A
(C609R), 3 ninos resultaron portadores: 2 con calcitonina
aumentada que ya fueron tiroidectomizados (8 y 11 anos)
y el 3ro tiene programada su intervencién (5 afos). En
la flia MEN2A (C634R), 4/8 hermanos fueron +, pre-
sentando sintomatologia 3. En la flia MEN2A (C634Y), 2
nifios + fueron tiroidectomizados (12 y 6 anos). La mu-
tacién C634Y en la flia CMTF fue encontrada en los 4
miembros estudiados, 2 de ellos asintomaticos. Los estu-
dios moleculares resultaron fundamentales para confirmar
la naturaleza de la enfermedad, la deteccion temprana de
individuos portadores y la aplicacién de un tratamiento
preventivo (tiroidectomia) en los pacientes positivos para

mutaciones del protooncogen RET.
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ESTUDIOS MOLECULARES EN GENES DE
RIESGO EN PACIENTES CON CANCER DE
MAMA

Gautier M, P Jablonski', L Alterman’, M Reynoso?, L Nuiiez?®, R Valdez*,
D Montoya3, ] Schiaffi®, R Cerretini'. 'Centro Nacional de Genética
Medica, *Hospital Interzonal de Agudos Evita de Lanus, *CEMIC,
+Hospital Militar Central SHospital de Oncologia Angel Roffo, ‘Hospital
Bernardino Rivadavia.

e-mail: marienescribime@hotmail.com

El cancer de mama (CM) es una enfermedad compleja
y heterogénea de etiologia multifactorial. El objetivo del
trabajo fue analizar por PCR-RFLP y secuenciacién la
presencia de variantes genéticas (VG) de riesgo asociadas
a CM con el fin de aportar al conocimiento de la epi-
demiologia genética local. Se estudiaron los genes TP53,
MDM2 XRCC3, XRCC1,RAD51 y XPD de baja pen-
etrancia, Chek2 de moderado riesgo n= 195 y BRCA1/2
de alta susceptibilidad al CM n= 132. Nuestros resultados
muestran una asociacion significativa entre la presencia de
A) los alelos TP53 IVS6/A OR: 2,09 (1,20-3,67) y TP53
IVS3 ins16pb OR: 211 (1,22-3,64) y CM con historia
familiar (HF); B) XRCC3 (Thr241Met) OR:1,96 (1,29-
2,99)y OR:211 (1,39-3,21) y XPD (Lys751GIn) OR:1,71
(114-2,56) y OR:1,71 (114-2,56) y CM con /sin HE C)
XRCC1 (Arg399GIn) OR:1,54 (1,04-2,30) y CM con
HE Las VGs CHEK2 1100delC, CHEK2IVS2+1G>A
y CHEK2 IIe157Thr (430 T>C) no se han encontrado
en nuestra poblacién de estudio. Las VGs 187_188 delG
(12/32); 5385_5386 ins C (12/32) en BRCA1 y 6174
delT (9/32) en BRCA2 fueron encontradas en 32/132
pacientes de la etnia judia con CM y /o Cancer de Ovario.
Una paciente fue un compuesto heterocigota 187_188
delG y 6174 delT. Las diferencias étnicas determinan dis-
tintas susceptibilidades a la carcinogénesis por lo que se-
guir investigando en VGs de riesgo en CM desconocidas

en nuestra poblacidn resulta de importancia.

ALUPATIAS: CARACTERIZACION DE

UNA DELECION DEL EXON 10 DEL F8
INVOLUCRANDO A UN ALU COMO CAUSA DE
HEMOFILIA A SEVERA.

Abelleyro MM, LC Rossetti, CP Radic, VD Marchione, M Candela,
IB Larripa, CD De Brasi. Laboratorio de Genética Molecular de

la Hemofilia, IMEX, CONICET-Academia Nacional de Medicina,
Argentina.

e-mail: cdebrasi@hematologia.anm.edu.ar

Las grandes deleciones del gen del factor VIII (F8§)
representan 8-15 % de las hemofilias A (HA) severas (s).
En HA, aunque fueron caracterizadas pocas grandes de-
leciones con sus puntos de ruptura, pudieron involucrarse
mecanismos de recombinacion homologa, entre secuen-
clas repetidas, y no-homologa. Este trabajo presenta la
caracterizacién molecular completa de una gran delecion
del F8 detectada en un paciente con HAs por ausencia
consistente de amplificacion del exén 10. La amplificacion
por PCR de larga distancia desde el exén 9 al 11 sobre
muestra de la madre del paciente mostré dos productos,
el alelo normal predicho 9,419kb y el mutado, 6,2kb (la
muestra del paciente no presentaba calidad suficiente para
amplificacion >2kb). El analisis de restriccion mdltiple
del alelo mutado permitié disefar primers en el IVS9 e
IVS10 para la amplificacién estandar de la delecién en
muestras del paciente y su madre. La secuenciacion del
producto del alelo mutado (987bp) permitié caracterizar
una delecidon de 3147bp (ChrX:154190654-154187507).
La ruptura 5’-IVS9 involucra un residuo de un elemento
LINE/L2 y la 3’-IVS10, un elemento AluJb casi completo
y sélo presenta microhomologia en los extremos comunes
AATTT indicando un mecanismo de recombinacién no-
homologa. La recurrencia de elementos Alu en las rupturas
asociadas a grandes rearreglos gendémicos (por recombi-
nacién homoéloga o no-homologa) confirmada en nuestro
paciente con HAs sugiere reenfocar la investigacion in vitro
de los mecanismos involucrados sobre estas repeticiones

abundantes en el genoma humano (n= 10°).
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ANALISIS FUNCIONAL DEL GEN HUNCHBACK
DE Rhodnius prolixus, VECTOR DE LA
ENFERMEDAD DE CHAGAS

Rolandelli A, A Lavore', R Rivera Pomar'?. 'Centro de Bio-
investigaciones (UNNOBA-CIC), *Centro Regional de Estudios

Genémicos (UNLP).
e-mail: alavore@gmail.com

El estudio de expresion y funcidn de los genes de de-
sarrollo involucrados en la determinacién temprana del
eje antero-posterior de embriones es crucial para el en-
tendimiento de los eventos morfogenéticos que culminan
en la formacién del patron corporal de los organismos.
Dentro de los genes con implicancias en el desarrollo em-
brionario, los genes gap son los responsables de la correcta
formaciéon de grandes dominios corporales a lo largo del
eje antero-posterior del insecto. En este trabajo caracter-
izamos estructural y funcionalmente del ortélogo del gen
gap Hunchback (Hb) en R. prolixus, insecto vector de la
enfermedad del Chagas. Se identifico una unidad de tran-
scripcién que codifica para el factor de transcripcion Hb
el cual consta de 651 aminodacidos. Este posee 8 dominios
de unién al ADN de tipo zinc finger y 4 dominios box
caracteristicos de la familia de proteinas Hb con alta simili-
tud de secuencia con otros ortdlogos del gen Hunchback.
Se estudié la funcién de Hb-Rp mediante ARNI parental.
Los fenotipos generados por la disminucién en la expre-
sién del gen mostraron defectos que afectan la regién ab-
dominal, donde se produce una marcada compactacion y
pérdida de segmentos en la regién posterior del embrion;
y por el otro, en la regidn anterior, pérdida del primer
segmento toracico, apéndices toracicos deformados y aus-
encia de apéndices en los segmentos gnatales. La pérdida
de regiones corporales y las deficiencias en la correcta for-
macién de los segmentos cercanos a las deleciones, cor-
robora que el gen Hb-Rp act@ia como un verdadero gen

gap en la region cefilica y abdominal.
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GMA1

GMA?2

CORTES VALIOSOS, GRASA ABDOMINAL Y
RENDIMIENTO A LA FAENA EN HIBRIDOS
EXPERIMENTALES DE POLLO CAMPERO

Dottavio AM"?, ZE Canet*?, SA Advinculo', A Martines’, JE Librera’, R]
Di Masso'®. 'Catedra de Genética. Facultad de Ciencias Veterinarias.
Universidad Nacional de Rosario, *INTA Pergamino, *CIC-UNR.
e-mail: quiyen78@hotmail.com

Se evalué el peso de la pechuga con hueso, el peso de
pata-muslo, el peso del paniculo adiposo abdominal (esti-
mador del contenido de grasa corporal) y el rendimiento
a la faena en 15 cruzamientos experimentales derivados
de estirpes de razas pesadas (Cornish Blanco) y semipesa-
das (Rhode Island Red y Plymouth Rock Barrado) o de
poblaciones sintéticas (A, CE, DE, E, ES y AH’) existentes
en el Nucleo Genético de la EEA INTA Pergamino, pro-
puestos como potenciales alternativas al pollo Campero
INTA. La comparacion de los pesos de los cortes valiosos y
del paniculo graso se llevo a cabo al mismo peso corporal
eviscerado promedio. No se observaron diferencias entre
las aves derivadas del cruzamiento entre estirpes (E) o en-
tre sintéticas (S) en proporcion de pechuga (E: 26,8-28,7%;
S:261-281%), proporcién de pata-muslo (E: 14,8-15,8%;
S:14,5-16,3%) y rendimiento a la faena (E: 701-73,5%; S:
721-73,8%). Los cruzamientos entre sintéticas tendieron
a presentar mayor proporciéon de grasa (E: 1,42-2,20%;
S: 2,31-3,33%). Todos los grupos se presentan como al-
ternativas posibles a Campero INTA en términos de los
caracteres evaluados. Los cruzamientos entre estirpes pre-
sentan menor tasa de crecimiento y mayor edad mediana
al peso objetivo de faena de 2500g (E: 72,5-100,5 dias; S:
59-69,5 dias). La mayor velocidad de crecimiento de los
cruzamientos entre sintéticas obliga a faenarlos a mayor
peso para cumplir con la exigencia del protocolo de pollo
campero en cuanto a la edad de faena (75-90 dias) lo que

implicaria una deposicién atn mayor de grasa.

ESTIMACION DE COMPONENTES DE
VARIANZA PARA PRODUCCION DE LECHE,
GRASA Y PROTEINA EN OVEJAS PAMPINTA

Stazionati MF**, MR Busetti', I Gigli*, DO Maizon'. 'INTA, EEA Anguil
“Ing. Agr. Guillermo Covas”, *UNLPam, Facultad de Agronomia.
e-mail: stazionati.micaela@inta.gob.ar

Con el objetivo de estimar los componentes de vari-
anza para producciéon (PL) y composicién de leche: grasa
total (GT) y proteina total (PT) en ovinos Pampinta, se
utilizé registros de controles lecheros (CL) del periodo
2010-2013. Se contd con la produccién acumulada a 180
dias (calculados segiin ICAR, con un minimo de 3 CL)
de 191 ovejas, con registros para PL, GT, y PT, y con un
pedigri de 804 ovinos, con ancestros que conectaban dos
o mas individuos. Los componentes de varianza se estima-
ron mediante el algoritmo EM-REML, con el programa
WOMBAT, empleando modelos bivariados. Se ajustaron
los efectos fijos: edad de la oveja en afios (1 a 5), nimero
de pezones (1, 2), namero de cria destetada (0, 1, 2+), e
intervalo parto-primer control (3 niveles, 1-45; 46-70; y
71-100 dias post parto) y los efectos aleatorios: ano-mes
de parto (8), componente permanente por observaciones
repetidas (191), y animal (804). Las heredabilidades esti-
madas fueron 012; 0,20 y 0,22 para PL, GT,y PT, respec-
tivamente. Las estimaciones de correlaciones genéticas re-
sultaron todas positivas: 0,21; 0,44;y 0,58 para PL con GT,
PL con PT,y GT con PT respectivamente. Estos resultados
indicarian que mediante un indice de seleccidén se podria
mejorar estas caracteristicas, aumentando tanto la produc-
¢ién como la composicidn, con lo cual aumentaria el ren-
dimiento quesero. Esto Gltimo es sumamente importante
dado que la casi totalidad de la leche ovina en Argentina,

se destina a produccion de queso.
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GMA &4

ASOCIACION DE UN PANEL DE MARCADORES
MOLECULARES CON VARIABLES
PRODUCTIVAS EN HEMBRAS ANGUS

Corva PM', A Almada®, MC Baeza'. 'Facultad de Ciencias Agrarias
U.N.M.D.P., "MERIAL Argentina S.A.
e-mail: pcorva@balcarce.inta.gov.ar

Estan disponibles en la actualidad paneles de marcado-
res moleculares para la seleccion asistida en bovinos para
carne, que deben ser evaluados en el pais. Con este fin, se
analizaron 401 vacas de un plantel Angus Controlado de
la provincia de Buenos Aires con un panel de 384 SNP
asociado a 21 variables productivas. Para cada variable, de
acuerdo al genotipo del animal se asign6 un valor génico
molecular (VGM) determinado por los efectos de susti-
tucion de cada marcador. En este caso se analizd el peso
vivo y la condicidn corporal registrados en septiembre/
noviembre de 2011 (pre-servicio), abril de 2012 (tacto)
y julio de 2012 (pre-parto). Las variables se analizaron
con modelos lineales, utilizando el procedimiento “Proc
Mixed” de SAS, que incluian a los VGM en la forma de
grupos definidos por cuartiles y otros efectos fijos segiin
correspondiera. Se utilizd el criterio de “False Discovery
Rate” (FDR) para tener en cuenta el efecto de compara-
ciones mdltiples. Hubo asociaciones significativas de los
marcadores con peso vivo pero no con condicién corpo-
ral. La reduccién en la varianza residual al incorporar el
efecto de marcadores en los modelos de analisis fue como
miaximo de 11%, con un promedio de 4%, aproximada-
mente. El panel de marcadores detectd diferencias entre
hembras y podria ser de utilidad integrado con otras her-

ramientas para la evaluacion genética.

EFECTO DE BIOTIPO Y DE MARCADORES
MOLECULARES SOBRE LA GRASA
INTRAMUSCULAR EN BOVINOS

Papaleo Mazzucco J', DE Goszezynski*?, EL Villarreal', MV Ripoli?,

LM Melucci', A Rogberg-Muitoz**, CA Mezzadra', G Giovambattista®.
‘Unidad Integrada INTA Balcarce-FCA, UNMdP, *Instituto de Genética
Veterinaria (IGEVET), CCT La Plata - CONICET - Fac. Cs. Vet., UNLP,
*Becario Consejo Nacional de Investigaciones Cientificas y Técnicas
(CONICET).

e-mail: jpapaleo@balcarce.inta.gov.ar

El contenido de grasa intramuscular (GIM) y su perfil
lipidico contribuyen al flavory jugosidad de la carne cocida.
Los SNPs ubicados en los genes FABP4 (174V), DGTA1
(K232A) y TG (Promotor) influirfan en la deposicién de
grasa intramuscular. El objetivo del presente trabajo fue
evaluar el efecto de la raza o cruza y de los SNPs en la
GIM y el pertil lipidico de la carne de novillos engordados
en pastoreo, con suplementacion estratégica invernal. Se
utilizaron 179 muestras de L. dorsi a la altura de la 12°-13°
costilla, provenientes de 29 Angus (A), 15 Hereford (H), 19
AH, 16 HA, 12A.HA, 17 A.AH, 11 H.HA, 12 H.AH, 16
HA.HA, 10 AH.AH, 12 L.HA y 10 L.AH (L=Limousin),
nacidos en 2006, 2008 y 2009. Los datos fueron analizados
con un modelo lineal que incluyd la fecha de faena, la
cruza y los marcadores como efectos fijos. Se incluyé la
covariable GIM para la evaluacion de los acidos grasos. Se
detectd efecto de fecha de faena para GIM y en casi la to-
talidad de los 4cidos grasos evaluados. La cruza tuvo efecto
sobre la GIM vy el 4cido laurico. El marcador TG presentd
diferencias en los acidos miristico, palmitoleico y estedrico,
DGAT1 en el acido docosahexaenoico y FABP4 en el
acido heptadecanoico. Se concluye que, para esta muestra
y en las condiciones de produccion tipicas de nuestro pais,
el efecto de los marcadores se evidencia principalmente
en la composicion de acidos grasos, mis que en la GIM.
Un incremento del tamafio de muestreo podria permitir la
deteccidn asociaciones adicionales, como las ya detectadas

en otras condiciones productivas.
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GMA &6

ESTIMACION DE LA HEREDABILIDAD PARA
DIFERENTES VARIABLES CALCULADAS A
PARTIR DEL SCORE DE CELULAS SOMATICAS.

Nani JP*, AF Amadio? M Vera', MA Poli?, LF Calvinho'. 'INTA, EEA
Rafaela, *CONICET, INTA, EEA Rafaela,® IGEAF, INTA Castelar.

e-mail: nani.juan@inta.gob.ar

En bovinos de leche, el RCS (recuento de células
somaticas) es un método de diagndstico indirecto correla-
cionado positivamente con la respuesta inflamatoria de la
glindula mamaria y estd asociado con la salud mamaria. EL
RCS es transformado a “Score” de células somaticas (SCS)
para ser evaluado dado que existe una alta correlacién en-
tre el SCS y la mastitis. A fin de aplicarse en posteriores
estudios de asociacidn y en programas de mejoramiento, se
estimaron componentes de varianza genética y heredabili-
dades del SCS, provenientes de controles lecheros oficiales
de 4587 vacas Holando y Holando x Jersey pertenecien-
tes a 14 tambos comerciales del centro de la provincia de
Santa Fe. Las variables respuesta fueron: media aritmética
(AM), media geométrica (GM), valor miaximo (MAX) y
promedio de los 3 valores mas altos (TOP3). En la es-
timacidon de los componentes de varianza se utilizd un
modelo animal, utilizando WOMBAT. Se ajustaron dos
modelos: con medidas repetidas en sucesivas lactancias y
con registros tnicos. Las heredabilidades obtenidas para el
modelo de lactancias tinicas fueron: 0,042 + 0,018; 0,035
+ 0,015; 0,013 + 0,009 y 0,028 £ 0,014 para AM, GM,
MAX y TOP3 respectivamente, mientras que en el mod-
elo con medidas repetidas fueron: 0,039 £ 0,015; 0,033
+ 0,014; 0,01 * 0,007 y 0,024 £ 0,011 para AM, GM,
MAX y TOP3 respectivamente. Las heredabilidades hal-
ladas estuvieron dentro de lo esperado segun bibliografia
publicada al respecto. Estos resultados permiten conocer
las caracteristicas genéticas de la poblaciéon y brinda las

herramientas para futuros estudios.

PCR-RFLP DE MARCADORES MOLECULARES
DE TERNEZA DE CARNE EN BOVINOS DEL
NORESTE ARGENTINO

De Biasio MB, LR Jara, FA Jastrzebski, MS Pino, GL Sandoval. Cat. de
Bioquimica, Fac. de Cs. Veterinarias, UNNE. Corrientes. Argentina.
e-mail: glsandoval@vet.unne.edu.ar

La ventaja de la selecciéon de padres asistida por mar-
cadores moleculares es que se efectta in vivo. El sistema
calpaina-calpastatina incluye a la calpaina con dos isofor-
mas ubicuas (M y m). Las calpastatinas son los modula-
dores enzimaticos enddgenos de calpainas; siendo degra-
dadas por ellas. Se detallan aqui los resultados del analisis
de un polimorfismo en el gen para calpaina (CAPN) y
dos en el correspondiente a calpastatina (CAST), mediante
PCR-RFLP, efectuado sobre muestras de bovinos Braford
y Brahman puros de tres establecimientos de Chaco (Cha,
n= 52) y uno de Corrientes (Corr, n=30). Se extrajo
ADN genémico (CTAB) de sangre anticoagulada, usan-
dose como molde para la amplificaciéon de regiones de
interés del gen. CAPN2 produjo fragmentos de 1800pb,
que fueron digeridos por la enzima Hhal (Lara et al. 2005),
CAST-S (Juszczuk-Kubiak ef al. 2004) y CAST-C (Curi
et al 2009) produjeron amplicones de 624 y 269pb y se
analizaron los productos de restriccién con Alu I'y Dde L.
Para verificar la amplificacion y los productos de restric-
cibén se usd electroforesis y transiluminacién UV de geles
de agarosa tefniidos con bromuro de etidio. La frecuencia
proporcional promedio para los alelos tiernos de CAPN
y CAST (S y C) fue respectivamente de 25 a 41,7; 41,7
a 65y 50 a69% para Chay de 0a37,5;571 a75y50a
87,5% para Corr. Hubo diferencia muy significativa en-
tre las frecuencias de alelos tiernos de CAPN entre ambas
provincias (Cha > Corr, p<0,001) pero no para CAST. La
frecuencia de alelos tiernos de CAPN correlacioné con

el grado de cruzamiento Brahman x Hereford (p<0,05).
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GMA 8

GENES ASOCIADOS A CAPACIDAD

DE RETENCION DE AGUA EN CRUCES
ROMOSINUANO-BRAHMAN Y BON-BRAHMAN
- COLOMBIA

Jiménez Robayo LM, |D Leal Gutiérrez', MF Ariza Botero', C Manrique
Perdomo’, ] Lépez Vargas', N Garcia', C Bedoya', Y Pinilla’, M Rios’,

S Castro’, Y Ortiz', A Jiménez*. 'Departamento de Ciencias de la
Produccién Animal, Facultad de Medicina Veterinaria y de Zootecnia.
Universidad Nacional de Colombia, sede Bogota, *Asociacién
Colombiana de Criadores de Ganado Cebti. ASOCEBU, Colombia.

e-mail: Imjimenezr@unal.edu.co

La Capacidad de Retencién de Agua (CRA) es uno
de los pardmetros mas importantes de la carne, dada su
asociacion con la percepcion de jugosidad y la pérdida de
peso de la pieza carnica durante procedimientos como
la maduracién, la coccién y otro tipo de procesamiento
tecnologico. Los genes del sistema CAPN1-CAST vy el
gen PRKAG3 son algunos de los genes candidato mas
importantes en estudios de asociacién con parametros de
calidad carnica como la CRA. En 128 machos castrados
cruzados se realizd la genotipificacion de los marcadores
CAPN530, CAPN4751, CAPN5331, PRKAG3-2961 y
PRKAG3-3078 y se evalué la CRA en carne cruda me-
diante la técnica de presion sobre papel filtro, en carne
proveniente de los musculos Longissimus dorsi y Semi-
tendinosus. En el musculo Longissimus dorsi, el marcador
PRKAG3-3078 (alelo benéfico = GG) se establecié como
asociado a la CRA, convirtiéndolo en uno de los poli-
morfismos potencialmente ttiles en procesos de seleccion
animal y mejoramiento de este parametro de calidad car-
nica. El marcador CAPN5331 interactud con el tiempo
de maduracién post-mortem, presentindose las mayores
pérdidas de CRA en carne de animales con el genotipo
AT, cuando es madurada a 21 dias. La asociacién fenotipo-
genotipo en el muasculo Semitendinosus para el parimetro
CRA en carne cruda no se pudo establecer. Los polimor-
fismos PRKAG3-3078 y CAPN5331 son potencialmente
importantes en estudios de asociacién fenotipo-genotipo
y deben ser considerados en procesos de validacidon con
poblaciones no relacionadas y de mayor ntimero en Co-

lombia.

DESARROLLO EFICIENTE DE UNA VACUNA
A SUBUNIDAD BASADA EN PLANTAS
TRANSGENICAS DE ALFALFA CONTRA EL
vDvB

Gomez MC', MS Pérez Aguirreburualde?, G Piparola’, F Ardila’, G
Albanesi*, A Wigdorovitz*, M] Dus Santos®. 'Instituto de Genética
“Ewald A. Favret”, CICVyA, INTA — Castelar, *Instituto de Virologia,
CICVyA, INTA — Castelar.

e-mail: cgomez@cnia.inta.gov.ar

El virus de la diarrea viral bovina (VDVB) esta dis-
tribuido mundialmente y causa importantes pérdidas
econoémicas, siendo la vacunacién el medio mis eficaz para
su prevencién. La utilizacidén de vacunas convencionales
para este virus presenta la dificultad de conferir la protec-
cién adecuada. La utilizacién de plantas transgénicas para
la expresion de proteinas heter6logas ha sido ampliamente
reportada siendo una limitacién importante los niveles de
expresion alcanzados. En nuestro grupo se desarroll6 una
vacuna a subunidad basada en plantas transgénicas de al-
falfa que expresan una version truncada de la glicopro-
teina E2 del VDVB fusionada a un anticuerpo de cadena
sencilla (APCH-E2t) bajo control del promotor del virus
del mosaico de la mandioca (CsVMYV) que presenta mayor
actividad transcripcional que el promotor 35S. Para opti-
mizar el rendimiento de las plantas transgénicas se utilizd
un sistema de particion de dos fases para la concentracion
de la proteina expresada en las plantas de alfalfa. Después
de evaluar en animales la inmunogenicidad de la proteina
recombinante asi obtenida se demostrd la factibilidad del
escalado en la produccién de la misma, teniendo en cuenta
protocolos de normalizacién de procesamiento. El uso de
estas herramientas simples y econdmicas, permitiria desar-
rollar vacunas seguras a un coste asequible para las aplica-
ciones veterinarias. El mayor nivel de expresion aumenta
la viabilidad comercial del proceso descrito para la for-
mulacién de la vacuna, lo que mejora las posibilidades de

transferencia a la industria.
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GMA 10

BUSQUEDA Y SELECCION DE SNPS EN
GENES CANDIDATOS RELACIONADOS CON
PRODUCCION Y CALIDAD DE LECHE

Raschia MA', AF Amadio®, HA Carignano', JP Nani®, M] Beribe', MA
Poli’. 'IGEAF, INTA Castelar, 2*CONICET, INTA, EEA Rafaela, *INTA,
EEA Rafaela.

e-mail: mraschia@cnia.inta.gov.ar

Se consideran genes candidatos (GCs) para produccion
lechera aquellos que potencialmente pueden alterar la pro-
duccidén o composicién de la leche. Su seleccion se basa en
conocer los procesos metabodlicos y productos génicos im-
plicados en la generacion del rasgo. La seleccion de vari-
antes alélicas de estos genes para ser incluidas en estudios
de asociacién debe considerar si las mismas pueden modi-
ficar la estructura o funcién de los productos génicos. Los
objetivos de este trabajo fueron aplicar una metodologia
de seleccion de GCs relacionados con produccién y cali-
dad de leche en bovinos e identificar polimorfismos de
nucledtido simple (SNPs) en dichos genes. La seleccion de
GCs se realizd a través de basqueda bibliografica en bases
de datos ptblicas (Pubmed y QTLdb). Los SNPs de GCs
se seleccionaron también mediante bisqueda bibliografica
(Pubmed, dbSNP y Bovine QTL Viewer) y ademis por
secuenciacion de regiones de estos genes en una poblacion
de animales Holando, Jersey y cruzas HxJ. La basqueda en
publicaciones sobre QTLs, genes y marcadores molecula-
res permitid la seleccion de 27 GCs de 11 cromosomas. La
identificacién de los SNPs reportados para cada GC (42),
asi como de SNPs de otros 57 genes asociados al fenotipo
(77), y la deteccién de nuevos SNPs por secuenciacion
(9), permitié seleccionar 128 SNPs, pertenecientes a 84
genes distribuidos en 21 cromosomas. La genotipificacion
de estos SNPs de GCs en bovinos lecheros con registros
fenotipicos brindara la posibilidad de realizar tests de aso-
ciacién entre el rasgo de interés y variantes genéticas es-

pecificas.

ESTIMACION DE PARAMETROS GENETICOS
PARA PESO AL NACIMIENTO Y PESO AL
DESTETE EN TERNEROS BRAFORD

Borelli VS, AR Jacquet. Bovinos para Carne INTA EEA Las Brefas.
e-mail: vborelli@correo.inta.gov.ar

El potencial de crecimiento en bovinos para carne se
encuentra determinado por el potencial genético propio
del animal y por el ambiente que le brinda su madre. En
el mejoramiento genético bovino resulta de particular in-
terés el calculo de los componentes de varianza, ya que
éstos son usados para obtener las heredabilidades, respuesta
a la seleccidn, etc. El objetivo de este trabajo fue estimar
los componentes de varianza de caracteres de crecimiento
predestete (directos y maternos) en una poblacién Braford
3/8. Se analiz6 la poblacién Braford 3/8 de la EEA Las
Breias, Chaco, con 878 registros de peso al nacer y peso al
destete de animales nacidos entre los anos 2005 y 2010, el
archivo incluy6 a todos los animales con registro completo
y sus progenitores. Las estimaciones de componentes de
varianza se realizaron ajustando un modelo lineal mixto
mediante el estimador de maxima verosimilitud restringida
(REML) del software InfoStat (2009). El modelo incluy6
las siguientes variables: efectos fijos: aflo de nacimiento,
sexo y mes de nacimiento; y efectos aleatorios: PN (peso al
nacimiento), PD (peso al destete), PMN (peso de la madre
al nacimiento) y PMD ( peso de la madre al destete); el
modelo ajustado cumplié con los supuestos distribuciona-
les. Resultados: varPN:2.31; varPD:46.66; varPMN:21.16
y varPMD:7.71, las heredabilidades fueron: h’PN:018 y
h*PD:0,26. Estos resultados muestran una gran variabili-
dad genética en los caracteres estudiados, la cual puede ser

empleada para lograr una respuesta favorable a la seleccion.
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GMA 12

CARACTERIZACION DE SUSCEPTIBILIDAD /
RESISTENCIA A SCRAPIE EN OVINOS PAMPINTA

Maizon DO, NG Porta?, MF Stazionati', GB Pinto?, I Gigli®. 'INTA, EEA
Anguil “Ing. Agr. Guillermo Covas”, Anguil, LP, !INTA, Lab. Ref. OIE
para EETs - CICVyA, Castelar, BA, *®UNLPam, Facultad de Agronomia,
Santa Rosa, LP.

e-mail: maizon.daniel@inta.gob.ar

En el marco de caracterizaciéon molecular del ntcleo
cerrado de ovinos Pampinta de la EEA Anguil (INTA), se
estudio la variabilidad del gen que codifica para la proteina
prionica (PRNP). Los objetivos fueron: 1.- describir la es-
tructura génica y genotipica del gen PRNP; 2.- estimar el
porcentaje de la poblacién en mayor riesgo para scrapie;y
3.- conocer la evolucién del gen PRINP en relacion a las
razas de origen, 3/4 Frisona y 1/4 Corriedale, mediante
los estadisticos F de S. Wright. Se trabajé con una mues-
tra de 18 carneros, padres durante los anos 2010 a 2012
de la cabafia Pampinta de la EEA Anguil; y los analisis se
realizaron con el programa GENEPOP 4.2. La muestra
indicaria que la poblacién estd en equilibrio Hardy-Wein-
berg, aunque presenté un valor de F entre 0,05 y 0,08
indicando deficiencia de heterocigotas. Las estimaciones
de F fueron para Pampinta con Corriedale de 0,08 y con
Frisona de 014, indicando casi no diferenciacién con las
mismas. El alelo con mayor frecuencia (0,72) fue ALRQ,
alelo salvaje, mientras que para alta resistencia (ALRR) la
frecuencia fue 0,05. La frecuencia del genotipo para alta
susceptibilidad al scrapie clasico (VLRQ/VLQR) resultd
muy baja (0,001) y para scrapie atipico (genotipos resul-
tantes de combinaciones de alelos AFRQ y ALHQ) fue
también baja (0,05). Estos resultados indicarian que sé6lo
un 5%, aproximadamente, de los individuos estarian en
riesgo para scrapie tanto clisico como atipico, actuando
como centinelas, y que para el gen PRNP, la raza Pamp-
inta presentaria poca diferenciacién en relacion a Corrie-

dale y Frisonas.

ASOCIACION ENTRE POLIMORFISMOS DEL
GEN NRAMP1Y LA RESISTENCIA NATURAL A
LA BRUCELOSIS EN CAPRINOS

Tacoboni PA', FC Hasenauer', ME Caffaro®, A Gaido®, C Rossetto*, RD
Neumann?®, A Salatin®, MA Poli?, CA Rossetti'. 'Instituto de Patobiologia,
INTA. Hurlingham, Bs. As. *Instituto de Genética, CICVyA-CNIA, INTA.
Hurlingham, Bs. As. *EEA Salta, Cerrillos, Salta. *INTA EECT Yuto,
Yuto, Jujuy.
e-mail: crossetti@cnia.inta.gov.ar

Estudios previos han demostrado la influencia del gen
Nramp1 (Natural Resistance Associated Macrophage Pro-
tein 1) en la resistencia (R) o susceptibilidad (S) natural a
la infeccidn con Brucella spp. El objetivo de este estudio fue
determinar el grado de asociacidn entre los polimorfismos
de un microsatélite (MS) de la porcién 3'no codificante del
gen Nramp1 y la resistencia natural a la infeccién por Bru-
cella melitensis en caprinos. Para ello se recolectd sangre y
pelo de 73 caprinos Criollos, no emparentados, perteneci-
entes a 2 hatos ubicados en la region agroecoldgica del
Chaco Saltefio.La R o S ala infeccidn se determind por la
presencia o ausencia de anticuerpos anti-brucela mediante
la prueba de polarizacion fluorescente. Los polimorfismos
del MS se detectaron a partir de la amplificacién por PCR
del ADN extraido del bulbo piloso y posterior electro-
foresis capilar. El grado de asociacién entre los fenotipos
R o S y los genotipos encontrados se evalud a través del
test estadistico de Fisher. De los 73 sueros caprinos anali-
zados, 25 fueron seroldgicamente positivos a brucelosis y
48 fueron negativos. El analisis genético reveld dos alelos
para el MS analizado, correspondientes a GT, y GT,. El
analisis estadistico mostrd asociacién significativa entre el
genotipo homocigota GT, y el fenotipo R (p<0,02). De
confirmarse estos resultados en posteriores estudios, la se-
leccién genética podria utilizarse como una herramienta

adicional para controlar y erradicar la brucelosis caprina.
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PARAMETROS GENETICOS DE LA EFICIENCIA
REPRODUCTIVA EN TAMBOS DE PARICIONES
BIESTACIONADAS

Vera MM!, MG Maciel', CA Mezzadra®. '"EEA Rafaela - INTA, *EEA
Balcarce — INTA.
e-mail: milba.vera@inta.gob.ar

Con el objetivo de estimar la varianza genética y la
heredabilidad de la eficiencia reproductiva en vacas con
un primer parto, se analizaron los datos de 2496 hembras
dadas de alta a servicio artificial (S), durante los anos 1963
al 2009. Se ajusté un modelo fragil de Weibull. La vari-
able respuesta fue definida como la eficiencia en quedar
prenada en los primeros 90 dias de iniciado el periodo de
servicio (IPS). Como efectos fijos, se incluyeron al mod-
elo: edad al IPS (E), peso al IPS (P), s en el parto anterior
inici6 lactancia o no (1), dias desde el IPS y el parto anteri-
or (DPA), ano del S (A), nimero de S (NS), toro utilizado
en cada servicio (T), produccion de leche (LC), grasa (GC)
y proteina (PC) al inicio y al pico de produccién. Las alti-
mas seis variables se consideraron dependientes del tiempo.
Como efecto aleatorio se incluyé el padre de la vaca y se
asumié una distribucién normal multivariada. Los pari-
metros de la varianza fueron estimados en un contexto
bayesiano. El 31,4% de vacas fueron censuradas. El tiempo
medio en el que una vaca queda preflada es de 31 dias
posteriores al IPS. La chance de que una vaca quede pre-
nada dentro de los 90 dias del IPS aumenta en el tiempo
(RHO= 1,65). La varianza genética aditiva fue 0,0104 y
la heredabilidad 0,7%. La heredabilidad hallada fue baja lo
que dificulta la posibilidad de mejorar la eficiencia repro-

ductiva en rodeos de bovinos para leche.

CONTROL DE CALIDAD DE GENOTIPADO
DEL BEADCHIP SNP50K CAPRINO EN UNA
RETROCRUZA ANGORA X CRIOLLO

Cano EM", S Debenedetti*, AF Amadio®, HR Taddeo*, MA Poli'. 'Instituto
de Genética "Ewald Favret” CICVyA INTA, CC 25, B1712WAA, Castelar
Argentina, *Ministerio de Agricultura Ganaderia y Pesca de la Nacién,
Subsecretaria de Agricultura Familiar de la Nacion, CC 142, CP8430,

El Bolson, Argentina, *INTA, EEA Rafaela, Ruta 34 Km 227 CC 22,
CP2300, Rafaela, Argentina, 4INTA EEA Bariloche, CC 277, R8403DVZ,
Bariloche, Argentina.

e-mail: mcano@cnia.inta.gov.ar

La reciente disponibilidad de un microarreglo de po-
limorfismos de nucledtido simple (SNP) del genoma ca-
prino incrementard la capacidad para investigar aspectos
de diversidad genética y conducir estudios de asociaciéon
a nivel del genoma completo en esta especie doméstica.
La calidad del genotipado es una de las propiedades clave
que define el éxito de posteriores anilisis estadisticos. El
objetivo de este trabajo fue generar una base de datos de
genotipos “limpia” a partir de una poblacién retrocruza
caprina Angora x Criollo. Muestras de ADN de 483 ani-
males (10 abuelos, 5 padres F1, 140 madres y 328 hijos ret-
rocruzas) fueron genotipados con el BeadChip SNP50K
caprino de Illumina. El analisis de los datos fue realizado
con el programa ¢gPLINK. Dos criterios de filtrado fueron
considerados: frecuencias alélicas minimas (MAF) > 1% y
una tasa de genotipificaciéon = 90%. Posteriormente, fue
estimado el nimero y tipo de errores mendelianos pre-
sentes en la poblacién bajo estudio. De un total de 53347
SNPs distribuidos uniformemente a lo largo del genoma
caprino, 47256 SNPs superaron los umbrales de MAF y
tasa de genotipificaciéon considerados, correspondiendo al
88% del total de SNPs testeados por el chip. La estimaciéon
de los errores mendelianos en la poblacion fue de 0,85%
y el tipo de error detectado permiti6é en una etapa poste-
rior reasignar y/o eliminar individuos con parentesco du-
doso. A partir de esta base de datos depurada se conduciran
estudios de busqueda de QTL/haplotipos y mutaciones
causales asociadas a caracteres productivos de la fibra y a

caracteristicas de la piel.
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ESTUDIO DE LA ESTRUCTURA POBLACIONAL
DE UN RODEO LECHERO USANDO UN
MICROARREGLO DENSO DE SNPS

Carignano H', MA Raschia’, M] Beribe', A Amadio® M Miretti®, M Poli',
D Roldan'. 'Instituto de Genética - CICVyA-INTA, *INTA EEA Rafaela,
3GIGA, IBS, UNAM-CONICET.

e-mail: carignanohugo@yahoo.com.ar

Una estrategia para estudiar las bases genéticas de la
susceptibilidad a enfermedades es efectuar estudios de
asociacién genética a nivel genémico (GWAS). Estos es-
tudios asumen que tanto “casos” (individuos enfermos)
como “controles” (individuos sanos) son muestreados en
la misma poblacién, y que las diferencias en frecuencias
alélicas se deben al fenotipo. La presencia de subpoblacio-
nes con distintas ancestrias (estratificacién poblacional) en
la poblacién de mapeo, produciria asociaciones espurias. El
objetivo del trabajo fue estudiar la estructura poblacional
de un rodeo lechero comercial que sera utilizado en un
GWAS para la infeccidén por el virus de la leucosis bovina.
898 vacas de razas Holando y HolandoxJersey distribuidas
en 27 familias de medias hermanas fueron genotipadas con
el Bovine 50KSNPchip. La presencia de estratificacion y
la asignacién de individuos a clusters se evaluaron con el
programa STRUCTURE, bajo un modelo de admixture,
que asume que los SNP estin no ligados y en equilibrio
de ligamiento dentro de las poblaciones. Se seleccionaron
2644 SNPs no ligados (12 cercano a 0) y que cumplian
con ciertos criterios de calidad (call rate, MAE HWE). El
ntimero de poblaciones ancestrales (K) que fueron sub-
secuentemente mezcladas para formar este rodeo fue es-
timada segin Evanno et al. (2005), determinindose un
K=3. Se observaron 4 subpoblaciones y se asignaron los
individuos a cada subpoblacion (n1=193, n2=255, n3=
236 y n4=241 individuos). La identificacion de estas sub-
estructuras genéticas permitira corregir falsos positivos en

la etapa de mapeo fino.

ESTUDIO DE LAS FRECUENCIAS ALELICAS
DEL EXON Il DEL GEN DRB3 EN UN RODEO
INFECTADO POR BLV

Carignano H', M] Beribe', D Roldan', A Amadio?, I Alvarez’, G
Gutierrez’, MA Raschia', ME Caffaro', M Mirettit, K Trono®, M Poli'.
"Instituto de Genética - CICVyA-INTA, 2INTA EFA Rafaela, *Instituto de
Virologia, CICVyA-INTA, ¢GIGA, IBS, UNAM-CONICET.

e-mail: hcarignano@cnia.inta.gov.ar

MHC bovino ha sido extensamente asociada con re-
sistencia/susceptibilidad a enfermedades infecciosas, en
particular la altisima variabilidad registrada en el exén II
del gen DRB3*2 en animales infectados con el virus de
la Leucosis Bovina sero(+) y en animales sin registro de
infeccién DRB3*2703, *0101, *1101 y *0902. La aso-
ciacion entre la distribucion de las frecuencias alélicas y las
categorias “casos” (sero(+) débiles) y “controles” (sero(-))
se evalu6 mediante el test de Fisher (=0.05) y dicha rel-
acion se determiné a través de BoLA-DRB3*2703 resultd
significativo (OR=0.52, p=0.0039). Este primer anilisis
indica que animales portadores de este alelo tendrian una
mayor probabilidad de ser sero(-) en condiciones natura-
les a campo. Ulteriores estudios que definan mas estricta-
mente a los animales sanos y el nivel de infeccion en los
afectados e incorporen informacién de presencia de es-
tratificaciéon poblacional permitiran una mejor estimacion

de esta asociacion
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VARIABILIDAD GENETICA DEL PACU (Piaractus
mesopotamicus) DEL NORESTE ARGENTINO

Preussler C', ME Petterson®, HH Hennig®, M Ledesmat, MG Pacheco®.
'EEA INTA Montecarlo, Misiones, *Instituto de Genética “Ewald A.
Favret” INTA Castelar, Buenos Aires, >AER INTA Puerto Rico, Misiones,
+Laboratorio de Genética, Parque Ecoldgico El Puma, Candelaria,
Misiones.

e-mail: mpacheco@cnia.inta.gov.ar

El consumo de carne de pescado en Argentina es de
7.9kg/hab/afio y se estima que en el NEA solo el 3.2%
es producido por la piscicultura de agua dulce. El pact
contribuye con un 19% en la produccién total de la acui-
cultura argentina, siendo en cultivo el segundo en impor-
tancia luego de la trucha. Los anilisis genéticos son fun-
damentales para monitorear la variabilidad de la especie;
contribuyen a la correcta seleccién de progenitores, a la
conformacién adecuada de lotes de cultivo y a la identifi-
cacién de herramientas utiles para la trazabilidad del pro-
ducto. El objetivo de este estudio es validar los marcadores
SSR (Single Nucleotide Polymorphisms) desarrollados
para pact, en cuanto a su potencial para identificar vari-
abilidad genética en materiales del NEA. Para ello se anali-
zaron alevinos y adultos provenientes de Misiones (Dpto.
de 25 de Mayo, Candelaria y Apostoles). Se ensayaron 6
SSR en 22 individuos. Todos los loci fueron polimértficos;
para los 6 loci de SSR se identificaron 23 alelos diferentes
con un namero promedio de 3.83 alelos/locus. No ex-
istieron alelos exclusivos de origen. El nimero de alelos
identificados es acorde a los presentados por los autores
que desarrollaron los SSR, considerando el menor tamano
muestral de este estudio (33 vs 22 individuos). A través de
un anilisis de cluster no se identificaron grupos homogé-
neos correspondientes a una misma procedencia por lo
que se concluye que la variabilidad estd distribuida entre
y dentro de origenes. Estos 6 SSR resultan herramientas
apropiadas para revelar variabilidad en muestras de pacta

del NE argentino.

VARIABILIDAD GENETICA DE Varroa
destructor EN COLMENAS DE Apis mellifera DE
ARGENTINA

Scannapieco AC', | Muntaabski', A Martinez?, ] Merke®, B Camachot, JL
Cladera', MA Palacio?® SB Lanzavecchia'. 'Instituto de Genética Ewald
A. Favret, INTA Castelar, *Unidad Integrada INTA Balcarce, *Estacion
Experimental Rafaela, INTA Santa Fe, *Estacién Experimental El
Colorado, INTA Formosa.

e-mail: ascannapieco@cnia.inta.gov.ar

El principal problema sanitario que enfrenta la apicul-
tura occidental es Varroa destructor, un acaro ectoparasito
que ataca los estadios larval y adulto de Apis mellifera. Re-
cientemente se ha visto que el impacto de la varroosis
sobre las colmenas en distintas regiones de Argentina es
variable. Esta variacion podria estar relacionada con dife-
rencias genéticas entre las poblaciones de abeja, las de var-
roa, o ambas. Se ha descripto la existencia de 2 haplotipos
(J v K) para una regién del gen citocromo oxidasa I (COI)
del ADN mitocondrial de V7 destructor, los que infestan A.
mellifera con distinta virulencia. Estudios previos de vari-
abilidad genética realizados en muestras procedentes del
sur de nuestro pais han reportado solo la presencia de este
ultimo haplotipo. El objetivo de este trabajo es, mediante
el uso de herramientas moleculares, caracterizar genética-
mente las poblaciones de 17 destructor asociadas a colmenas
de A. mellifera procedentes de Buenos Aires, Santa Fe y
Formosa. Para ello, se realizaron extracciones individuales
de ADN a partir de acaros de cada procedencia. Se ampli-
fic6 por PCR una regién del gen mitocondrial COI us-
ando primers especificos. Las secuencias obtenidas fueron
comparadas con las correspondientes a los haplotipos K y
J descriptos en bibliografia. Los resultados indican que las
secuencias nucleotidicas analizadas corresponden al hap-
lotipo K y no presentan sitios variables. Se concluye que
dicho haplotipo es cosmopolita en Argentina y parece ser
el Gnico presente en nuestra region. Dado que la regiéon
génica analizada presenta baja variabilidad, es necesario el
analisis de otras regiones mas variables que puedan eviden-
ciar polimorfismos y permitan diferenciar distintas pobla-

ciones de I/ destructor en funcién de su virulencia.
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DETERMINACION GENOTIPICA A LA
SUSCEPTIBILIDAD-RESISTENCIA AL SCRAPIE
EN OVINOS DE INTA ABRA PAMPA

Porta NG?, F Echazt®, A Elisei?, F] Blanco Viera', GB Pinto?. 'Lab. Ref.
EETs de los animales, Instituto de Patobiologia INTA Castelar, Pcia de
Buenos Aires, *Lab. Ref. EETs de los animales, Instituto de Virologia
INTA Castelar, Pcia de Buenos Aires, *(EEA INTA Abra Pampa, Pcia.
Jujuy.
e-mail: nporta@cnia.inta.gov.ar

Se analiz6 un grupo de ovinos de diferentes razas
pertenecientes a la majada de la EEA INTA Abra Pampa,
Jujuy, y se amplificod parte de la region codificante del gen
que codifica para la proteina priénica (PRINP). Su poli-
morfismo estd asociado a la susceptibilidad / resistencia a
adquirir Scrapie, esta enfermedad pertenece al grupo de
las encefalopatias espongiformes transmisibles (EET). Las
razas analizadas fueron Merino, Corriedale y Manchego
(3, 7 y 13 animales respectivamente). Se purific6 DNA
genémico a partir de muestras de sangre con anticoagu-
lante. Con el producto obtenido, se amplificé una regién
de 317 pb correspondientes al gen PRNP. Los genotipos
resultantes fueron: 3 ALRQ/ALRQ para la raza Merino;
2 ALRQ /ALRQ; 2 ALRR/ALRQ; 2 AFRQ/ALRQ
y una ALHQ/ALRQ para la raza Corriedale; mientras
que para la raza Manchego 7 fueron ALRQ/ALRR y 6
ALRQ/ALRQ. De esto se desprende que en todos los
animales hay, al menos, un alelo “salvaje” al Scrapie Clasi-
co (ALRQ) y 11/23 muestras son de genotipo ALRQ/
ALRQ; mientras que los individuos que portan al menos
un alelo ALHQ o AFRQ se encuentran asociados a la sus-
ceptibilidad al Scrapie “atipico”. Estos individuos actuarian
como posibles centinelas para scrapie en el NOA Argen-
tino. Estas observaciones, junto con el resultado negativo
de casi 12.500 cerebros de ovinos que han sido analizados
a través del “Programa de Vigilancia de las EET” por his-
topatologia, inmunohistoquimica y/o por Western Blot-
ting para la deteccion de la proteina patogénica PrP*, so-
portan el status sanitario de riesgo insignificante para EEB
(OIE) a la Argentina.

ALEATORIEDAD DE LA APTITUD, CARGA
GENETICA Y PRODUCCION EN LiINEAS DE
RATONES SELECCIONADAS POR PESO

Oyarzabal MI. Catedra de Produccién Bovinos para Carne, Facultad de
Ciencias Veterinarias, CIC-UNR. Argentina.
e-mail: moyarzab@unr.edu.ar

Cuando se realiza seleccién a largo plazo, la caracter-
izacion de la evolucion de los caracteres permite predecir
su comportamiento futuro y la presencia de componentes
aditivas. Puede llevarse a cabo mediante el calculo de las
autocorrelaciones que estiman la asociacion entre genera-
ciones (G). En dos pares de lineas de seleccion divergente
para peso (s y h: negativas; s y h’: positivas), derivadas de
una poblacién testigo no seleccionada (t), fundadas y cria-
das en la Fac. de Cs. Veterinarias - UNR, se estimaron
las autocorrelaciones a lo largo de 60 G, por linea. Los
caracteres considerados fueron: peso (P), aptitud biologi-
ca (CAP, incluye fertilidad, sobrevida y % de pariciones),
carga genética matematica con respecto a t (CG) y pro-
duccién (EPR). Las autocorrelaciones de P fueron sig-
nificativamente distintas de cero hasta k=3 (p<0,05) para
las lineas seleccionadas, son series con tendencia, debido
a la respuesta a la seleccion realizada. Pero las autocor-
relaciones de CAP, CG y EPR (a excepcion de r (CAP)
y 1,(CG) en s) fueron estimaciones de cero, demostrando
que las evoluciones de estas variables son series aleatorias v,
por lo tanto, no siguen un modelo predecible ni presentan
componentes aditivas. Las autocorrelaciones de primer or-
den de la poblacion testigo fueron positivas y significativas
(p<0,05) para P, CAP y EP, interpretandose como compo-
nentes aditivas que se mantienen en esta poblacion. Estas
componentes aditivas se han perdido durante el proceso de

seleccion y endocria realizado en las lineas seleccionadas.
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GENOMICA COMPARADA Y ANOTACION DE
GENES DE SEGMENTACION EN Rhodnius
prolixus (HEMIPTERA, REDUVIDAE)

Carnovale C', A Asad1, C Carreres', V Chari’, E Fesser1, MS Llanes', N

Palacios’, OA Pérez-Orco’, M Piccione', G Ruiz', M Sagua’, M Salinas’, M
Santalla', R Rivera Pomar y A Lavore". '‘Universidad del Noroeste de la

provincia de Buenos Aires (UNNOBA), *Centro de Bio-investigaciones
(UNNOBA).
e-mail: ceci_fe24@hotmail.com

Durante el desarrollo temprano de los artropodos ac-
tian genes que determinan la correcta formacion del eje
antero-posterior del organismo, los genes de segmenta-
cién. Estos, son los genes de efecto materno, gap, pair-rule
y los de polaridad de segmentos, los cuales se organizan
de forma jerirquica. Aprovechando que el genoma de R.
prolixus ha sido completamente secuenciado, y como parte
del esfuerzo por anotar los genes conservados en distintas
vias metabdlicas, hemos identificado y anotado varios ge-
nes de segmentacion. Por medio de basquedas iterativas en
bases de datos, identificacidn de secuencias en la base datos
Vectorbase (www.vectorbase.org) y definicién de la region
del genoma ocupada por cada uno de los genes, identifi-
camos y notamos los ortdlogos de Drosophila melanogaster
en Rhodnius prolixus para los genes empty-spiracles, forkhead,
tailless, buttonhead, collier, cap ‘n collar, knirps, even skipped, cro-
codile, sloppy paired, huckebein, Notch y Delta. Para la anota-
cién se utilizd el soffware Artemis y la estructura de cada
gen se corrigid en funcién de similitudes con ortologos
de insectos. Por otro lado se realiz6 un analisis filogenético
de cada uno de los genes identificados para determinar
si la evolucion de cada gen se ajustaba a la evolucion del
clado insectos. Nuestros estudios de genoémica compara-
da indican que los genes de segmentacion estan altamente
conservados en insectos y que los genes han evolucionado
rapida e independientemente sin perder sus caracteristicas

funcionales.
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ADRENOLEUCODISTROFIA LIGADA AL
X - EXPRESION BIALELICA DE ABDC1EN
PORTADORAS DE UNA MICRODELECION

Dvorakova L', ASA Alvarez Sanguedolce?, CM Correa?, F Tamagnini?,
RD Carrero Valenzuela®. 'Ustav didiénych metabolickych poruch,
lékapské fakulty Univerzity Karlovy a Vseobecné Fakultni Nemocnice v
Praze, Praha, Feskd Republika., *Orientacion Genética, Departamento
Biomédico de la Facultad de Medicina de la Universidad Nacional de
Tucumén. Av. Kirchner 2100, 4000-Tucuman, Argentina.

e-mail: roque.carrero@gmail.com

La adrenoleucodistrofia ligada al X (X-ALD, MIM
300100) se debe a mutaciones en ABCD1, entre ellas una
microdelecién familiar hallada en Tucuméan. OBJETI-
VOS: Detectar y cuantificar la expresion aleloespecifica de
ABCD1 a nivel del ARNm en dos portadoras heterocigo-
tas de c. 1422_1426del CATCT. METODOLOGIA: Pre-
vio consentimiento informado, se obtuvo sendas muestras
de sangre de las voluntarias, madre y hermana respectiva-
mente del propésito afectado, ambas atin asintomaticas. Se
fracciond las muestras mediante centrifugacién en gra-
diente de Ficoll-Hypaque (tubos CPT®). E1 ARN fue
extraido organicamente utilizando Trizol® de la fraccién
enriquecida para células mononucleares, retrotranscripto
y amplificado utilizando un cebador fluorescente. Final-
mente, se cuantific6 los productos alélicos difiriendo entre
si por 4 pares de nucledtidos con un Capillary Sequencer
3500xL (Applied Biosystems-Life Technologies, Carlsbad,
CA, USA). RESULTADOS: Se detectd expresion de los
dos alelos a nivel del ARNm. La concentraciéon de am-
bos productos resultd aproximadamente igual en la madre,
mientras que en la hija predomind francamente el produc-
to mutante. DISCUSION: Los resultados reproducen en
una sola familia lo ya descripto en portadoras de X-ALD,
esto es, que es comun encontrar expresion preferencial del
alelo mutante. Pero también evidencian que es posible que
ambos alelos se expresen por igual. Estamos investigando si
tales diferencias se correlacionan o no con la inactivacion
del X. Este trabajo fue financiado en parte por los subsidi-
os CIUNT 26/1403 a RDCV, e I RVO VEN64165/2012
aLD.

DETERMINACION DE A-167G Y G-141C DEL
GEN SSTR2A EN PACIENTES CON CANCER DE
MAMA Y CONTROLES DE POSADAS-MISIONES

Tiscornia MM, MA Lorenzati*, PD Zapata'. 'Laboratorio de
Biotecnologia Molecular. InBioMis. FCEQyN. UNaM., *Servicio de
Anatomopatologia. Sanatorio Boratti S.A. Posadas. Misiones.
e-mail: mmtiscornia@gmail.com

Actualmente, se utilizan polimorfismos génicos para el
diagnéstico y prondstico de enfermedades, como en canc-
er de mama. Nosotros hemos observado que el receptor
de somatostatina 2A (SSTR2A) disminuye su expresion
cuando incrementa el cancer de prostata, y otros autores lo
han observado en mama. Este receptor desencadena una
sefal antiproliferativa. El objetivo del trabajo fue la deter-
minacion de 2 polimorfismos de nucleétido simple (SNPs)
en el promotor de SSTR2A, A-167G (rs998571) y G-
141C (rs1466113) en relacién con las frecuencias genotipi-
cas en presencia de cancer mamario en Posadas-Misiones.
Se utilizaron biopsias mamarias cedidas por el Servicio
de anatomopatologia del Sanatorio Boratti y muestras de
sangre entera de pacientes controles. Para la extraccion se
realiz6 el protocolo de salting-out para los controles y mod-
ificado con TEC/SDS-cloroformo:alcohol isoamilico para
biopsias. Se disefiaron los cebadores utilizando el programa
Primer3 y se optimizaron las condiciones de PCR, vari-
ando la concentracién de MgCl,, dNTPs, cebadores y tm.
Ambos SNPs se detectaron con PCR-RFLP en geles no
desnaturalizantes de poliacrilamida. Las enzimas de restric-
cibén utilizadas para A-167G y G-141C fueron Bpul11021I
y Alw26I, respectivamente. Se encontraron las siguientes
frecuencias genotipicas en pacientes con cancer A-167G:
0,375 A/A, 0,5 A/G y 0,125 G/G; G-141C: 0,46 G/G,
0,46 G/C y 0,08 C/C. Para los pacientes sin cancer A-
167G: 0,46 A/A, 0,48 A/G y 0,06 G/G; G-141C: 0,51
G/G, 0,35 G/C y 0,11 C/C. Nosotros observamos que
estos genotipos no presentan diferencias significativas en-
tre pacientes con cancer de mama y sin cancer, y que sus
variantes alélicas estin presentes en la poblaciéon de Posa-

das-Misiones.
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IDENTIFICACION DE TRES VARIANTES
NOVELES ASOCIADAS A DEFICIENCIA DE
21-HIDROXILASA EN NUESTRA POBLACION
Delea M, CD Bruque**, M Taboas', CS Fernandez', N Buzzalino', A
Solari', C Cocah', V Luccerini®, L Alba', L Dain'. 'Centro Nacional de
Genética Médica, ANLIS, CABA, Argentina, *Instituto de Biologia y
Medicina Experimental, CABA, Argentina, *Consultorio y Laboratorio
de Genética, Rosario, Santa Fe, Argentina.

e-mail: rioyluna_rc@hotmail.com

La Hiperplasia Suprarrenal Congénita es una enfer-

medad autosémica recesiva que se produce en el 95%

de los casos por deficiencia en la enzima 21-hidroxilasa.

La enfermedad puede manifestarse como severa o clisica
(C), o moderada o no clasica (NC). El objetivo de este
trabajo es reportar el hallazgo de 3 mutaciones noveles
en pacientes de nuestra poblacion. A partir de ADN de
linfocitos de sangre periférica de los 3 pacientes (2 C; 1
NC), se amplificé el gen por PCR en 4 fragmentos y los
productos se analizaron por secuenciacioén automatica. Los
resultados obtenidos se compararon mediante programas
de bioinformatica con bases de datos del genoma humano
y con otras CYP21 de mamiferos. A fin de descartar que
las variantes halladas correspondieran a polimorfismos, se
testearon al menos 100 cromosomas de la poblacién gen-
eral mediante amplificacién por PCR y corte con enzi-
mas de restriccion. Las variantes noveles halladas, T>G en
el exén 3, C>T en el exén 10 y insercién C en el exén
10, se encuentran en regiones altamente conservadas en
el linaje de los mamiferos. Al analizar individuos de la po-
blacién general, no hallamos ningin cromosoma porta-
dor de las mismas. Proponemos que las variantes halladas
corresponderian a mutaciones causales de la patologia. Se
iniciaran los estudios bioinformaticos para las predicciones
estructurales de las proteinas mutadas y funcionales para

analizar la actividad residual de las mutaciones noveles.

MICROTIA Y APENDICE PREAURICULAR ;SON
UNA MISMA ENTIDAD ETIOLOGICA?

Scala SC', H Campana’, MI Villalba', MS Pawluk’, JS Lépez-Camelo**.
Instituto Multidisciplinario de Biologia Celular (IMBICE), *Direccién
de Investigacion, CEMIC, Buenos Aires.

e-mail: costyscala@hotmail.com

Introduccién: Las anomalias microtia (M) y apéndice
preauricular (AP) se asocian de manera preferencial. Las
frecuencias de microtia, apéndice preauricular y ambas
asociadas en 10000 recién nacidos (RN) son de 2,7, 22,0
y 0,2 respectivamente. Objetivo: Establecer si las anomalias
microtia y apéndice preauricular son entidades diferentes
o variantes fenotipicas de una misma entidad etiologica.
Material y Métodos: El material de 13.980 RN malfor-
mados, fue obtenido de 5.710.785 nacimientos, ocurridos
en 231 hospitales participantes del ECLAMC, entre 1967-
2008. Fueron seleccionados RIN con AP aislado, M aislada
y con solo los dos defectos presentes. Con el objetivo de
reducir el nimero de variables y agruparlas segtin su cor-
relacidn, se realizd un analisis de factores con siete variables
continuas y nueve discretas. Los factores definidos fueron
comparados entre las tres entidades malformativas. Resul-
tados: se identificaron 5 factores, que se conformaron de
la siguiente manera: social (escolaridad materna, paterna y
ocupacidn paterna), reproductivo (gravidez, edad materna
y paterna), exposicion en el primer trimestre (enferme-
dades agudas y medicamentos), etnicidad (nativo) y carac-
teristicas fenotipicas del RIN (peso). AP y M presentaron
diferencias significativas en los 5 factores, en tanto que en
las caracteristicas del RN las tres entidades fueron diferen-
tes entre si. Conclusiones: Apéndice y microtia parecen
ser 2 entidades diferentes, en tanto que la combinacién
de ambos defectos solo se diferencia en el RN, sugiriendo

casos de mayor gravedad o sindromes no reconocidos.
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SINDROME DE SMITH MAGENIS ;POCO
FRECUENTE O SUBDIAGNOSTICADO?

Valencia IL', MG Mercado. CENAGEM.
e-mail: isabel_luisa@yahoo.com

El Sindrome de Smith-Magenis es un desorden con-
génito complejo, el 90 % causado por una delecién en
el cromosoma 17p11.2. Se caracteriza por un patrén car-
acteristico fisico, cognitivo, y conductual. Por la falta de
conocimiento de esta enfermedad en gran parte de la
comunidad médica, a menudo es infradiagnosticado, con-
fundiéndose con la superposiciéon de sintomas con otros
trastornos genéticos de caracter neuro- cognitivo- con-
ductual. La variabilidad va de acuerdo a las etapas madura-
tivas del nifio. Su prevalencia aproximada es de 1/15.000
RNV. En el 2010 en el CENAGEM nos propusimos di-
agnosticar este sindrome con estudios clinicos. Utilizando
protocolos ad hoc para fenotipo neuroconductual, para
déficit de atencidn e hiperkinecia y entrevistas a los padres
interrogando especificamente ciertos sintomas caracteristi-
cos de este sindrome. De 5 pacientes evaluados, ninguno
cumplié con los requisitos diagndsticos ni clinicos ni mo-
leculares. En la revisiéon bibliografica de revistas indexadas
de los altimos 10 afos los trabajos publicados en América
latina son 5, de los cuales uno es de Argentina. Teniendo en
cuenta la frecuencia de este sindrome deberian ser 40 casos
anuales aproximadamente para nuestra poblaciéon. Conclu-
sidn: el interés de realizar esta comunicacion es preguntar a
la comunidad cientifica si es un sindrome poco conocido;
si es por falta de criterios clinicos bien establecidos para
su diagnostico o simplemente es por escasa difusiéon del

mismo.

INEQUIDADES EN LA SALUD INFANTIL SEGUN
ANCESTRIA EN ARGENTINA Y CHILE

Pawluk MS*, H Campaiia’, JA Gili*, SC Scala’, MI Villalba’, JS Lopez-
Camelo**. 'Instituto Multidisciplinario de Biologia Celular (IMBICE),
La Plata, Argentina. *Direcciéon de Investigacion, CEMIC, Buenos Aires.
e-mail: mpawluk@imbice.gov.ar

Objetivo: Cuantificar inequidades en recién nacidos
(RN) de parto prematuro (PP: <37 semanas) segiin an-
cestria, en Argentina y Chile, considerando los efectos de
nivel socioecondémico, cuidado de la salud, factores de-
mograficos y geograficos. Material: Periodo: 1996-2011.
Argentina: la muestra consistié en 432 prematuros con an-
cestria nativa (PAN), 271 con ancestria nativa mixta (PAM)
y 72 con ancestria europea (PAE), seleccionados a partir
de 7865 RN ocurridos en 55 hospitales del ECLAMC.
Chile: 386 PAN, 127 PAM y 50 PAE de 7769 RN en
15 hospitales. Fueron consideradas las diferencias entre
frecuencias de PAN y PAM con respecto a PAE. Método:
Se utiliz6 un modelo de descomposicién de Fairlie, para
cuantificar la contribucidén de factores que intervienen en
estas inequidades. Resultados: Para Argentina, el modelo
explico 24,8% y 7,4% de las diferencias en PP entre los
grupos de PAN y PAM respectivamente con respecto a
PAE. La falta de atencién prenatal fue el factor que mas
aport6 a las diferencias en ambos grupos, mientras que
para ancestria nativa también intervino la salud materna.
Para Chile, el modelo explicé 10,8% en PAN y 40,3% en
PAM. Los factores que contribuyeron a estas diferencias
fueron: uso de atencion prenatal y salud materna en ambos
grupos, ademis en PAM intervino el nivel socioeconémi-
co. Conclusién: Las politicas ptblicas para mejorar la salud
de los RN deberian focalizarse en proveer mayor acceso
a la atencion prenatal y fomentar el cuidado de la salud

materna.
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EFFECT OF ATHEROSCLEROSIS AND AGING
ON OXIDATIVE STRESS IN HEMATOPOIETIC
STEM CELLS FROM MICE

Porto ML, BP Campagnaro?, TN Menezes', AT Batista’, LM Doche?®, EC
Vasquez'?, SS Meyrelles'. 'Federal University of Espirito Santo, Vitoria,
Brazil, *University of Vila Velha, Brazil, ‘Emescam Health Sciences,
Vitoria, Brazil.

e-mail: smeyrelles@pq.cnpq.br

It 1s known that aging and atherosclerosis are related
with augmented oxidative stress. However, the impact
of these conditions on hematopoietic stem cells (HSC),
which have been used in regenerative medicine, is not yet
clear. Thus, the aim of this study was to evaluate how these
conditions aftect HSC. Bone marrow was obtained from
young, adult and elderly C57BL (C57) and apolipoprotein
E knockout (apoE) and then mononuclear cells were iso-
lated and HSC were identified by immunomagnetic anal-
ysis. Reactive oxygen species (ROS) were assessed by di-
hydroethidium in flow cytometry. Apoptosis was evaluated
by incubating the cells with Annexin. Aortic lipid deposi-
tion and senescence were also analyzed. Statistical analysis
was performed with two-way ANOVA. In young animals,
ROS levels were similar in C57 and apoE (2303%£312 vs.
2693£289 a.u.) but augmented in adult C57 and apoE
(1.7 vs. 2.3-fold); aging aggravated these levels in C57 and
apoE (2.0 vs. 3.5-fold). On the other hand, young apoE
mice showed increased apoptosis (9.5£2.1 a.u.) compared
with young C57 mice (5.210.8 a.u.). This parameter was
worsened in adult C57 and apoE (3.8 vs. 2.8-fold) and in
elderly mice (6.4 vs. 4.5-fold). Lipid deposition and vascu-
lar senescence was increased in elderly apoE compared to
C57. In conclusion, aging by itself affects ROS, which is
aggravated by hypercholesterolemia; moreover, hypercho-
lesterolemia by itself affects apoptosis and aging aggravates
this condition. These data provide novel rationales for the
use of HSC in reparative cellular therapies. Grants: CNPq
& FAPES-PRONEX.

RIESGO DE ANOMALIAS CONGENITAS EN
GRUPOS ETNICOS DE LATINOAMERICA

Villalba MI', H Campaia’, SC Scala’, MS Pawluk’, JS Lopez-Camelo**.
'IMBICE, *CEMIC.
e-mail: villabaine@gmail.com

Introduccidn: los defectos congénitos se presentan en
3 de cada 100 ninos y su prevalencia varia en América
Latina entre grupos étnicos. Objetivo: estimar el riesgo de
anomalias congénitas aisladas segin grupo étnico en Lati-
noamérica. Material y Métodos: de 6.014.749 nacimien-
tos examinados durante 1967-2011 en hospitales de la red
ECLAMC, se seleccionaron 20.940 casos con anomalias
aisladas y 134.177 controles. Fueron analizadas 10 anom-
alias congénitas. Las variables de confusiéon consideradas
fueron: edad materna y paterna, escolaridad materna y
paterna, gravida y ocupacién paterna. Para controlar los
factores de confusion se utilizd el \\”Propensity Score\\”
y se obtuvo el riesgo de cada etnia para las anomalias con-
génitas, a través de un anilisis estratificado de Mantel-
Haenszel. Resultados: europeo latino tiene mayor riesgo
para: espina bifida (OR:1.179),sindactilia 2-3 del pie (OR:
1.670) e hipospadias (OR: 1.712); judio para: hipospadias
(OR:5.441); nativo para: microtia (OR: 2.198), labio lep-
orino (OR: 1.506), polidactilia pre-axial (OR: 1.739) y
atresia anal (OR:1.619); negro para: polidactilia post-axial
(OR:3.045) e hipospadias (OR:1.71);y turco para: espina
bifida (OR: 2.601). Conclusién: en Latinoamérica existe
un mayor riesgo para anomalias congénitas aisladas segtin
grupo étnico, sugiriendo la existencia de genes de suscep-
tibilidad diferenciales.
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ESTUDIO DE LA REGION CONTROL ADN
MITOCONDRIAL EN NINOS CON ALERGIA A LA

LECHE DE VACA

Chaig MR, RV Boudet"?, RV Chaig', ]G Muifio®, NM Gerez de Burgos',
JC Copiolit. *Catedra de Bioquimica y Biologia Molecular. FCM-UNC,
*Hospital zonal de Rio Cuarto - Cérdoba, "'UHMI N°4 Medicina III.
FCM-UNC, +UHMI N°3. Medicina ITI. FCM-UNC.

e-mail: mrchaig@hotmail.com

La alergia a los alimentos es un problema de salud
publica, a nivel global. La historia familiar es un potente
factor de riesgo para el desarrollo de la alergia alimenta-
ria. Los haplogrupos mitocondriales especificos para una
poblacién pueden ser funcionalmente diferentes y ejercer
influencias en la enfermedad. El objetivo de nuestro tra-
bajo fue: caracterizar mutaciones especificas de la Region
D-Loop del ADNmt en un grupo de nifios con alergia a la
proteina de la leche de vaca (APLV), con el fin de arribar
a un mejor conocimiento bioldgico, genético heredable y
etiologico de la enfermedad. Se estudiaron 41 nifos de 0
a 2 anos de edad y de ambos sexos, que viven en la ciudad
de Rio Cuarto, Cérdoba Argentina; 11 de ellos tenian di-
agnostico APLV y 30 sanos. La regién D-Loop HVIL, Il y
III del genoma mitocondrial, fue amplificado por reaccién
en cadena de la polimerasa, utilizando “primers” especifi-
cos y secuenciados. El analisis filogenético fué calculado
usando el programa CLUSTAL OMEGA, el Neighbor-
Joining, BLOSUMS62 con datos estudiados y registrados
por Jukes-Cantor y luego con Kimura-2. El grado de
asociaciéon de haplogrupos con la poblaciéon enferma es
minimo, no significativo, lo que indica que los haplogru-
pos en esta poblacién no influirfan en la enfermedad. La
variante T16519C, no estd descripta, pero en nuestra po-
blacién enferma tiene alta prevalencia y podriamos decir
que la probabilidad de enfermarse teniendo esta variante
existe. Ademas de ADNmt, otros genes nucleares y factores
epigenéticos podrian estar involucrados en el desarrollo de
APLV.

ESTUDIO DE LA RELACION DE VARIANTES
POLIMORFICAS EN CYP1B1, CYP1A1Y GSTP1Y
LA SUSCEPTIBILIDAD AL CANCER DE MAMA

Jablonski P, M Gautier, L Alterman, R Cerretini. Gentro Nacional de
Genética Médica.
e-mail: paolajablonski@gmail.com

El cancer de mama (CM) es una enfermedad poligéni-
ca multifactorial.Variantes polimoérficas (VP) en genes que
intervienen en la metabolizacion de sustancias quimicas
aumentan el riesgo a desarrollarla. Los objetivos del trabajo
fueron estimar las frecuencias alélicas y genotipicas de las
VP CYP1B1-Val432Leu, CYP1A1-T6235C y GSTP1-
[le105Val, y analizar su asociacién con el desarrollo de
CM y el fenotipo tumoral, mediante un estudio de Casos
y Controles realizado en el Centro Nacional de Genética
Médica, ANLIS. Se llevaron a cabo estudios genéticos mo-
leculares a 170 pacientes con diagnéstico confirmado de
CM y 170 controles mediante técnicas de extraccioén de
ADN, amplificacién y analisis de polimorfismos (PCR-
RFLP). Los datos obtenidos se analizaron estadisticamente
mediante el calculo del odds ratio (OR). Se observé que la
presencia del alelo Val, en la VP GSTP1-Ile105Val, estaria
confiriendo un efecto protector (OR=0,67 (0,49-0,92),
P=0,01) cuando el mismo se encuentra en homocigosis en
la poblacién de estudio (OR=0,41 (0,21-0,82), P=0,009).
LaVP CYP1B1-Val432Ile no representd un factor de ries-
go estadisticamente significativo en los pacientes con CM
de nuestra poblacion de estudio. El anilisis de asociaciéon
entre VP e histologia tumoral no presentd resultados es-
tadisticamente significativos. Nuestros resultados estarian
aportando un primer registro de la relacion de las frecuen-
cias alélicas y genotipicas de las VP estudiadas en pacientes
con CM de nuestra poblacién. Seria importante ampliar
el estudio a otras poblaciones de Argentina y de Latinoa-

mérica.
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DIAGNOSTICO MOLECULAR DE SINDROME DE
FRAGILIDAD DEL X EN MENDOZA

Mampel A", S Farfuro®, L Locarno’, MI Echeverria’, | Ramirez', AL
Vargas', M Marino®. 'Instituto de Genética FCM UNCuyo, *Lab de
Analisis de ADN FCM UNCuyo.

e-mail: amampel@hotmail.com.ar

El Sindrome de Fragilidad del cromosoma X es la
primera causa de retardo mental en varones y en mujeres,
con fenotipo variable. Esta determinado por una expan-
sibn mayor de 200 repeticiones del triplete CGG en el
5”UTR del gen FMR 1. Esta expansioén genera una hiper-
metilacion del mismo causando el silenciamiento de dicho
gen. Un correcto asesoramiento genético requiere poner
evidencia la expansién del triplete CGG en FMR 1. El ob-
jetivo de este trabajo fue optimizar un nuevo método de
diagnéstico molecular que permite conocer con exactitud
el estado sano, premutado o mutado del paciente. Mediante
3 reacciones de PCR diferentes, una que genera un patréon
diferencial en alelos premutados y mutados (mTP-PCR),
una segunda PCR metilacion especifica (Met-PCR) que
detecta alelos normales y premutados metilados y una
tercera reacciéon que permite detectar alelos no metila-
dos (nonMet-PCR) se logra conocer el nimero exacto de
repeticiones. Se estudiaron 32 individuos pertenecientes a
11 grupos familiares, con antecedentes de retardo mental.
Se determind el ntimero de repeticiones del triplete CGG
y el estado de metilaciéon de cada uno de ellos confir-
mando el diagndstico en 3 familias, lo que permitid reali-
zar un asesoramiento genético de certeza. Esta innovadora
técnica permite, ademis de realizar un diagndstico rapido
y preciso, prescindir de técnicas costosas y trabajosas como
el Shouthern blot.

ANALISIS DE HAPLOTIPOS DEL GEN CETP
EN FAMILIARES DE PRIMER GRADO DE
DIABETICOS TIPO 2 CON Y SIN SINDROME
METABOLICO

Della Vedova MC, IT Gonzalez’, SE Siewert, SD Filipuzzi*, MS Ojeda’.
'Laboratorio de Diabetes - UNSL, *Centro de Salud Santa Rosa- Pcia San
Luis.

e-mail: ceciliadellavedova@gmail.com

El Sindrome Metabolico (SM) esta asociado a resisten-
cia a la insulina con aumento de grasa abdominal, rep-
resentando un alto riesgo a desarrollar Diabetes Mellitus
Tipo 2 (DMT?2). La Cholesteryl Ester Transfer Protein
(CETP) juega un rol importante en el metabolismo de
las HDL. El gen de CETP es altamente polimérfico, las
variantes mas estudiadas son Taq IB donde se cambia G/A
lo que se asocia con una regulacién de la actividad enz-
imatica de CETP y aumento de concentracién de HDL-c
y el polimorfismo -629 C/A ubicado en el promotor, se
asocia con la masa de la proteina CETP y los niveles de
HDL-c. Objetivos: Realizar el anilisis de haplotipos de los
polimorfismo Taq IB y -629 C/A del gen CETP. Materia-
les y Métodos: SM fue diagnosticado segiin IDE Se analizd
el polimorfismo Taq IB por RFLP y -629 C/A mediante
ASO-PCR. Se determinaron las frecuencias genotipicas
y el analisis de ligamiento por el programa Snpstat de uso
on-line. Resultados: El analisis de haplotipos de Taq IB y
-629 C/A del gen CETP, mostré 8 haplotipos donde el
mas frecuente fue B1B2/CA (48 %), seguido del haplo-
tipo no mutado B1B1/CC (12 %) y el haplotipo mutado
B2B2/AA (12 %), los demis presentaron una frecuencia
menor al 10%. El haplotipo B2B2/CC no se encontrd en
la poblacién estudiada. Los individuos con SM mostraron
diferencia significativa del haplotipo B1B2/CC respecto a
los sin SM [OR : 6,00 (2113 - 17,035) p< 0,001]. Con-
clusion: El analisis de haplotipos demostré que ambos po-

limorfismos no se encuentran ligados pero si asociados.
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SOBRE-EXPRESION DE LA ISOFORMA SR-BII
DEL RECEPTOR SCAVENGER CLASE B TIPO |
EN DIABETICOS TIPO 2

Mendoza GV*, SE Siewert', IT Gonzalez', RO Lucero?*, MS Ojeda’.
'Laboratorio de Diabetes - UNSL, *Centro de Salud N° 6 El Chorrillo -
Pcia de San Luis.

e-mail: msojeda@unsl.edu.ar

El receptor scavenger clase B tipo I presenta dos iso-
formas: SR-BI y SR-BII y fue descripto como el primer
receptor de las HDL-c capaz de facilitar la captacion se-
lectiva de esteres de colesterol, sin embargo también tiene
afinidad por las IDL, LDL yVLDL. Este gen presenta varios
polimorfismos. Objetivo: Determinar la influencia del po-
limorfismo en el intréon 11 (rs838896) sobre la expresion
de las isoformas SR-BI y SR-BII. Métodos: Se estudiaron
40 controles y 66 diabéticos tipo 2. EIADN gendémico se
extrajo con el kit QIAmp DNA Blood. Los genotipos se
determinaron mediante la técnica tetra-primers ARMS-
PCR. Se utiliz6 TRIzol para la extracciéon de ARN. La
RT se llev6 a cabo usando 5U/ul de AMV transcriptasa
reversa y hexdmeros, en la PCR, se us6é un solo set de
primers para identificar las dos isoformas. Los productos
de PCR se separaron mediante electroforesis en agarosa.
Los niveles de ARNm fueron expresados como la relacion
entre la intensidad de las isoformas y la correspondiente
a beta-globina. Resultados: El polimorfismo estudiado no
influye en los niveles de expresién de las isoformas del
receptor scavenger. En diabéticos Tipo 2,la expresion total
del Receptor se correlaciond negativamente con LDL-c
(r=-0.89,p< 0.0001) y Glucemia (r= -0.944, p=0.001)
y se observé diferencia significativa en la expresiéon de la
isoforma SR-BII respecto a controles (p<0,0001). Con-
clusiones: La hiperglucemia promueve la sobreexpresion
de SR-BII, menos eficiente en el transporte reverso de
colesterol, que conlleva a elevados niveles de LDL-c en

pacientes diabéticos.

DESARROLLO DE UN RNA DE INTERFERENCIA
CONTRA EL RECEPTOR DEL FACTOR DE
CRECIMIENTO EPIDERMICO

Brea MS, NG Pérez, PE Morgan. Centro de Investigaciones
Cardiovasculares.
e-mail: solebrea18@hotmail.com

La hipertrofia cardiaca (HC) es un factor de riesgo per
se de enfermedad y muerte de origen cardiovascular. El
receptor del factor de crecimiento epidérmico (EGFR)
estd involucrado en una de las rutas pro-hipertroficas.
En el corazdén se encuentran expresados tres de los cu-
atro miembros de la familia del EGFR: ErbB1, ErbB2 y
ErbB4. El objetivo de este trabajo fue desarrollar un RNA
de interferencia (RNAIi) contra el ErbB1, que pueda ser
utilizado para investigar su rol en la HC y como eventual
terapia génica. A través de una busqueda informatica se
eligié una secuencia especifica del ErbB1 para formar el
RNAI, que luego fue clonado mediante el uso de enzimas
de restriccidon en un plismido vector lentiviral, que pre-
senta los genes de resistencia a ampicilina y de la proteina
fluorescente roja. Se transformaron bacterias E. coli DH5-
1A con el plismido portador de la secuencia codificante
para el RINAI, se aislé el DNA plasmidico y se analizd
la naturaleza del producto obtenido mediante ensayos de
PCR, digestion enzimatica y transteccion de células HEK
293T. Las bacterias transformadas crecieron en placas con
medio suplementado con ampicilina, las reacciones de
PCR realizadas utilizando primers especificos del RNA1
dieron las bandas esperadas, y la digestion enzimatica
produjo el patrén de fragmentos esperado. Por altimo, las
células HEK transfectadas mostraron la fluorescencia roja
correspondiente, indicando la presencia del vector con el
RNAI. Estos resultados sugieren haber obtenido el plasmi-
do con el transgen sShRINA-ErbB1 que permite sintetizar

el lentivirus correspondiente.
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GEN UROD: ESTUDIO MOLECULARY
DIAGNOSTICO DIFERENCIAL DE PORFIRIA

Medina NM*, BX Granata', GN Cerbino®, FP Colombo'* MV Rossetti'?,
AMC Batlle’, VE Parera’. 'CIPYP Hospital de Clinicas-CONICET-
UBA, *Departamento de Quimica Biolégica, FCEN-UBA, *Servicio de
Hematologia, Hospital General de Agudos Ramos Mejia.

e-mail: vicky@qb.fcen.uba.ar

La Porfiria Cutanea Tardia (PCT) se produce por una
deficiencia en la Uroporfirinégeno decarboxilasa. Existen
2 tipos principales: PCT-A (adquirida) y PCT-H (heredi-
taria) producida por mutaciones en el gen UROD vy se
transmite en forma autosémica dominante con baja pen-
etrancia. Su manifestacion se asocia a factores desencade-
nantes como la sobrecarga de hierro entre otros. La Por-
firia Hepatoeritropoyética (PHE) es una forma homo o
doble heterocigota de la PCT. El objetivo fue obtener
el diagndstico diferencial en 4 pacientes PCT: 2 de ellos
portaban 2 deleciones nuevas (c.752 delC y c. 994_995
delGC) y el 3ro la insercién c.ins10A. Estas mutaciones
no permitian descartar o confirmar la presencia de una
segunda variante genética. El 4to es un nuevo paciente ain
no estudiado genéticamente. A partir de sangre se ampli-
fico y secuencid el gen UROD. Para la separacion de alelos
se empled el vector pPGEMT-T easy (Promega, USA) y se
transformaron bacterias competentes. Los plasmidos cor-
respondientes a las colonias positivas fueron extraidos con
el kit QIA prep spin miniprep (Qiagen) y secuenciados
automaticamente. La secuenciacion de los alelos permitid
determinar con precision los nucledtidos delecionados y
asegurar la ausencia de una 2da mutacioén en los 3 paci-
entes descartando una PHE. En el 4to paciente se detectd
una nueva mutacién puntual en el exén 7: p.G222W, que
se encuentra en proceso de caracterizaciéon. Es importante,
en algunos casos, extender el analisis molecular inicial para
llegar a un diagnoéstico diferencial preciso y realizar el es-

tudio presintomatico familiar.

EPIDEMIOLOGIA DEL PARTO PREMATURO
SEGUN SUBTIPO CLINICO

Gimenez LG'#, JA Gili**, FA Poletta*®, HB Krupitzki', B Comas™?, EG
Gadow’, VR Cosentino'?, C Saleme?®, JC Murray*, |S Lopez Camelo™*5°.
'Direccién de Investigacién, CEMIC, *ECLAMC, *Maternidad Nuestra
Sefiora de la Merced, Tucuman, *Department of Pediatrics, University
of Towa, SIMBICE, *INAGEMP, Oswaldo Cruz (FIOCRUZ), Brasil.
e-mail: gimenezlucasgabriel@gmail.com

El parto prematuro (PTB) es un rasgo complejo y
heterogéneo, lo que resulta de la interaccién de varios
factores genéticos y ambientales. El PTB puede ser cla-
sificado seglin su presentacién clinica en: PTB-I Esponta-
neo, PPROM Rotura prematura de membrana, PTB-M
Medicamente inducido. El presente trabajo tiene como
objetivos: 1. Identificar factores de riesgo asociados a la
madre del RN prematuro, comparando las caracteristicas
demograficas, genéticas y exposiciones entre los subtipos
clinicos y 1i. Estimar la recurrencia en hermanos segiin
subtipo clinico. El estudio fue de tipo retrospectivo y se
realizé en la maternidad \”Nuestra Sefiora de la Merced\”
en la ciudad de Tucuman, Argentina. Se registraron 1291
casos, no-malformados, de embarazos simples, nacidos de
mujeres multiparas y primiparas. Para evaluar la asociacion
entre los factores de riesgo y los subtipos clinicos se realizo
un MANOVA (Multivariate Analysis of Variance). Se real-
izaron analisis descriptivos de las estructuras genealdgicas
con SAGE (Statistical Analysis for Genetic Epidemiology). Los
principales indicadores de riesgo detectados fueron edad
materna y paterna, edad materna al primer embarazo y es-
tado civil mostraron una diferencia significativa asociados
al subtipo PTB-M, y los trastornos inmunologicos aso-
ciados al subtipo PPROM. Se observd que PTB-I posee
una frecuencia de recurrencia entre hermanos de 38,05%
(156/410); PPROM de 2617% (128/489) y PTB-M de
31,43% (121/385). Podemos concluir que los subtipos
clinicos presentan caracteristicas epidemiologicas especi-

ficas tanto ambientales y/o genéticas.
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UN DESAFIO DIAGNOSTICO: SINDROME DE
COSTILLAS CORTAS POLIDACTILIA

Dahrull J*, C Montes', A Sturich’, V Sanchez?*, G Travela®, P Caeiro?,

N Rossi'. 'Servicio de Genética Médica Hospital Privado de Cérdoba,
*Servicio de Anatomia Patolégica Hospital Privado de Cérdoba, *Servicio
de Ginecologia y Obstetricia Hospital Privado de Cérdoba, *Servicio de
Imégenes Hospital Privado de Cérdoba.

e-mail: ceciliamontes69@hotmail.com

El sindrome de costillas cortas polidactilia, es una dis-
plasia Osea letal, caracterizada por térax hipoplasico, cos-
tillas cortas, polidactilia y micromelia, puede tener otras
malformaciones asociadas. Se clasifican en tipos I IL, Il y
IV, con herencia autosémica recesiva. Objetivo: reportar
un caso. Caso Clinico: recién nacido masculino fallecido al
nacer, con diagndstico prenatal ecografico en la semana 24
de gestacién de tdrax estrecho, costillas cortas, polidactilia
y micromelia. El propoésito es el primer y tnico hijo de
una pareja, joven, sana, no consanguinea. Parto prematuro
ala semana 34. Fenotipo: macrocetalia, incisivos superiores
erupcionados, torax muy estrecho, micropene, microme-
lia, braquidactilia y polidactilia postaxial de manos y pies.
Citogenética: 46,XY. Babygrama: claviculas normales, cos-
tillas muy cortas, polidactilia postaxial de manos y pies,
acetabulos iliacos planos. TAC con reconstruccién tridi-
mensional postmorten: encéfalo normal, craneo con ar-
cadas dentarias, caja toracica muy reducida por costillas
cortas y horizontales, omoplatos pequenios, claviculas nor-
males, huesos iliacos pequenos y acetibulos horizontales,
polidactilia postaxial. Anatomia patologica: severa hipopla-
sia pulmonar, hidronefrosis. Diagndstico final: Sindrome
de Costillas cortas polidactilia tipo I 6 III o Sindrome de
Jeune, todos podrian pertenecer a variantes de una misma
enfermedad genética. El diagndstico prenatal es un desafia
diagndstico y puede realizarse con ecografia y tomografia
con reconstruccion tridimensional en el segundo trimes-

tre de la gestacion.

GEMELOS MONOCIGOTICOS DE IDENTICO
PERFIL GENETICO MOLECULAR PERO
CROMOSOMICAMENTE DIFERENTES

Visich A, S Davila?, M Cuello de Marchese®, A Oviedo®. 'Laboratorio
de Genética, Fundacion BIOGEN, Salta, *Hospital de Alta Complejidad
Juan Domingo Perén, Formosa, *Fundacién BIOGEN, Salta.

e-mail: avisich@biogen.org.ar

Los gemelos monocigéticos (GM) se originan por
unién de 1 6vulo con 1 espermatozoide que forman 1
embrién que en su desarrollo temprano se divide en 2
seres separados que comparten su informacién genética y
se espera que fenotipicamente sean idénticos ya que son
clones. Comunicamos el caso raro de GM univitelinos va-
rones que nacieron 1 normal (N) y el otro con Sindrome
de Down que fue operado y murid a los 7 meses. Las dife-
rencias entre GM sorprendié y complicé dramaticamente
a la familia, se generaron sospechas de cambio de bebés
que luego de 10 anos se denuncié a la justicia. Funda-
mentamos que si existia posibilidad que el bebé fallecido
fuese GM del que estaba vivo, ordenandose asi la pericia
de ADN antes que otras medidas. Se tom6 SP de los pa-
dres y el gemelo N, cuyos cariotipos fueron normales y no
se evidencidé mosaicismo. Se exhumé el cuerpo del otro
gemelo y el analisis de 23 STS reveld perfiles genéticos
idénticos resultando ambos hijos de la pareja. Las diferen-
clas cromosdmicas pueden explicarse a partir: -de 1 em-
brién N se originaron 2 idénticos, luego en 1 ocurrié 1
no disyuncién y el otro siguié N; -de 1 embrién mosaico
(N y T21) se originaron 2 independientes a partir de ¢/
linea celular. Destacamos la importancia del asesoramiento
genético correcto y oportuno. Aunque la mayoria de los
GM son fenotipicamente idénticos, debe considerarse la
rara posibilidad de discordancias. Los estudios genéticos
resultaron esenciales para terminar la larga basqueda de la
verdad de la familia, finalizar las investigaciones y la causa

judicial que involucraba graves acusaciones.
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SNPs EN GENES RELACIONADOS AL
ESTRES OXIDATIVO Y RADIOTOXICIDAD EN
PACIENTES SOMETIDOS A RADIOTERAPIA

Cérdoba EE'*, E Lacunza®, MC Abba®, AM Giierci'>. 'Instituto de
Genética Veterinaria- IGEVET- CONICET- UNLP, *Centro de
Investigaciones de Transferencia en Oncologia Molecular Argentina-
CITOMA. Red CIO- Terapia Radiante, *Centro de Investigaciones
Inmunolégicas Basicas y Aplicadas — CINIBA.

e-mail: elisaecordoba@gmail.com

La radioterapia (RT) es el tratamiento adyuvante estan-
dar para el cancer de mama respecto a la cirugia. Si bien se
dirige a células tumorales, los tejidos normales de prolifer-
acidn rapida también son radiosensibles. Dado a que parte
de los efectos citotoxicos se producen por estrés oxidativo,
hipotetizamos que polimorfismos en genes que intervi-
enen en estas vias podrian resultar en un mayor riesgo de
radiotoxicidad. De esta manera, se evalud la asociaciéon de
SNPs en GSTP1 (rs1695) y SOD2 (rs4880) con radiotox-
icidad aguda, en pacientes con cancer de mama sometidos
a RT. El estudio incluy6 42 pacientes (media de 58 afos),
sometidas a cuadrantectomia. Las mismas fueron tratadas
con una dosis total de 50Gy impartida en fracciones de
2Gy. La radiotoxicidad fue evaluada por el score del Radia-
tion Therapy Oncology Group. Las purificaciones de ADN
se realizaron a partir de sangre periférica e hisopado de
mucosa bucal y los polimorfismos se identificaron me-
diante PCR- RFLP. El 64,28% de las pacientes manife-
staron efectos radiotoxicos. Las frecuencias alélicas de A
y G para el codon 105 del gen GSTP1 fueron de 0,488
y 0,512 respectivamente; mientras que para el codén 16
del gen SOD?2 las frecuencias de T y C fueron de 0,5 y
0,5. No se observaron diferencias significativas entre las
frecuencias genotipicas de ambos genes y radiotoxicidad
aguda (p>0,05). Las frecuencias genotipicas de los genes
analizados no estan asociadas a radiotoxicidad, no obstante,
dada la caracteristica multifactorial y poligénica del rasgo,
se continuara con el estudio de polimorfismos en otros

genes candidatos.

NUEVA SUSTITUCION DEL ASP 178 EN
GJB1/CX32 SE ASOCIA A ENFERMEDAD DE
CHARCOT-MARIE-TOOTH LIGADA AL X

Kotting ', WM Gerding', JT Epplen’, ME Abdala®, TA Antelo?, RD
Carrero Valenzuela®. 'Humangenetik, Ruhr Universitit Bochum,
Deutschland, *Orientacion Genética, Departamento Biomédico de
la Facultad de Medicina de la Universidad Nacional de Tucuman. Av.
Kirchner 2100, 4000-Tucuman, Argentina.

e-mail: roque.carrero@gmail.com

La neuropatia hereditaria sensitivo-motriz o enferme-
dad de Charcot-Marie-Tooth es una entidad genética-
mente heterogénea, mas frecuentemente debida a muta-
ciones en PMP22 o GJB1/Cx32. Estamos estudiando una
familia con al menos 5 afectados, 2 mujeres y 3 varones, en 4
generaciones. OBJETIVOS: Identificar el gen involucrado
y describir la mutacién responsable. METODOLOGIA:
establecido el diagnéstico presuntivo y previo consen-
timiento informado, se confecciond la genealogia y se aisld
ADN gendémico de la sangre periférica del propdsito para
estudios moleculares. Se investigd PMP22 para verificar la
presencia de dos alelos, y se estudid GJB1/Cx32 por se-
cuenciamiento directo. RESULTADOS: La investigacion
de PMP22 mostr6 la presencia de 2 alelos sin duplicacio-
nes ni deleciones detectables. El secuenciamiento directo
de GJB1/Cx32, en cambio, demostré una sustitucion,
¢.533A>T, p.178D>V, en hemicigosis. DISCUSION: La
aqui reportada es la tercera sustitucién de este aminoa-
cido hallada hasta la fecha en pacientes con enfermedad
de Charcot-Marie-Tooth ligada al X (CMTX1, MIM
302800); en los casos previamente comunicados, los ami-
noacidos sustituyentes fueron tirosina y glicina, respectiva-
mente. Se ha demostrado que la sustitucién p.178D>Y
ocasiona una completa desregulacion por calcio del hemi-
canal de conexina 32, lo que sugiere fuertemente que las
sustituciones de este aminoacido son patogénicamente rel-
evantes. Este trabajo fue financiado en parte por los subsi-
dios CIUNT 26/1403 a RDCV,y FORUM F 608R-2007
aJK.
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MONOSOMIA PARCIAL DEL BRAZO LARGO
DEL CROMOSOMA 13: SINDROME DE DEL 13Q.
REPORTE DE UN CASO CLINICO.

Vilte, MP; C Martinez Taibo, MD Ruiz. Programa de Genética, Hospital
Dr Arturo Oriativia, Hospital Publico Materno Infantil. Salta. Republica
Argentina.

e-mail: paolavilte@yahoo.com

El fenotipo de estos pacientes tiene amplia variabili-
dad, algunos tienen severas malformaciones con muerte en
el periodo neonatal y otros que involucran el cerebro,
el corazén, los rinones, pulmones y otros sistemas, mien-
tras otros tienen dismorfias menores con RMG vy falla
del crecimiento. Numerosos casos se han correlaciona-
dos para definir la regién critica de la delecidn. Se han
propuesto 3 grupos: 1) que involucra una delecidén mas
proximal hasta q32 con leve a moderado retraso mental
y retraso de crecimiento y dismorfias; dependiendo del
segmento involucrado puede presentar retinoblastoma.2)
comprende una delecién mas distal incluyendo al menos
parte de q32, con 1 o mis malformaciones mayores, mas
frecuentemente cerebrales, oculares, genitourinarias y gas-
trointestinales. Severo retraso mental y falla del crecimien-
to. 3) comprende los que tienen la delecion mas distal con
la participacién q33-q34, con retraso mental grave pero
sin malformaciones mayores y por lo general sin retraso
en el crecimiento.Presentamos un RN que fallece a las
pocas horas de vida. Pareja no consanguinea EM: 18 afios.
Nulipara. CPN 4. Ecos prenatales con Oligoamnios severo.
RCIU. Serologias negativas. Cesarea. RNPT/37 sem .PN
1400 gr.Talla: 39 cm PC: 29,5 cm Apgar 1/1. Requirid
reanimacién avanzada con ARM vy con dificultades para
la ventilacion con diagnoéstico de hipoplasia pulmonar. Ex
fisico: Dolicocefalia. Orejas bajas de implantacioén baja, con
helix en punta. Puente nasal chato. Ortejos superpuestos.

Hipospadia. Se toma cariotipo que muestra: 46, XX del 13.

SINDROME DE EDWARDS POR
ISOCROMOSOMA 18 REPORTE DE UN CASO

Avila S, I Navarro, ME Ponce Zaldua. Servicio de Genética Médica —
Hospital Provincial Neuquén “Dr. Eduardo C. Rendén”.
e-mail: silvia347@gmail.com

El sindrome de Edwards constituye un cuadro clinico
grave caracterizado por severa restriccion del crecimiento
y defectos congénitos multiples. La mayoria de los pacien-
tes fallece en etapa perinatal y no se considera moralmente
aceptable mantener la vida de los atectados con medios ar-
tificiales. La incidencia de 1 por cada 7000 nv y se debe, en
el 95% de los casos a trisomia libre del cromosoma 18. Pre-
sentamos el caso de un paciente en el cual se diagnostico
una alteracion citogenética infrecuente como causante del
sindrome de Edwards. RG es el primer hijo de una pareja
sana y no consanguinea, que nace a las 33 semanas de edad
gestacional. En la semana 26 se habia detectado RCIU,
dilatacién biventricular y anomalia de Arnold Chiari. La
pareja rechaza la realizacién de diagnoéstico citogenético
prenatal. Al momento del nacimiento se detecta ademas
hipotelorismo, microrretrognatia, pabellones auriculares
displasicos y pies en mecedora, persistencia de conducto
arterioso y rindn unico. Presenta depresion respiratoria
e ingresa a asistencia respiratoria mecanica. El estudio ci-
togenético muestra una trisomia 18 por la presencia de
un isocromosoma 18p y un isocromosoma 18q ademas
de los dos cromosomas 18 normales. Una vez realizado
el diagndstico se iniciaron medidas de cuidados paliativos.
RG fallece a los veintitin dias de vida. Este caso remarca
la importancia del diagndstico citogenético oportuno para
orientar el pronodstico del paciente. Los hallazgos cito-
genéticos extremadamente poco frecuentes de este caso
permiten realizar hipdtesis sobre su mecanismo de pro-

duccidn.
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SINDROME OCULOCEREBROCUTANEO (S.
DE DELLEMAN). REPORTE DE UNA RARA
ENTIDAD EN UN NUEVO CASO

Arberas C, MC Fernandez, F Villegas, A Tello, R Armando, W Lagrava.
Seccion de Genética Médica. Hospital de Nifios “Dr. R. Gutiérrez” de
Buenos Aires Argentina. Gallo 1330.
e-mail: florenciasnm@hotmail.com

Introduccién: Delleman y col. reportan en 1981, una
rara condicién en dos varones no relacionados que mostr-
aban Quiste Orbitario, malformacién cerebral y defecto
dérmico focal. Objetivos: Reportar un nuevo caso, y re-
visar la evidencia Bibliografica. Material y Métodos: Se
presenta una nifia evaluada desde los 2 meses hasta los 2
afos sin antecedentes personales, ni familiares, con desar-
rollo antropométrico normal y neuromadurativo retrasa-
do.De RN alteracion fenotipica con malformacién ocular
bilateral: Coloboma bilateral de iris, con microftalmia y
microcornea. En ojo derecho dermoide epibulbar y colo-
boma de papila y en ojo izquierdo coloboma del polo
posterior. Mamelones en canal auditivo externo y mejilla
lado derecho y mamelones preauriculares lado izquierdo.
Alos 15 dias de vida se constata incremento perimetro ce-
falico. Estudios Complementarios: Ecografia transfontane-
lar (1 mes): ventriculomegalia. RMN (7 meses): Dilatacion
asimétrica sistema ventricular, lesién expansiva parcial-
mente quistica retro-ocular izquierda. Cariotipo con Alta
resolucién: 46, XX, normal. Conclusiones: El Sindrome de
Delleman consiste en la asociacion de Anomalia del SNC,
malformacién quistica ocular, mamelones faciales y defec-
tos dérmicos focales conformando una rara entidad es-
poradica, con predominancia en varones, con dishabilidad
intelectual y ocasionalmente epilespia. Debe diferenciarse
de otras condiciones semejantes como el S. de Golden-
har, la Lipomatosis encefalocrineocutinea y el S. de Goltz
o Hipoplasia dérmica focal. Dada la baja frecuencia debe
ser considerada entre los cuadros malformativos que com-

prenden defectos del S.N.C., oculares severos y cutineos.

SINDROME DE AORTA MEDIA: DESCRIPCION
DE UN PACIENTE CON SINDROME DE
WILLIAMS -BEUREN

Menazzi S, I Valencia', L Pompozzi?, JL Pibernus®, G Mercado'. 'Centro
Nacional de Genética Médica, A.N.L.I.S. “Dr. Carlos G. Malbran”,
Buenos Aires, Argentina, *Servicio de Clinica, Seccion Hipertension
Arterial, Hospital de Pediatria S.A.M.I.C. “Prof. Dr. ].P. Garrahan”,
Buenos Aires, Argentina, *Servicio de Hemodinamia, Hospital de
Pediatria S.A.M.I.C. "Prof. Dr. ].P. Garrahan”, Buenos Aires, Argentina.
e-mail: gnmercado2@yahoo.com.ar

El Sindrome de Williams Beuren (SWB) (OMIM
194050) es un trastorno genético del desarrollo que cursa
con alteraciones cardiovasculares, dismorfias, baja talla, re-
traso mental leve a moderado y un perfil cognitivo car-
acteristico. La alteracién molecular asociada al SWB es
una microdeleciéon hemicigota en la regidén cromosdémica
7q11.23; su incidencia es de 1 cada 7.500 RNV. El Sin-
drome de la Aorta Media (SAM) es una enfermedad rara
que se manifiesta en la primera o segunda década de la
vida, tiene una frecuencia del 2 al 14% en pacientes con
SWB y se caracteriza por el estrechamiento de las porcio-
nes de la aorta abdominal o toricica descendente distal.
Presentamos un paciente adolescente de 16 afos, primer
hijo de una pareja sana, no consanguinea, con anteceden-
tes de embarazo y parto sin complicaciones. Durante su
infancia mostré6 una maduracién con pautas retrasadas y
dificultad en el lenguaje. A los 10 anos presentd un cuadro
agudo de intenso dolor abdominal por el que se solicitd
una interconsulta con cardiologia, donde se diagnosticd
sindrome de la aorta media. Por su fenotipo fue derivado
a nuestra institucion (CENAGEM) con sospecha de SWB,
el cual se confirmé mediante FISH para la region 7q11.23.
El motivo de nuestra presentacion es transmitir la impor-
tancia del diagnostico precoz en los pacientes con SWB,
asi como la toma de la presion arterial y de los pulsos en
los cuatro miembros para prevenir complicaciones cardio-

vasculares.
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ALTERACION FUNCIONAL DEL INTESTINO
GRUESO Y DELECION EN EL BRAZO LARGO
DEL CROMOSOMA 9 CON SUBSECUENTE
FORMACION DE CROMOSOMA EN ANILLO

Barbaro E, M Ponce Zaldua, I Navarro, P Almazan, L Fernandez De Bon,
S Avila. Servicio de Genética Hospital Provincial Neuquén.
email: ebarbaro@hospitalneuquen.org.ar

El cromosoma 9 en anillo se asocia con dismorfias y
malformaciones congénitas. Presentamos un caso con pre-
dominio funcional secundario a delecién del cromosoma
9 y formacién de anillo con los segmentos delecionados.
Caso Clinico CM es un recién nacido de término, primer
hijo de una pareja sana y no consanguinea sin anteceden-
tes familiares de patologia. Presenta retraso de crecimiento
intrauterino armoénico, con hipotonia; dismorfias inespeci-
ficas, que presenta a las 48 hs de vida cuadro de suboclu-
sién intestinal con hipotension severa y deterioro del es-
tado general. Se descarta sepsis y mejora con la correccioén
del medio interno y la realizacién de enema evacuante.
Repite episodios similares y aunque radiolégicamente no
presenta un patrén compatible, se realiza biopsia intesti-
nal para descartar enfermedad de Hirschprung y se asume
como tal. La biopsia confirma aganglionosis en el segmen-
to coldnico distal. Presenta mejora clinica post-quirairgica
pero persiste la falta de medro. El estudio citogenético con
bandeo G mostrd delecién en 993.1 con formacién de un
anillo por parte del segmento delecionado. Se completa
con estudio de hibridizacion in situ que corrobora la pro-
cedencia del anillo. En los reportes consultados se encon-
tr6 la mutacién del gen IKBKAP mapeado en 9q3.2, pun-
to de corte descripto en este caso, vinculado a sindrome de
Riley Day y enfermedad de Hirschprung en homocigosis.
Estd pendiente la caracterizaciéon molecular detallada de
los genes en haploinsuficiencia a los fines de explicar el

origen del fenotipo del paciente.

DIAGNOSTICO PRENATAL DE ANOMALIAS
CONGENITAS: PRIMEROS DATOS DEL
REGISTRO DEL EQl.!IPO INTERDISCIPLINARIO
DE UN HOSPITAL PUBLICO

Ponce Zaldua ME", E Barbaro', MC Muntaner?®, P Caro?, SA Avila'.
'Servicio de Genética Médica Hospital Provincial Neuquén,
*Universidad Nacional del Comahue, *Servicio de Obstetricia Hospital
Provincial Neuquén.

e-mail: eugeniapzaldua@gmail.com

Desde el afio 2006 se puso en marcha un equipo inter-
disciplinario en nuestro Hospital para la atencién integral
de las familias que cursaban gestas con anomalias congéni-
tas. Nuestro objetivo es presentar los resultados del anali-
sis descriptivo de los datos obtenidos como herramienta
para el abordaje epidemiologico y la mejora de la calidad
de atencidn. Se realizé analisis estadistico descriptivo de
la totalidad de las consultas realizadas en el periodo 2010-
2011. Se atendieron 75 pacientes embarazadas. La preva-
lencia de anomalias congénitas de residentes urbanas fue
de 0,38 y rurales de 0,14. La procedencia no determind
letalidad ni hallazgo de anomalias especificas. El motivo
de derivacién mas frecuente fue la deteccidén ecogrifica
de anomalias congénitas mayoritariamente de etiologia
multifactorial, en embarazadas de entre 19 y 30 afos sin
factores de riesgo. La letalidad se asocié a anomalias uri-
narias y del sistema nervioso detectadas ecograficamente.
La prevalencia de anomalias congénitas prenatales es coin-
cidente con lo reportado en la bibliografia. La mayor parte
tuvo diagndstico ecografico y correspondié a gestas cro-
mosomicamente normales. La mayor parte de las pacientes
no tenia factores de riesgo lo que remarca la utilidad de
la ecografia como método de deteccién y a la evaluacién

interdisciplinaria para lograr el diagndstico definitivo.

Journal of Basic & Applied Genetics | 2013 | Volumen 24 | Issue 1| Supp.






COMUNICACIONES LIBRES

GENETICA DE
MICROORGANISMOS







COMUNICACIONES LIBRES | GMI. GENETICA DE MICROORGANISMOS

GMI1

169

GMI 2

CARACTERIZACION DE UNA CEPA
COMPETENTE NATURAL DE Escherichia coli
AISLADA DE SUELO

Mucci S, M Nardelli, G Parmeciano Di Noto, MF Rapisardi, C
Quiroga, D Centrén. 'Instituto de Investigaciones en Microbiologia
y Parasitologia Médica (IMPaM)-CONICET-Universidad de Buenos
Aires.

e-mail: sofia_mucci@hotmail.com

Diversas especies bacterianas son capaces de adquirir
material exégeno mediante diferentes mecanismos de
transformacion natural. Poco se sabe sobre las condiciones
necesarias para la expresiéon de la competencia natural en
Escherichia coli. Al analizar cepas aisladas de suelo proveni-
entes de sitios de bajo impacto antrépico del Parque Na-
cional Iguaz, se identificd un aislamiento de E. coli trans-
formante natural. El objetivo de este trabajo es caracterizar
los requerimientos de crecimiento y transformacion de E.
coli 41gSN1. Para ello, se realizaron curvas de crecimiento
comparando la velocidad de replicaciéon del aislamiento
4IgSN1 con las de E. coli MG1655, BL21 y DH5a;y a
diversas temperaturas (25° C, 30° C, 37° C, 40° C y 45°
C). Nuestros resultados mostraron que E. coli 41gSN1 tiene
un rango 6ptimo de crecimiento entre 37° C y 40° C.
Por otro lado, se observd que esta bacteria se replica mas
rapido que E. coli BL21 y DH5a, pero es mas lenta que la
cepa MG1655. En paralelo, se evalud la capacidad de ad-
quirir plasmidos mediante ensayos de transformacioén por
competencia natural. Para ello, se expuso E. coli 41gSN1
al ADN de un plasmido ColE1, llamado pCR-aadB, que
confiere resistencia a gentamicina. Una vez introducido, se
realizaron cultivos seriados durante 6 dias, y se evalud el
mantenimiento del mismo por PCR. Nuestros resultados
mostraron que E. coli 41gSN1 es capaz no solo de captar
plasmidos ColE1 de forma natural, sino que también pu-
ede mantenerlos al menos 6 dias, sugiriendo que expresa la

maquinaria para la captacién de ADN exdgeno.

VARIABILIDAD GENETICA EN AISLAMIENTOS
DE Rhizoctonia solani EMPLEANDO
MARCADORES ISSR Y URP

Taboada G**, Y Spedaletti*®, M Aparicio"*, A Chocobar', M Chocobar', F
Gasca®, D Benedettini®, O Vizgarrat, M Galvan'?, G Mercado Cardenas'.
'INTA-EEA Salta, *CONICET, *ANPCyT, +EEAOC, Tucumén, 5Escuela de
Agronomia, FCN, UNSa.

e-mail: gmercado@correo.inta.gov.ar

Una de las principales causas de disminucién del ren-
dimiento en los cultivos es el estrés bidtico. Rhizoctonia
solani (Kiihn) es un hongo patdégeno habitante del suelo
que ocasiona numerosas enfermedades en diferentes cul-
tivos del NOA, como ser poroto, tabaco y garbanzo. Una
de las causas del éxito limitado en el manejo de las enfer-
medades es el escaso conocimiento de la variabilidad y de
la estructura genética de las poblaciones del patégeno. El
objetivo de este trabajo fue evaluar la variabilidad gené-
tica presente en 25 aislamientos de R. solani obtenidos a
partir de diferentes cultivos del NOA (poroto, tabaco y
garbanzo) utilizando marcadores moleculares. Los aisla-
mientos fueron obtenidos a partir de semillas, hojas, raices
y suelo de lotes comerciales de los cultivos mencionados.
La extraccién de ADN se realizd a partir de micelio de 10
dias de activo crecimiento en A.P.G. Para la amplificacién
mediante PCR se emplearon 4 primers ISSR. (Inter Simple
Sequence Repeats) y 4 primers URP (Universal Rice Primers),
los cuales han sido ampliamente utilizados en el analisis
molecular de diversos hongos. Para el analisis de los datos
se aplicaron técnicas de analisis multivariado (Coordena-
das Principales y anilisis de agrupamiento). Los resultados
revelaron la existencia de gran variabilidad genética en los
aislamientos estudiados y demostraron que los marcadores
utilizados son una herramienta de utilidad para el analisis
de la variabilidad entre los aislamientos de R. solani anali-

zados.
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IDENTIFICACION MOLECULAR DE
AISLAMIENTOS DE Rhizoctonia spp. DE
POROTO EN EL NOA

Spedaletti Y+, G Taboada'®, A Chocobar', G Aparicio™?, O Vizcarra?, M
Galvan'®, G Mercado Cardenas'. 'INTA-EEA Salta, *(EEAOC, Tucumén,
“CONICET, *ANPCyT.

e-mail: gmercado@correo.inta.gov.ar

El damping off, la podredumbre radicular y mustia hi-
lachosa, son enfermedades causadas por Rhizoctonia solani
Khiin que suelen presentarse con mayor prevalencia y se-
veridad en el cultivo de poroto en el NOA. El diagndsti-
co molecular mediante ITS (internal transcribed spacer) del
genero Rhizoctonia, es la herramienta actual mas empleada
para la identificacion correcta del fitopatdgeno. El objetivo
del trabajo fue realizar la identificacién de 20 aislamientos
de Rhizoctonia spp. obtenidos de semillas de poroto de las
provincias de Salta y Tucuman, empleando secuencias I'TS.
Para ello se realizo la extraccion de ADN a partir de mice-
lio. Posteriormente se realizaron reacciones de amplifi-
cacién mediante PCR utilizando los primers ITS1 e ITS4.
Los fragmentos amplificados fueron de 700 pb. El ADN
amplificado se secuencié y posteriormente se realizd el
alineamiento y analisis de las secuencias con Clustal W. Se
adicionaron al analisis secuencias de diferentes especies de
Rhizoctonia y diversos grupos de anastomosis de R. solani
disponibles en la base de datos del NCBI (National Center
for Biotechnology Information) y secuencias de aislamientos
obtenidos a partir de otros hospedantes, como garbanzo
y tabaco. Se generd un arbol de Neighbor-Joining en el
cual se pudo identificar a la mayoria de los aislamientos
de poroto como Rhizoctonia solani AG4. Las secuencias
obtenidas para cada aislamiento fueron publicadas en el
GenBank. La informacién generada representa una her-

ramienta para el manejo integrado de estas patologias.

ANALISIS MOLECULAR DE AISLAMIENTOS
DE Fusarium spp. ASOCIADOS AL
MARCHITAMIENTO VASCULAR EN TABACO

Berruezo L'#, G Mercado Cardenas', Y Spedaletti'®, A Chocobar’,
M Galvan'*, S Stenglein*+'INTA EEA-Salta, *CONICET, *ANPCyT,
+Facultad de Agronomia de Azul, UNCPBA.

e-mail: gmercado@correo.inta.gov.ar

El marchitamiento vascular producido por Fusarium spp.
se manifestd en diversos lotes tabacaleros de las provincias
de Salta y Jujuy, generando la necesidad del manejo de la
enfermedad. La caracterizacion del fitopatogeno es uno de
los pilares fundamentales para desarrollar nuevas estrategias
de manejo. El objetivo del presente trabajo fue analizar
la variabilidad genética en aislamientos de Fusarium spp.
recolectados en distintas localidades de las provincias de
Salta y Jujuy empleando la secuencia EFlalpha (elongation
factor). Se realizd la extraccidén de ADN de micelio de 10
dias de activo crecimiento de 9 aislamientos monosporicos
del patoégeno. A partir del ADN extraido se amplificaron
la regién EFlalpha mediante PCR utilizando los primers
EF1 y EF2. Los fragmentos amplificados se separaron por
electroforesis en geles de agarosa 1,5 % tefiidos con Gel-
RedTM vy se purificaron para su posterior secuenciacion.
La identificacion de las secuencias se obtuvo realizando
una comparacion con secuencias de la base de datos del
NCBI (Centro Nacional de Informacion Biotecnologica)
utilizando el algoritmo Blastn. El alineamiento de las se-
cuencias y su comparacién se realizé con ClustalW en el
programa BioEdit. A partir del analisis de las secuencias se
pudo identificar las variaciones presentes en las mismas y
se generd un arbol de Neighbor-joining incluyendo se-
cuencias control en el cual se agrupé a los aislamientos
por especie revelando la existencia de variabilidad entre

los aislamientos estudiados.
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IDENTIFICACION DE SIMBIONTES
INTESTINALES EN Anastrepha fraterculus
(DIPTERA: TEPHRITIDAE)

Maldonado L', C Conte’, | Silberman**, M Mannino’, L Pimper’,

J Cladera', D Segura'®, S Lanzavecchia'. 'Laboratorio de Genética

de Insectos de Importancia Econémica. IGEAF. INTA-Castelar.,
*Laboratorio de Microbiologia. Instituto de Suelos. CIRN. INTA-
Castelar, *Consejo Nacional de Investigaciones Cientificas y técnicas
(CONICET).

e-mail: cconte@cnia.inta.gov.ar

La mosca sudamericana de la fruta, Anastrepha fratercu-
lus (Diptera: Tephritidae), es una de las plagas de frutales
mas importantes en Argentina y el continente america-
no. Actualmente para su control se encuentra en desar-
rollo una estrategia de bajo impacto ambiental, la Técnica
del Insecto Estéril (TIE). Estd descripto que en moscas
de la fruta, la competitividad sexual de los machos esta
estrechamente relacionada con el estado nutricional de
los insectos adultos y a su vez con los microorganismos
simbiontes del intestino, que permiten la incorporaciéon
de nutrientes esenciales. Estudios sobre el desempefio de
los machos estériles durante el apareamiento permitirian
aportar conocimientos para el desarrollo de la TIE en esta
especie. Con el objetivo de iniciar la descripcién y car-
acterizacion de la diversidad bacteriana intestinal de A.
fraterculus, se obtuvo ADN de intestinos de insectos adultos
de la linea del IGEAF y se amplificé por PCR una regién
del 16SrADN. Luego del clonado se secuenciaron los pro-
ductos obtenidos. Paralelamente se realiz6 electroforesis en
gel con gradiente desnaturalizante (DGGE). Las secuen-
cias nucleotidicas obtenidas fueron comparadas con Blastn
y se identificaron exitosamente bacterias de los géneros
Klebsiella y Citrobacter; entre otras. Asimismo, con DGGE
se observaron perfiles diferenciales. Se contintia el analisis
para la identificacién de bacterias en la linea del IGEAF
e insectos silvestres. Las técnicas aplicadas demostraron ser
eficientes para la identificacién molecular de especies bac-

terianas intestinales en A. fraterculus.

IDENTIFICACION POR ANALISIS
FILOGENETICO DE HONGOS DE PUDRICION
BLANCA NATIVOS DE MISIONES

Gonzalez EA, CN Martinez, ML Castrillo, MI Fonseca, PD Zapata,

LL Villalba. Laboratorio de Biotecnologia Molecular. Instituto de
Biotecnologia InBioMis. Universidad Nacional de Misiones. Ruta 12 km
71/2. Posadas, Misiones, Argentina.

e-mail: estebano78@gmail.com

En Argentina, se han descrito varias especies de hon-
gos de pudricién blanca (WRF) secretores de enzimas con
caracteristicas interesantes para su uso en aplicaciones bio-
tecnologicas. Es por ello que resulta fundamental la iden-
tificacion correcta del hongo. Antiguamente las clasifica-
clones sistematicas tipicas se realizaban tnicamente por
caracteres morfologicos, en la actualidad son complemen-
tados mediante la utilizacién de herramientas moleculares.
El objetivo del presente trabajo fue identificar por anali-
sis filogenético dos cepas de WREF nativos de la provincia
de Misiones. Para ello se amplificd y secuencid la regiéon
transcripta interna mediante la utilizaciéon de cebadores
universales ITS 1 e ITS 4. Con el programa Geneius 3.6.1 se
obtuvo el contigo consenso a partir del cual se realizé un
analisis de similitud mediante la herramienta Pairwise seg-
uence alignment de la base de datos secundaria “curada” Fun-
gal barcouding (http:/ /www.fungalbarcoding.org). Se seleccionaron
aquellas secuencias con mayor porcentaje de similitud, y
se analizaron filogenéticamente tanto por el programa Ge-
neius 3.6.1 asi como por Mega 5.1 por el método estadistico
de Neighbor-Joining utilizando el test de bootstrap con 1000
replicaciones y el modelo Tamura-Nei para el cilculo de
distancia genética. Fue posible identificar mediante la for-
macién de clados monofiléticos, a los basidiomicetes nati-
vos de Misiones con una identidad maxima del 99 % con

Trametes villosa y del 99,8 % con Pycnoporus sanguineus.
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IDENTIFICACION Y ANALISIS FILOGENETICO
DE UNA CEPA FUNGICA NATIVA DE LA
PROVINCIA DE MISIONES

Martinez CN, EA Gonzalez, ML Castrillo, MI Fonseca, PD Zapata,
LL Villalva. Laboratorio de Biotecnologia Molecular. Instituto

de Biotecnologia Misiones—InBioMis. Ruta 12 km 7 1/2. Campus
Universitario. Posadas, Misiones, Argentina.

e-mail: biotecmol2010@gmail.com

La utilizacion de caracteres morfoldgicos para la identi-
ficacién de cepas fungicas es una herramienta sumamente
importante, pero escasa para llegar a la identificacién de
especies de manera certera. Por tal motivo nuestro ob-
jetivo fue identificar una cepa perteneciente al Phyllum
Basidiomicetes a través de herramientas bioinformaticas
para complementar su identificacion morfoldgica. A partir
del material genético extraido de una cepa nativa, previa-
mente clasificada morfolégicamente como perteneciente
al Phyllum Basidiomicetes, se logré amplificar y secuen-
ciar la regiéon ITS1-5,85-1TS2 mediante la utilizacién de
cebadores universales ITS 1 e ITS 4. Una vez obtenida la
region de interés y su secuencia consenso por medio del
programa CAP3, se procedid a contrastar la informacion
obtenida con la existente en las bases de datos, mediante
la herramienta Blast (Basic Local Alignment Search Tool) del
NCBI (National Center for Biotechnology Information) y la
herramienta Pairwise sequence alignment del Fungal barcod-
ing disponibles on line. Fueron seleccionadas 33 secuencias,
evaluadas de acuerdo al porcentaje de similitud, se alin-
earon y editaron mediante el soffware MEGA 5.1y poste-
riormente se analizaron filogenéticamente por medio de
los algoritmos Neighbor-joining, Maximum Parsimonia, Min-
imum Evolution, UPGMA y un fest de bootstrap con 1000
replicaciones. Mediante la construccion de clados mono-
filéticos, fue posible identificar a la cepa nativa de Misiones

con un 98 % de identidad como Trametes versicolor.
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HEREDABILIDAD DE LA RESISTENCIA A LA
ROYA COMUN (P. melanocephala) EN FAMILIAS
FS DE CANA DE AZUCAR

Simén GE', NG Collavino?, JA Mariotti*, L Gray'. 'Catedra de
Mejoramiento Genético Vegetal, Facultad de Ciencias Agrarias,
Universidad Nacional de Jujuy, *Laboratorio de Marcadores
Moleculares, Facultad de Ciencias Naturales. Universidad Nacional de
Salta.

e-mail: simongraciela@yahoo.com

Se registran antecedentes sobre el modo de herencia
de la resistencia a la roya comun, la que seria poligénica u
oligogénica, con efectos principalmente aditivos y de in-
teraccion génica. Resulta importante identificar genotipos
resistentes en los programas de mejora para su seleccion.
Esta enfermedad causada por Puccinia melanocephala, es de
gran impacto sobre la produccion. El objetivo del trabajo
es estimar la heredabilidad del caracter de resistencia uti-
lizando la regresién de progenies sobre progenitores. Se
realizd un experimento tipo BIP con base en 8 familias
biparentales cada una integrada por 30 progenies FS y rep-
licadas a campo en un disefio en bloques. La resistencia fue
evaluada en tres cortes y aflos sucesivos, utilizando una es-
cala internacional (0-9). Se identificaron cuatro categorias:
(0-1), Moderadamente Resistentes (2-3),
Moderadamente Susceptibles (4-6) y Susceptibles (7-9).

R esistentes

Para estimar la heredabilidad en el sentido estricto se real-
iz un analisis de regresion de la progenie sobre progenitor
medio. La regresion estimada resultd altamente significa-
tiva, con un valor de bop= 0,66 y un R2 de 0,48. Esta
estimacion atribuida principalmente a los efectos aditivos
de los genes puede resultar distorsionada por otros efectos
genéticos relacionados, dada la compleja naturaleza de los
hibridos de Saccharum spp. El valor estimado resulta atil
para orientar en futuros cruzamientos las mejores combi-
naciones hibridas con el propdsito de incrementar la fre-

cuencia de genotipos resistentes en las progenies derivadas.

DETECCION MOLECULAR DE AGENTES
CAUSALES DE ROYA EN CANA DE AZUCAR Y
DE GENES DE RESISTENCIA

Racedo J', MF Perera’, R Bertani', S Ostengo', MI Cuenya', A D 'Hont?,

B Welin', AP Castagnaro'. 'Instituto de Tecnologia Agropecuaria del
Noroeste Argentino (ITA-NOA). Estacion Experimental Agroindustrial
Obispo Colombres-CONICET, *Centre de Coopération Internationale
en Recherche Agronomique pour le Développement (CIRAD). UMR
AGAP, Montpellier cedex, France.

e-mail: joracedo@gmail.com

La roya marrén (Puccinia melanocephala) y la roya naranja
(P kuehnii) causan importantes pérdidas de rendimiento
en cana de azcar en el mundo. Dada la dificultad para
distinguir estas enfermedades visualmente, es esencial con-
tar con técnicas de diagndstico especificas. El método mas
eficiente para controlar la enfermedad es el uso de varie-
dades de cana de aztcar resistentes. Recientemente se ha
descrito un gen mayor, Brul, que confiere resistencia a un
amplio espectro de razas de P melanocephala, y se dispone
de marcadores moleculares asociados a éste. Por estas ra-
zones, se planted optimizar métodos de diagnostico mo-
lecular de ambos patogenos y estudiar la utilidad de Brul
en germoplasma local para predecir un fenotipo resistente.
Se colectaron 30 muestras de plantas con sintomas de roya
y se optimizaron las condiciones de extraccion de acidos
nucleicos para la amplificacién del ADNr de hongos con 5
pares de cebadores. Todas las muestras sintomaticas fueron
positivas para P melanocephala y negativas para P, kuehnii. En
cuanto al estudio de resistencia a roya, se evalud la pres-
encia de Brul y el fenotipo resistente/susceptible de 129
genotipos a campo. Se encontraron 49 genotipos resis-
tentes, 8 de los cuales presentaron el gen Brul. Se concluye
que los protocolos optimizados constituyen herramientas
de diagndstico especificas para ambos patégenos. Por otra
parte, los marcadores asociados a Brul permitieron detec-
tar al menos una fuente adicional de resistencia y posi-
bilitaran la seleccion positiva de variedades resistentes bajo

condiciones locales.
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MARCADORES MORFOLOGICOS PARA LA
DETECCION DE DIFERENCIAS Y VARIABILIDAD
GENETICA EN Saccharum spp.

Gutiérrez AV', V Castillo’, D Rodriguez', NG Collavino’, JA Mariotti®.
'Catedra de Mejoramiento Genético Vegetal, Facultad de Ciencias
Naturales, Universidad Nacional de Salta, *Instituto Nacional de
Tecnologia Agropecuaria.

e-mail: angela_veronicag@hotmail.com

La caracterizacién morfoldgica en las colecciones se ha
utilizado tradicionalmente con la finalidad de diferenciar
accesiones y para su registro formal. Este trabajo utiliza los
marcadores morfoldgicos para diferenciar pero también
para detectar diversidad genética en hibridos Saccharum spp.
que integran la colecciéon del INTA. Para ello se selecci-
onaron 64 accesiones de interés fitotécnico. Las accesiones
fueron caracterizadas en 59 marcadores morfologicos cu-
alitativos y cuantitativos, sugeridos por UPOV, con medi-
ciones directas o escalas objetivas. Las mediciones fueron
replicadas utilizindose las medias para su analisis. En razén
de que se trata de una estructura multidimensional com-
pleja los datos fueron analizados con diferentes estrategias.
Se estimaron parametros de posicidn y dispersion, correla-
ciones y se aplicaron diferentes enfoques multivariados:
arboles de similitud (UPGMA), coordenadas principales
y analisis discriminante. El dendrograma permiti6 diferen-
ciar la totalidad de las accesiones. Las muestras duplicas
se reconocieron proximas (distancia 0,09). El analisis de
coordenadas principales explico el 64 % de la variabilidad
con base en cuatro componentes principales. El analisis
discriminante, identificando origenes con un arbol de dis-
tancias minimas, distinguié sin errores tres origenes (US,
FAM, R). En cuanto a otros origenes (NA, TUC, Louisi-
ana) se identificaron correctamente 40 accesiones. Las no
identificadas (28,13 %) resultan confundidas, lo que segu-
ramente se explica porque derivan de materiales cercana-

mente emparentados por su adaptacion subtropical.

ESTUDIOS DE LAS BASES GENETICAS DE
RESISTENCIA A ROYA DE LA HOJA EN EL
CULTIVAR DE TRIGO BUCK PONCHO

Darino MA, M] Dieguez, MF Pergolesi, MV Lopez, LR Ingala, F Sacco.
Instituto de Genética “Ewald A. Favret” CICVyA-INTA CC25 (1712)
Castelar, Buenos Aires, Argentina.

e-mail: mdarino@cnia.inta.gov.ar

La roya de la hoja, causada por el hongo biétrofo Puc-
cinia triticina, es una de las enfermedades mas importantes
del trigo en nuestro pais. Las poblaciones del patdgeno po-
seen gran capacidad para generar nuevas formas virulentas
que se adaptan a los nuevos cultivares comerciales. Sin em-
bargo, existen variedades conocidas como portadoras de
resistencia durable, que no presentan niveles importantes
de infeccién atin luego de alcanzar gran difusion en el
cultivo como la variedad Buck Poncho. El objetivo de este
trabajo consistié en la identificacién y caracterizacién de
genes de resistencia a roya en esta variedad y su validacion
a campo frente a infecciones naturales del patdégeno. La
deteccion de los genes de resistencia se realizd mediante
infecciones artificiales en plantula y planta adulta, sobre
una poblacion F9 de lineas recombinantes homocigotas
de B. Poncho X la linea susceptible Purplestraw, utilizando
13 razas del patoégeno. Se utilizé la metodologia de Analisis
de Grupos Segregantes para localizar marcadores del tipo
microsatélites asociados a los genes de resistencia y con-
ocer su posicién cromosémica. Se identificaron al menos
3 genes de resistencia, dos de expresion en plantula y uno
de expresion en planta adulta. De los 2 genes en plantula,
uno es el Lr10 localizado en el cromosoma 1A vy el otro
un nuevo gen localizado en el cromosoma 2D. El tercer
gen, se localizd en el cromosoma 6A y se trataria de un
nuevo gen de expresiéon en planta adulta. La combinaciéon
de los efectos de los tres genes de resistencia explicaria la

resistencia de B. Poncho observada a campo.
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EFECTOS DEL GEN EPS-A"1 ASOCIADO

A PRECOCIDAD INTRINSECA EN Triticum
monococcum INTRODUCIDO EN T. turgidum
ssp. durum

Alvarez MA'2, SM Lewis', ML Appendino®, ] Dubcovsky*#, G Tranquilli'.
‘Instituto de Recursos Biolégicos, CIRN, INTA (1686) Hurlingham,
Buenos Aires, Argentina, *Dept. Plant Sciences, University of
California, Davis, CA 9561, USA, *Catedra de Genética, Facultad de
Agronomia, Universidad de Buenos Aires, (1417) -Buenos Aires—
Argentina, *Howard Hughes Medical Institute, Chevy Chase, MD 20815,
USA.

e-mail: gtranquilli@cnia.inta.gov.ar

El gen de precocidad intrinseca Eps-A"1, asociado con
diferencias en el ciclo y en componentes de rendimiento,
fue identificado en Triticum monococcum (2n = 2x = 14,
genomas A™A™) y mapeado en el cromosoma 1A™L por
nuestro grupo de trabajo. Dado que la domesticaciéon de
T monococcum es independiente de la domesticacion del
trigo poliploide (genoma A), nos planteamos que pueden
transferirse caracteristicas agronomicas deseables desde el
genoma A™ a los trigos cultivados. Mediante ingenieria
cromosdmica, lograda por recombinacién homedloga en-
tre los cromosomas 1A™y 1A, transferimos un segmento
cromosémico portador del gen Eps-A"1 de la linea DV92
a T turgidum ssp. durum (2n= 4x= 28, AABB). El segmento
transferido abarca aproximadamente 30cM, estimado me-
diante caracterizacién con marcadores moleculares. Por
retrocruzas con una linea tetraploide de trigo candeal
(CBWO0112) y seleccién asistida por marcadores molecu-
lares, desarrollamos lineas cuasi isogénicas (BC5F3) que
fueron evaluadas en ensayos conducidos bajo diferentes
condiciones ambientales, para determinar efectos del gen
sobre periodo a espigazén y ntmero de espiguillas por
espiga. Todos los experimentos mostraron que las lineas
portadoras de Eps-A"1 (+/+) florecieron significativa-
mente mas tarde y tuvieron mayor nimero de espiguillas
por espiga que las lineas sin el gen (-/-). La magnitud de
estos efectos es comparativamente menor al observado en
T monococcum. Es posible especular que en las lineas tetra-
ploides Eps-A"1 cuenta con un homedlogo en el genoma

B, que enmascara sus efectos.

EFECTO DE LA PRECOCIDAD SOBRE
LA FLORACION EN UNA POBLACION
SEGREGANTE DE RILS DE TRIGO PAN

Lombardo LA, MM Nisi, M Helguera. INTA Marcos Juarez.
e-mail: llombardo@mjuarez.inta.gov.ar

La floracién del trigo (2n=6x=42, AABBDD) es un
evento controlado genéticamente por tres factores: re-
querimiento de vernalizacion, sensibilidad al fotoperiodo
y precocidad intrinseca o earliness per se (Eps). Los genes de
vernalizacién (Vi) y fotoperiodo (Ppd) acttian en respu-
esta a estimulos ambientales (frio, horas luz por dia) y los
genes Eps se asocian con diferencias en floracion del trigo
una vez que los requerimientos de vernalizaciéon y foto-
periodo han sido satisfechos. En este trabajo se desarrolld
una poblacién segregante de 85 RILs estabilizada en F8 a
partir del cruzamiento de Baguette 11 (tardia) y Biointa
2001 (precoz) con el objetivo de evaluar el efecto de Eps
sobre floracion. Cada individuo de la poblacién fue carac-
terizado molecularmente en funcién de alelos segregan-
tes para vernalizacion (Vim-A1) y fotoperiodo (Ppd-D1) y
fenotipicamente respecto a Eps (floracion precoz o tardia
en condiciones de fotoperiodo y vernalizacion satistecha).
Se realizé un ensayo a campo (tres fechas de siembra con
tres repeticiones) determinandose dias a espigazén. El
ANOVA mostrd efecto altamente significativo de Eps so-
bre floraciéon independientemente de la fecha de siembra.
De la variabilidad total observada Eps explicd 6,30,7,16 y
14,06 % por fecha de siembra. No hubo interaccién entre
Epsy Vm-A1ly/o Ppd-D1 en ninguna de las 3 fechas. Las
plantas clasificadas como precoces espigaron 5,63, 5,29 y
6,61 dias mas temprano que las tardias. Estos resultados
muestran un efecto consistente de Eps sobre espigazon,
independiente de vernalizacion, fotoperiodo y fecha de

siembra.
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EFECTIVIDAD DE LA SELECCION TEMPRANA
POR ALTA FERTILIDAD DE LA ESPIGA DE
TRIGO PAN

Martino DL', PE Abbate', AC Pontaroli**. 'Unidad Integrada Balcarce
(FCA, UNMdP-EEA Balcarce INTA); Ruta 226 Km 73,5 (7620) Balcarce,
Argentina, *CONICET.

e-mail: apontaroli@balcarce.inta.gov.ar

La selecciéon por alta fertilidad de espiga (FE) y la
obtencién rapida de lineas avanzadas con alta FE podrian
contribuir al mejoramiento del rendimiento y a la efi-
ciencia de los programas de mejoramiento genético. La
aplicacion del método de descendencia de una sola semi-
lla (DSS) podria contribuir al logro de este objetivo. Para
generar informacion sobre la efectividad de la seleccion
por alta FE en generaciones tempranas y el avance rapido
de generaciones mediante DSS sin seleccion se analizd, en
ensayos de campo, la FE de 143 plantas F, provenientes de
un cruzamiento entre variedades contrastantes para la FE
(Baguette 10 x Klein Chaji) y la FE de lineas F, derivadas
de las mismas a partir del método DSS sin seleccién. En
madurez fisioldgica se colectaron las espigas, y la FE se cal-
cul6 como el cociente entre el nimero de granos y el peso
seco de las espigas sin granos, de cada planta en el caso de
la F,,y de 15 espigas por linea en la generacion F, El valor
obtenido de heredabilidad en sentido amplio de la FE me-
diante la regresién progenie-progenitor fue 0,34 y el valor
de la heredabilidad realizada (i.e. la diferencia entre la me-
dia del grupo seleccionado y la de la poblacién en la F,,
expresada como valor relativo de la diferencia equivalente
en la F) estimado fue de 0,39. Estos resultados indican
que la FE es un caracter de moderada heredabilidad y que
la seleccién de plantas en generaciones tempranas por alta
FE y el avance ripido de generaciones mediante DSS sin
seleccion permite obtener rapidamente y en un espacio

reducido, lineas estabilizadas con alta FE.

CARACTERES ASOCIADOS CON LA
TOLERANCIA AL VUELCO EN TRIGO PAN EN
EL SUDESTE BONAERENSE

Mirabella NE', PE Abbate’, AC Pontaroli**. 'Unidad Integrada Balcarce
(FCA, UNMdP-EEA Balcarce INTA); Ruta 226 Km 73,5 (7620) Balcarce,
Argentina., *CONICET.

e-mail: nemirabella@gmail.com

Frecuentemente el logro de un alto rendimiento de
trigo pan se ve obstaculizado por el riesgo de vuelco. El
vuelco es la pérdida de la normal posicion vertical de los
tallos. Para que la tolerancia al vuelco pueda ser consid-
erada en el proceso de mejoramiento genético, seria de-
seable conocer qué caracteres de la planta se asocian al
mismo y puedan ser evaluados facilmente. La mayor parte
de la informacién disponible se ha generado con cultivares
extranjeros y en ambientes distintos a los del sudeste de
Bs. As. El objetivo de este trabajo fue determinar la aso-
ciacién entre el grado de tolerancia al vuelco y caracteres
propuestos en la bibliografia, en cultivares de trigo pan
evaluados a campo en el sudeste de Bs. As. Se evaluaron
16 cultivares en un ensayo comparativo de rendimiento
correspondiente a la Red de Evaluacién de Variedades de
Trigo conducida con alta tecnologia (RET-AT), de INTA
Balcarce en 2010/11. El grado de tolerancia al vuelco se
calculé como el promedio de los desvios del indice de
vuelco de cada cultivar en la RET-AT de cuatro ciclos
agricolas. Se evaluaron 9 variables presuntamente asociadas
al vuelco. Como resultado, se encontraron diferencias sig-
nificativas entre cultivares para las variables estudiadas. La
variable mas asociada con la tolerancia al vuelco resulto ser
la altura de la planta (R2= 0,50; GL= 14; P= 0,0023). Es-
tos resultados muestran que la altura sigue siendo el factor
mas importante en la tolerancia al vuelco atn en cultivares

modernos con genes de enanismo incorporados
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CARACTERIZACION FENOTIPICA Y
MOLECULAR DE HAPLOTIPOS DE Ppd-A1EN
TRIGO PAN

Lombardo LA, MM Nisi, GD Fissore, M Helguera. INTA Marcos Juarez.
e-mail: llombardo@mjuarez.inta.gov.ar

La respuesta a fotoperiodo juega un rol central en la
espigazén del trigo pan (Triticum aestivum L. 2n= 42 ge-
nomas AABBDD). Ppd-D1 ubicado en el cromosoma
2D, es el gen principal en el control de la respuesta foto-
periddica de trigo, no obstante el locus Ppd se encuentra
presente también en los cromosomas 2A y 2B. En este
trabajo se desarrollé6 un marcador molecular tipo CAP de
Ppd-A1 (copia del genoma A). Con la finalidad de evaluar
el efecto de haplotipos de este gen en una poblacion bi-
parental de 85 RILs F8 provenientes de la cruza BioINTA
2001 (BO1)/Baguette 11 (B11), se realiz6 un ensayo con
3 fechas de siembra (fotoperiodos promedios de 11,82,
12,50 y 13,02 horas luz, respectivamente) considerando
tres repeticiones por fecha y se determiné la variable dias
a espigazén desde emergencia por RIL. Para desarrollar el
marcador CAP haplotipo-especifico con el que se carac-
terizé la poblacion se secuencié parcialmente Ppd-A1 de
BO1 y B11 identificindose 7 SNPs de los cuales uno gen-
era un polimorfismo de restriccién. EEANOVA mostré un
efecto altamente significativo de Ppd-A1 sobre floracién
independiente de la fecha de siembra. Las plantas porta-
doras del haplotipo BO1 espigaron 2,5 dias mis tarde que
las portadoras del haplotipo B11 (90,32 vs. 87,82 dias). Al
particionar el analisis por fecha de siembra se observa un
decaimiento en el efecto de Ppd-A1 sobre la variable (p=
0,02, p= 0,07 y p= 0,189) correlacionado con el incre-
mento en fotoperiodo. Por tltimo se caracterizé un set de

24 variedades de trigo pan de las cuales 10 presentaron el
haplotipo B11 (58 %) y 14 BO1 (42 %).

MASAS METABOLICAS EN EXUDADOS
FLOEMATICOS DE TRIGOS PANES
ARGENTINOS CULTIVADOS BAJO DOS
SUMINISTROS DE NITROGENO

Basile SML, MM Burrell, JA Cardozo, C Steels, F Kallenberg, JA
Tognetti, H Dalla Valle, JW Rogers. Laboratorio de Biologia Funcional
y Biotecnologia (CIC-BIOLAB AZUL) CIISAS, Facultad de Agronomia,
Universidad Nacional del Centro de la provincia de Buenos Aires.
e-mail: marisol_basile@yahoo.com.ar

El anilisis de los metabolitos presentes en los exuda-
dos floematicos es un indicador valido de los compues-
tos que estaran en los futuros granos y del efecto de la
fertilizacién nitrogenada. Se realizd entonces, un ensayo
con un DBCA donde el tratamiento de nitrégeno (IN)
fue la parcela principal y el cultivar (cv) la subparcela. Los
exudados de 8 cv argentinos de trigo pan contrastantes en
calidad panadera, se analizaron por ionizacién por electro-
spray (ESI) y espectrometria de masa por tiempo de vuelo
(TOF-MS). El anilisis de componentes principales (ACP)
de las intensidades de las sefiales de las masas en CP1 wvs.
CP2 explicé el 56,5 % de la variacién. Los cv fueron par-
cialmente discriminados por estos analisis, y ciertas ma-
sas fueron identificadas como altamente influyentes en las
disgregaciones. Algunas masas mostraron diferencias entre
cv pertenecientes a diferentes grupos de calidad. Se iden-
tificaron diferencias por ACP entre los tratamientos de N,
aunque menos marcadas que las encontradas entre cv. Ain
asi, algunas masas mostraron notables diferencias en los va-
lores obtenidos en el tratamiento con N en comparacién
con el testigo, lo que podria ser importante para explicar
los efectos de la aplicacién de N sobre ciertas caracter-
isticas. Tres masas fueron significativas para la interaccion
cultivar-tratamiento y mostraron cambios en el ranking de
cv con respecto al tratamiento de N. Se determinaron los
grupos a los que se asignan estas masas; resta identificar los
metabolitos involucrados entre los candidatos putativos y

si las relaciones observadas son causales.
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ESTUDIO DE LA HEREDABILIDAD DEL
CONTENIDO DE CLOROFILA EN PLANTAS DE
TRIGO SOMETIDAS A ESTRES BIOTICO

Tacaliti MS" E Tocho* VL Saldtia AM Castro*. 'Genética, Fac. de Cs.
Agrarias, UNLP, *INFIVE CCT La Plata CONICET.
e-mail: msilviatacaliti@yahoo.com.ar

El trigo (Triticum aestivum L) estd expuesto a multiples
factores causantes de estrés bidtico y que generan signifi-
cativas pérdidas en su produccién mundial. En el cromo-
soma 6A de trigo se ha identificado un elevado ntimero
de QTLs y genes relacionados con la tolerancia al estrés
que harian disminuir esas pérdidas productivas. Uno de
los parametros en los que se basa la seleccion de mate-
riales tolerantes es la persistencia de la clorofila. Por eso
resulta de interés conocer la heredabilidad del contenido
de clorofila en plantas sometidas a estrés. Se trabaj6é en
una poblacién de trigo constituida por plantas progenito-
ras (madre y padre), las F1 y las F2. En la generacién F2
se seleccioné un 10 % de plantas superiores por presentar
mayor tasa de crecimiento en estado de coleoptilo al ser
asperjadas con etileno. En segunda hoja expandida fueron
infestadas con pulgdn ruso (Diuraphis noxia), mostrando un
nivel alto de tolerancia. El contenido de clorofila (CC) se
determiné en ese estado mediante un método no destruc-
tivo. La heredabilidad en sentido amplio del CC fue de
0,73, valor elevado que permitiria concluir que las plan-
tas que seleccionadas fueron las que lograron inducir sus
genes de resistencia con mayor eficacia. Estos resultados
son de importancia con vistas a la mejora de la tolerancia

al estrés en trigo.

EFECTOS DEL GEN GPC-B1EN DIFERENTES
AMBIENTES Y SU EXPRESION DURANTE LA
SENESCENCIA EN TRIGO PAN

Tabbita F', M Kade?, SM Lewis', A] Barneix?. Instituto de Recursos
Biolégicos, CIRN, INTA, (1686) Hurlingham, Buenos Aires, Argentina,
“Instituto de Suelos, CIRN, INTA, (1686) Hurlingham, Buenos Aires,
Argentina.

e-mail: slewis@cnia.inta.gov.ar

La concentracién de proteinas en el grano (CPG) es
uno de los caracteres que determinan el valor econémico
y nutricional de los cultivos destinados a panificacion. El
gen Gpe-B1 para alta CPG, localizado en el cromosoma 6B
proveniente de Triticum turgidum var. dicoccoides, pertenece a
una familia de factores de transcripcién denominada NAC
involucrados en procesos de desarrollo y senescencia. El
trigo pan incluye otros NAC en los cromosomas 2D, 6A,
6D y 2B. Gpc-B1 tue introducido en dos fondos genéticos
(BioINTA 3000 y ProINTA Granar) con el objetivo de
cuantificar su efecto sobre la CPG y el rendimiento en dis-
tintos ambientes con y sin fertilizacién. Asimismo, se cu-
antifico su expresion (perfiles transcripcionales) durante la
senescencia mediante Real Time qPCR. La incorporacion
de Gpe-B1 produjo un incremento de la CPG en todos los
tratamientos. No hubo interaccién entre la presencia del
gen y la fertilizacidn; si se observaron interacciones en-
tre Gpe-B1 y el ambiente. El rendimiento no fue afectado
por la incorporacién del gen. Los perfiles transcripciona-
les mostraron diferencias de expresiéon de los genes NAC
entre las lineas BioINTA 3000 y ProINTA Granar (ambas
con Gpe-B1),y entre las lineas sin el gen (lineas controles).
Dentro de las lineas con fondo BioINTA 3000 (con vy sin
Gpc-B1) no hubo una marcada diferencia en la expresion
de los genes NAC, mientras que en aquellas con fondo
ProINTA Granar la expresion de los mismos fue signifi-
cativa. La incorporaciéon de Gpe-B1 en los trigos argenti-
nos permitird una mejora de la calidad sin detrimento del

rendimiento.
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CARACTERIZACION DE LINEAS DE TRIGO QUE
EXPRESAN EL TRANSGEN SARK:IPT BAJO
ESTRES HIiDRICO

Beznec A'#, P Faccio', C Décima Oneto’, I Baroli*?, G Soto?, E Bossio’, E
Blumwald*, B Llorente®, A Diaz Paleo'. 'Instituto de Genética “Ewald A.
Favret”, CICVyA, INTA, *CONICET, *Departamento de Ciencias Bésicas,
Universidad Nacional de Lujan, *Department Plant Sciences, University
of California.

e-mail: ebossio@cnia.inta.gov.ar

Ha sido demostrado en tabaco y arroz que la sobre-ex-
presion inducida del gen isopenteniltransferasa (IPT), que
codifica la enzima limitante de la biosintesis citocininas,
bajo el control transcripcional del promotor del gen SARK
(Senescence Associated Receptor Kinase) de poroto retarda la
senescencia y aumenta la tolerancia al déficit hidrico. Con
el objetivo de generar plantas de trigo (Triticum aestivum
L.) tolerantes a la sequia se introdujo el cassette SARK: ipt
en la variedad ProINTA Federal (PIF) mediante biolistica.
Se determiné por PCR y por Southern Blot la presencia
del transgén SARK: ipt en las plantas regeneradas y en las
progenies derivadas. Mediante auto-fecundacién se obtu-
vieron seis lineas homocigotas independientes, las cuales
fueron sometidas a déficit hidrico durante 24 dias, en el
intervalo que abarca desde los dias previos a la aparicion
de hoja bandera hasta antesis inclusive. Se realizaron cinco
muestreos a lo largo del tiempo en las lineas transgéni-
cas con y sin déficit hidrico para caracterizar la expresiéon
del transgén mediante RT-qPCR. Se relacion¢ la presen-
cia del transcripto con parimetros fisioldgicos y de ren-
dimiento. Se obtuvo que el indice de cosecha fue afectado
severamente (45 %) en las plantas WT con riego limitado;
mientras que en una de las lineas transgénicas la reduccion
fue minima (16 %). El mayor rendimiento se deberia al in-
cremento en el peso de los granos individuales, indicando
los efectos positivos de IPT en el fortalecimiento de la

espiga como destino de asimilados.

EVALUACION DE PLANTAS DE TRIGO CON
EXPRESION DEL TRANSGEN SN-1FRENTE A
Fusarium graminearum

Teves P', A Beznec'?, R Comerio®, C Vazquez-Roveret, E Bossio?, P
Faccio', A Diaz Paleo'. 'IGEAF, CICVyA, INTA, Castelar, 1712, Buenos
Aires, Argentina, *CONICET, Argentina, *IMyZA, CICVyA, INTA,
Castelar, 1712, Buenos Aires, Argentina, *Instituto Biotecnologia,
CICVyA, INTA, Castelar, 1712, Buenos Aires, Argentina.

e-mail: pfaccio@cnia.inta.gov.ar

Una de las estrategias actualmente en estudio para au-
mentar la resistencia de las plantas frente al ataque de hon-
gos fitopatogenos es la expresion constitutiva de péptidos
antimicrobianos. En estudios previos se obtuvieron sobre
el fondo genético de la variedad ProINTA Federal (PIF)
las lineas transgénicas sn178 y sn389, con expresion con-
stitutiva del transgén sn-1 que codifica para el péptido an-
timicrobiano snakin-1 proveniente de Solanum chacoense.
Al desafiar estas lineas en ensayos in vitro, con el hongo
Blumeria graminis f. sp. tritici, se observoé un aumento en la
tolerancia a la infeccidn. Entre las enfermedades fingicas
mas perjudiciales para el cultivo de trigo, se encuentra la
“fusariosis”, causada por Fusarium graminearum, que col-
oniza los tejidos florales pudiendo causar aborto floral y
disminucién del desarrollo de los granos, entre otros per-
juicios. En el presente trabajo, plantas de las lineas transgé-
nicas de trigo sn178 y sn389, con expresion del transcripto
de sn-1 en hoja y espiga verificada por RT-PCR, fueron
desafiadas con E graminearum. Se inocularon las espiguillas
centrales de espigas en antesis y se incubaron en condicio-
nes de alta humedad relativa para promover la infeccion.
El grado de desarrollo de la enfermedad se evalud a los
20 dias post-infeccion, en plantas transgénicas y controles
PIE Oasis y Sumai. Se observaron diferencias significativas
entre PIF y sn178, que indicarian un aumento en la toler-

ancia a fusariosis debida a la expresion del transgén sn-1.

Journal of Basic & Applied Genetics | 2013 | Volumen 24 | Issue 1| Supp.



182 COMUNICACIONES LIBRES | GMV. GENETICA Y MEJORAMIENTO VEGETAL

GMV 15

GMV 16

TEST DE ALELISMO ENTRE GENOTIPOS
INDUCTORES DE MUTACIONES DE HERENCIA
MATERNA EN CEBADA

Petterson ME, VE Brizuela, AM Landau, MG Pacheco, A Martinez, AR
Prina. Instituto de Genética “Ewald A. Favret”, CICVyA INTA Castelar.
pcia. de Buenos Aires.

e-mail: aprina@cnia.inta.gov.ar

Los genotipos inestables se han postulado como her-
ramientas Utiles para ampliar la variabilidad genética, sobre
todo la que se presenta en genes altamente conservados
como los residentes en los plastidos. Este es el caso del
genotipo mutador de cloroplastos de la cebada, que se ha
descrito como regulado por un gen nuclear (Cpm/cpm),
que en estado homocigota recesivo induce una gran di-
versidad de fenotipos mutantes de herencia materna y una
gran variedad de polimorfismos en el ADN de los plasti-
dos. En la coleccién de mutantes de genética inestable del
IGEAF (Instituto de Genética “Ewald A. Favret”) existe
otra familia de similares caracteristicas fenotipicas al mu-
tador mencionado. En este trabajo se busca realizar una
prueba de alelismo entre ambos. Para ello y teniendo en
cuenta que en cebada la herencia de los plastidos es 100
% materna, se requiere en primera instancia desactivar la
actividad mutadora mediante retrocruzas de las plantas de
ambas familias, utilizindolas como padre, con plantas nor-
males (genotipo no mutador). Se obtienen asi plantas het-
erocigotas portadoras de plastidos normales que luego se
cruzan entre si y se autofecundan para realizar el estudio
de los efectos mutadores (frecuencia de mutantes clorofili-
cas, quiméricas y/o s6lidas) en las poblaciones segregantes.
Se presentan los resultados de estos anilisis que indican
que la inestabilidad genética observada en ambas familias
se origina en alelos mutantes que corresponden al mismo
gen nuclear, cuya funcién, que se estd intentando diluci-
dar, estaria relacionada con la reparaciéon del ADN de los

plastidos.

DIVERSIDAD GENETICA DE GENOTIPOS
DE ARROZ PARA VIGOR GERMINATIVO Y
POLIMORFISMOS DE ADN ASOCIADOS

Meichtry MB, ML Bonell, AB Livore. INTA-EEA Concepcion del
Uruguay.
e-mail: belenmeichtry@gmail.com

El vigor germinativo (VG) es un caracter importante
en el desarrollo de variedades de arroz (Oryza sativa L.)
con alto potencial de rendimiento. Estd determinado por
la capacidad del embrién, dentro de la semilla, para reanu-
dar su actividad metabdlica de manera coordinada y se-
cuencial. Es controlado genéticamente e influenciado por
la temperatura. Alto VG a bajas temperaturas, determina
una alta tasa de crecimiento de la plantula, permitiéndoles
un rapido y homogéneo crecimiento a campo. Mediante
diferentes técnicas se han identificado regiones gendémi-
cas y/o genes candidatos asociados al caracter. Se carac-
terizaron fenotipicamente 23 genotipos pertenecientes a
las subespecies O. sativa sp. indica y O. sativa sp. japonica
por su VG a baja temperatura (16° C) utilizando 4 indi-
ces que evaltan las semillas germinadas a los 4, 7 y 14
dias. Los genotipos fueron clasificados en bajo, intermedio
y alto VG, teniendo como referencia testigos, utilizando
ANOVA vy Test de Comparacion de medias DGC. Se car-
acterizaron molecularmente utilizando microsatélites y
marcadores de polimorfismo de nucleétido simple (SNP)
en el gen candidato Acetil-CoA carboxilasa. Los geno-
tipos Puitd INTA CL, IRGA 417, El Paso 144, Camba
pertenecientes a la subespecie indica,y L201 perteneciente
a la subespecie japonica tropical mostraron elevado VG. Las
relaciones genéticas entre los 23 genotipos representadas
en un dendograma, mostraron que los polimorfismos de
ADN empleados fueron ttiles para discriminar entre sub-
especies indica y japénica, pero no por sus diferencias en

vigor germinativo
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GMV 18

COMPORTAMIENTO A SALINIDAD
DE ARROCES DE CALIDAD ESPECIAL
PROVENIENTES DE VARIACION SOMACLONAL

Rachoski M, A Gazquez', A Rodriguez', R Bezus®, A Vidal?, S Maiale’.
'UB1 IIB-INTECH, *Programa Arroz UNLP.

e-mail: monicamra@hotmail.com

El arroz es uno de los cereales de mayor importancia
econémica debido a que provee alimento a mas de la mi-
tad de la poblacién mundial. Uno de las limitantes a la pro-
duccidn es el estrés salino afectando el balance hidrico, la
fotosintesis y la productividad de la planta. En este trabajo
se generd variacion somaclonal en dos cultivares de arroz
de calidad especial, Yerua y La Candelaria, con el objetivo
de mejorar su comportamiento a estrés salino. Se evalto el
comportamiento por medio del anilisis OJIP, el contenido
de MDA vy la temperatura foliar mediante fotografias tér-
micas en relacién a sus parentales y una linea tolerante de
referencia. Se observé un aumento de los niveles de MDA
en las plantas salinizadas a partir del quinto dia post-salini-
zacibén con mayor contenido enYerua. Al analizar las foto-
grafias térmicas, se observé un aumento de la temperatura
foliar con el tratamiento salino en ambos cultivares a 1 dia
y 5 dias, mientras que a los de 10 dias de tratamiento solo
hay cambios significativos en el cultivar La Candelaria. Al
representa la evolucion de la temperatura foliar a través del
tiempo, puede observarse un comportamiento diferencial
entre los cultivares. Se observa que los parimetros de Fv/
Fm y Plabs comienzan a presentar disminucién a partir
del dia 5 post-salinizacién aunque solo el Plabs presenta
diferencias significativas en el dia 10 para ambos cultivares.
Se concluye que el método de variacidén somaclonal es
adecuado para el mejoramiento de cultivares de calidades

especiales.

SELECCION GENETICA DE LINEAS MEJORADAS
DE ALPISTE (Phalaris canariensis L.)

Cogliatti M, L Cortizo, W] Rogers. Facultad de Agronomia, UNCPBA,
(CIISAS, CIC-BIOLAB AZUL, CONICET-INBIOTEC), Av. Rep. Italia
780, (7300) Azul, provincia de Buenos Aires.

e-mail: cmax@faa.unicen.edu.ar

El alpiste es una graminea anual que se cultiva para la
produccién de granos. Si bien la Argentina tiene una larga
tradicidn en su cultivo, es poco lo que se ha invertido en
el mejoramiento genético y por lo tanto lo que se siem-
bra comercialmente son poblaciones que exhiben agudas
deficiencias agronémicas. A fin de identificar genotipos
promisorios para ser registradas como cultivares comercia-
les en el pais, en 2009 se seleccionaron 18 lineas experi-
mentales, caracterizadas por poseer un peso de mil granos
(PMG) mayor o igual a 8 g. Las lineas fueron derivadas
de una poblacién originaria de Marruecos, cedida por el
USDA (accesion PI 284184), la cual habia sido evaluada
agron6micamente en 2004, 2005 y 2006, evidenciando
una adecuada adaptacion a las condiciones agroecoldgicas
de la regién Centro de la pcia. de Bs. As. y exhibiendo un
alto rendimiento, asociados a un elevado PMG. En 2010
se realizé la multiplicacion de las semillas, y en 2011 y
2012 se realizaron las evaluaciones agronémicas en ensayos
a campo, en los cuales se incluyeron tres cultivares de refer-
encia: el cv glabro canadiense CDC-Maria, el c¢v holandés
Cantate y el cv estadounidense Aldén. Los ANOVA indi-
viduales para los dos ensayos no mostraron diferencias sig-
nificativas para el rendimiento, aunque el analisis conjunto
si evidencid diferencias. Respecto al PMG vy la altura de
las plantas, se obtuvieron diferencias en ambos ensayos, asi
como en el analisis conjunto. Como resultado, fue posible
identificar dos lineas promisorias, S4202 y S4203, caracter-

izadas por un alto PMG, buen rendimiento y baja estatura.
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GMV 19

GMV 20

HEREDABILIDAD DE CARACTERES
ASOCIADOS A LA PRODUCCION DE MATERIA
SECA DE AGROPIRO ALARGADO

Pistorale S**, A Andrés**, M Maciel**, M Acuiia*’. 'Departamento
de Ciencias Basicas, Universidad Nacional de Lujan, *Universidad
Nacional del Noroeste de la provincia de Buenos Aires, *Estacién
Experimental Agropecuaria, INTA, Pergamino, *Becaria CONICET.
e-mail: susanapistorale@unnoba.edu.ar

Entre las gramineas perennes mas cultivadas en suelos
con limitaciones en Argentina se destaca agropiro alargado
(Thinopyrum ponticum (Podp.) Barkworth et Dewey). Ex-
isten mas de 500.000 has de pasturas en la Pampa Deprim-
ida Bonaerense que lo tienen como tnico o principal com-
ponente por su gran potencial como cultivo forrajero. En
todo plan de mejoramiento genético es necesario el cono-
cimiento de la variacién genética heredable del material
en estudio. Para los caracteres métricos, la heredabilidad es
una de sus propiedades mas importantes y la precision en
su estimacion depende de una adecuada estimacion de los
componentes de varianza asociados. El objetivo del pre-
sente trabajo fue determinar la heredabilidad en sentido
estricto (h?) de caracteres morfoldgicos relacionados con
la producciéon de materia seca y seleccionar las mejores
familias de medio hermanos (FMH) para ser incorporadas
al programa de mejoramiento de la especie. Se evaluaron
15 FMH (45 individuos/FMH) y un cultivar comercial en
un DBCA con tres repeticiones en condiciéon de planta
aislada. Los caracteres evaluados por planta fueron: nimero
de macollos, altura y didmetro de la mata, peso seco y re-
brote. Se realizd ANOVA a través del paquete estadistico
SAS v9.1 y se estimaron los componentes de variancia a
través de la esperanza de los cuadrados medios, mientras
que la h? se obtuvo a través de la media familiar para cada
caracter. Los valores de h? variaron de 0,00 a 0,58 indi-
cando la posibilidad de seleccion de caracteres con mayor
h? y de interés como ntmero de macollos (h*= 0,41) y
peso seco (h*= 0,32).

EFECTO DE LA SALINIDAD EN EL
CRECIMIENTO INICIAL DE FAMILIAS
DE MEDIOS HERMANOS DE AGROPIRO
ALARGADO

Maciel M', A Andrés?, K Grunberg®. 'CONICET-UNNOBA, *UI INTA
Pergamino-UNNOBA, *IFRGV-CIAP INTA Cordoba.

e-mail: mmaciel@pergamino.inta.gov.ar

Agropiro alargado (Thinopyrum ponticum (Podp.) Bark-
worth et Dewey) es una especie forrajera de gran adap-
tacidn a suelos afectados por salinidad en la Depresion del
Salado, Argentina. La salinidad afecta el crecimiento de las
plantas, en particular durante el estadio de implantacion
del cultivo. El objetivo del estudio fue evaluar el efecto
de la salinidad en 12 familias de medios hermanos (FMH)
creciendo en condiciones de salinidad en hidroponia. Se
aplicaron 3 tratamientos (TRAT) de CINa: C= 0mM;
S1=150mM, S2= 300mM, en un DBCA con 3 repeticio-
nes. A los 59 dds se evaluaron 5 caracteres de crecimiento
inicial: altura (ALT) (cm), nimero de macollos (NM), peso
fresco aéreo (PFA) (g) y radicular (PFR) (g) y peso fresco
total (PFT) (g). Se aplicd ANOVA a 2 criterios de clasifi-
cacién mediante SAS v9.1. Se estimaron los componentes
de variancia y la h2 en base a la media familiar para cada
caracter y cada tratamiento. Los resultados indicaron dife-
rencias significativas (p<0,05). Se evidencié una impor-
tante reduccion del crecimiento a medida que aumentd
la concentracién salina. Los valores de h2 variaron segun
el caracter considerado y fueron similares en los distintos
TRAT para todos los caracteres (ALT: C= 0,44, S1= 0,44,
S2= 0,40; NM: C= 0,21, S1= 0,35, S2= 0,26; PFA: C=
0,26, S1= 0,27, S2= 0,00; PFR: C= 0,00, S1= 0,11, S2=
0,00; PFT: C= 0,21, S1= 0,25, S2= 0,00) indicando la
existencia de un importante componente genético aditivo

para utilizar en seleccion.

Journal of Basic & Applied Genetics | 2013 | Volumen 24 | Issue 1| Supp.



COMUNICACIONES LIBRES | GMV. GENETICA Y MEJORAMIENTO VEGETAL 185
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GMV 22

CARACTERIZACION INICIAL DE POBLACIONES
NATURALIZADAS DE Festuca arundinacea
SCHREB.

Vega ], H di Santo, E Castillo, A Ferreira, E Grassi, V Ferreira. Genética,
Facultad de Agronomia y Veterinaria, UN de Rio Cuarto.
e-mail: hdisanto@ayv.unrc.edu.ar

Festuca alta es una especie perenne, de crecimiento
otono-invierno-primaveral, de aceptable producciéon de
forraje en suelos con limitaciones edaficas y tolerante a
sequia. El objetivo fue caracterizar la situacidén inicial post-
ransplante de poblaciones naturalizadas en la zona central
subhtimeda-semiarida de Argentina a través de caracteristi-
cas morfofisiologicas. Para ello, se utilizaron 11 poblaciones
recolectadas en el Centro Sur de Coérdoba y Este de San
Luis y tres testigos (T1-T3). El ensayo se realiz6 en mac-
etas con diseno completamente aleatorizado y 32 plantas
de cada poblacion (unidades experimentales). Los carac-
teres observados fueron: aspecto fenotipico, biomasa aérea
otonal, N° de panojas y produccién de semilla. Los valores
obtenidos se analizaron mediante ANAVA, prueba DGC
para diferenciacion de medias y analisis de conglomerados.
Los valores medios fueron: biomasa/planta= 2,99+1,44 ¢;
panojas/planta= 718%4,54 y semilla/planta= 0,87£0,75
g. Se encontraron diferencias altamente significativas para
los cuatro caracteres. Los testigos T1 y T2 fueron los de
mayor biomasa, la poblacién 3018DP superd significativa-
mente a las restantes y todos los materiales superaron al T3.
Siete poblaciones presentaron mayor niimero de panojas y
produccién de semilla que los testigos. El analisis de con-
glomerados (correlacién cofenética= 0,923) diferencid los
materiales en cuatro grupos. Dos estuvieron conformados
por testigos T1+T2 y T3, mientras que las poblaciones se
dividieron en otros dos grupos, coincidentes con alto y

bajo niimero de panojas y produccién de semilla.

SELECCION DE LINEAS AVANZADAS DE
TRITICALE FORRAJERO

di Santo H, G Carena, E Grassi, A Ferreira, E Castillo, V Ferreira.
Genética, Facultad de Agronomia y Veterinaria, UN de Rio Cuarto.
e-mail: hdisanto@ayv.unrc.edu.ar

El Triticale es un hibrido interespecifico que se emplea
en la Argentina como recurso forrajero invernal para la
produccién de pasto y grano. Con el objetivo de seleccio-
nar materiales aptos para uso forrajero, en la UN de Rio
Cuarto se realizaron ensayos comparativos de lineas avan-
zadas de triticale durante 2010, 2011 y 2012. Se probaron
47 lineas propias e introducidas por cooperacién con el
CIMMYT, mediante Diseio Aumentado con 5 testigos
para ajustar los valores en cada bloque. La parcela experi-
mental consistié en 7 surcos de 5 m a 0,20 m entre lineas.
Los caracteres evaluados fueron: cantidad de materia seca
(MS) en tres cortes (1C, 2C y 3C), MS acumulada en los
tres cortes (S3C), MS acumulada hasta hoja bandera (HB)
y peso de grano (PG). Con los valores ajustados obtenidos
se confecciond un indice de posicién para cada caracter
y se analizaron mediante anilisis de componentes prin-
cipales. Los valores medios obtenidos fueron de 277,2 *
98,3 g/m2, para 1C, 182,3 = 39,9 g/m?2 para 2C, 170,6 *
48,9 g/m2 para 3C, 6301 + 120,0 g/m2 para S3C, 810,2
t+ 413,7 g/m2 para HB y 206,6 £ 120,4 g/m2 para PG.
El analisis de componentes principales presenté una cor-
relacién cofenética de 0,802.Todos los caracteres excepto
HB se asociaron positivamente con el componente prin-
cipal 1. Los ensayos permitieron seleccionar 19 lineas su-
periores: 3 provenientes de cruzas propias y las restantes
de origen CIMMYT. Las lineas elegidas se incluiran en
ensayos comparativos de rendimiento con el fin de validar
su comportamiento productivo y estabilidad en diferentes

ambientes.
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SELECCION DE LINEAS AVANZADAS PARA
PASTO Y GRANO DE TRITICALE Y TRICEPIRO

Castillo E, N Adamo, E Grassi, H di Santo, A Ferreira, V Ferreira.
Genética, Facultad de Agronomiay Veterinaria, UN de Rio Cuarto.
e-mail: ecastillo@ayv.unrc.edu.ar

Triticales y tricepiros son cultivos sintéticos que diver-
sifican la oferta de forraje fresco o diferido y grano de
buena calidad. El objetivo fue evaluar la aptitud forrajera
de 50 materiales: 3 reselecciones del tricepiro Don René-
INTA y 46 lineas de triticale (11 obtenidas a partir de
cruzas propias y 36 introducidas del CIMMYT). Se utiliz6
un Disefio Aumentado (16 lineas y 5 testigos por bloque:
4 triticales forrajeros y el tricepiro Don René), durante
2010, 2011 y 2012. Se determind: produccién de materia
seca en 3 cortes, en la suma de los cortes y acumulada
hasta hoja bandera, y produccién de grano. Se aplicaron
analisis de varianza y de componentes principales. Los va-
lores de las lineas se ordenaron de mayor a menor para
cada caracter definiendo como base 100 al promedio de
cada una. Los valores de los seis caracteres se promediaron
para definir las lineas selectas. La acumulacién media de
forraje seco a hoja bandera fue de 802,7 £ 51,2 g/m?2
(RV: 198,9- 2.224,3 ¢/m?2) y el rendimiento en grano
promedio resultd de 204,9 + 58,7 g¢/m2 (RV: 4,8- 483,3
g/m?2). Se seleccionaron once lineas como las mas promi-
sorias (un tricepiro y diez triticales). Dos triticales de los
obtenidos en la UNRC obtuvieron la mayor materia seca
acumulada junto con los testigos Yagan y Tizné, mientras
que seis lineas de triticale (cinco del CIMMYT y uno de
la UNRC) se destacaron como graniferas acompaiadas
por los testigos Don René-INTA y Eronga-CIMMyT. Las
once lineas selectas se incluirin en ensayos comparativos
para validar el comportamiento productivo y la estabilidad

en diferentes ambientes.

CARACTERIZACION MORFOFISIOLOGICA
DE ESPECIES DEL GENERO Thinopyrum Y
POBLACIONES DE Festuca arundinacea

Del Cantare F, H di Santo, A Ferreira, E Castillo, E Grassi, V Ferreira.
Genética, Facultad de Agronomia y Veterinaria, UN de Rio Cuarto.
e-mail: egrassi@ayv.unrc.edu.ar

La region centro-sur de Cordoba se caracteriza por es-
casas precipitaciones y temperaturas rigurosas durante el
inverno que dificultan la implantacién y vida ttil de cul-
tivos forrajeros. El objetivo del presente trabajo fue carac-
terizar a 6 especies del género Thinopyrum y 3 poblacio-
nes de Festuca arundinacea. La evaluacién se realizd en la
UN Rio Cuarto, utilizando 20 individuos por material. Se
evaluaron 7 caracteres morfofisiologicos, dos de produc-
cién de biomasa y 5 reproductivos. Los datos obtenidos
se analizaron mediante ANAVA, prueba de Duncan para
diferencia de medias y analisis de conglomerados utili-
zando el programa estadistico InfoStat. Los valores medios
para los caracteres productivos fueron: 10,62 g de bioma-
sa/planta (RV= 1,35-18,37 g) y 0,41 g de semilla/planta
(RV= 0-114 g). Se encontraron diferencias estadistica-
mente significativas entre los materiales para la mayoria
de los caracteres. Las poblaciones de festuca presentaron
similitudes entre ellas, con buen comportamiento frente
a caracteres como vigor, biomasa, produccion de semilla e
indice de cosecha. Por su parte, dentro del género Thino-
pyrum se destacod T elongatum con elevada produccién de
materia seca por planta y alto vigor, mientras que T. pon-
ticum (poblacién “Tur”) tuvo nula produccidn de semilla
y escaso vigor y junta a T bessarabicum presentaron escasa
produccidn de materia seca. El analisis de conglomerados
(correlacion cofenética= 0,928) diferencié claramente las
especies y poblaciones. T elongatum y las festucas resultaron

las mas apropiadas para incluir en un programa de mejora.

Journal of Basic & Applied Genetics | 2013 | Volumen 24 | Issue 1| Supp.



COMUNICACIONES LIBRES | GMV. GENETICA Y MEJORAMIENTO VEGETAL 187

GMV 25

GMV 26

CARACTERIZACION DE GERMOPLASMA DE
Melilotus albus DESR EN CARACTERES DE
PRODUCCION DE SEMILLA

Varea I', A Affinito’, L Elustondo*, BS Rosso? A Andrés"?. 'Escuela de
Ciencias Agrarias Naturales y Ambientales, UNNOBA, *EEA-INTA
Pergamino.

e-mail: ivanavarea@unnoba.edu.ar

Melilotus albus Desr es una leguminosa forrajera que se
adapta a diversas regiones agroecoldgicas de la Argentina y
esta naturalizada desde Santa Cruz hasta Misiones. El obje-
tivo fue estudiar la variabilidad en caracteres de produccion
de semilla de 14 poblaciones del Banco de Germoplasma
del INTA Pergamino, provenientes de Buenos Aires, En-
tre Rios, Cérdoba, La Pampa, Rio Negro y Santiago del
Estero. Cada poblacidn, de 45 genotipos, fue evaluada en
planta aislada utilizando un DBCA con 3 repeticiones. Se
registr6 altura de planta a la cosecha (APC) (cm), peso
seco de ramas y tallos (PSRT) (g), peso total de semi-
llas (PTS) (g) y peso de mil semillas (PM) (g). Los datos
fueron analizados por SAS. Se estimaron las correlaciones
fenotipicas y el grado de determinacion genética (GDG).
Los resultados indicaron diferencias altamente significati-
vas (p<0,001) entre las poblaciones. Se obtuvieron valores
de GDG intermedios (APC= 0,44; PSRT= 0,37; PTS=
0,36; PM= 0,45). Las correlaciones entre caracteres fueron
altamente significativas y positivas entre APC y PSRT (r=
0,64; p<0,001), entre APC y PTS (r= 0,48; p<0,001), en-
tre PSRT y PTS (r= 0,74; p<0,001). Los resultados ob-
tenidos indican una amplia variacién entre y dentro de
poblaciones para los caracteres de produccion de semi-
llas, debiéndose realizar evaluaciones mas detalladas para
su posterior incorporaciéon en programas de seleccion y

mejoramiento de la especie.

VARIABILIDAD GENETICA EN LA PRODUCCION
INVERNAL DE FORRAJE Y CAPACIDAD DE
REBROTE EN Melilotus albus

Zabala JM, L Musso, JA Giavedoni. Fac. de Cs. Agrarias (UNL).
e-mail: jmzabala@fca.unl.edu.ar

Melilotus albus es una especie forrajera anual de ciclo
otofio-inverno-primaveral y tolerante a salinidad. El obje-
tivo de este trabajo fue evaluar la heredabilidad de carac-
teres agronémicos y determinar la asociacién entre ellos.
Se evaluaron en Esperanza (Santa Fe) 15 plantas de 24
familias de medios hermanos generadas a partir de una po-
blacién de floracién tardia en un DCA. Se evalud el cre-
cimiento invernal a través de las variables altura de planta
(AP), nimero (NH) y peso de hojas (PVH), tallo (PVTA)
y total (PVTO), evaluadas en un corte a fines de agosto.
Luego se evalud el rebrote a través del nimero (NRB)
y longitud de ramificaciones basales (LRB) a los 30 dias
del corte. Las heredabilidades encontradas fueron en or-
den de magnitud: AP (0,48), PVTA (0,35), NH (0,31),
PVTO (0,28), LRB (0,25), PVH (0,23) y NRB (0,15).
Las correlaciones genéticas fueron altas y positivas entre
caracteres relacionados con el crecimiento invernal (PVH,
PVTA y PVTO) y las variables NH y AP y negativa en-
tre las variables relacionadas al crecimiento invernal y el
NRB. Se realizé la evaluacidon agrondémica por dos afios
en un ambiente salino y no salino de una seleccidon de
las 8 familias con mayor produccidén invernal y la origi-
nal. Esto confirmé los resultados encontrados en el ensayo
inicial y permitié disefiar la consecucién del programa de
mejoramiento. Los resultados indican la factibilidad de la
selecciéon para una mayor produccién invernal. A futuro
se estudiara el origen de la correlacion genética negativa

entre produccién invernal y capacidad de rebrote.
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GMV 28

CARACTERIZACION DE GERMOPLASMA DE
Melilotus albus DESR. EN CARACTERES DE
PRODUCCION DE FORRAJE

Cattoni MI", BS Rosso’, MD Beliera*, A Andrés'. 'Estaciéon Experimental
Agropecuaria, INTA, Pergamino, *Becaria UNNOBA.

e-mail: mcattoni@pergamino.inta.gov.ar

Melilotus albus Desr es una leguminosa forrajera que se

adapta a diversas regiones agroecoldgicas de la Argentina.

El objetivo del estudio consistié en estimar la variabili-
dad presente en 11 poblaciones provenientes del Banco de
Germoplasma del INTA Pergamino. Cada poblacién in-
tegrada por 15 genotipos fue dispuesta en condicién de
planta aislada utilizando un disefio en bloques completos
al azar con tres repeticiones. En cada genotipo se evalud
el peso de la materia seca (PMS), la altura de planta al
corte (AP), la relacion hoja/tallo (H/T) y la digestibilidad

verdadera in vitro de la materia seca del tallo (DVIVMST).

Los datos fueron analizados mediante el procedimiento

GLM de SAS. Se estimaron las correlaciones y el grado de

determinacion genética (GDG) de las variables evaluadas.

Los resultados indicaron diferencias significativas (p<<0,05)
entre las poblaciones para PMS y AP pero no para H/T y
DVIVMST. Los valores de GDG estimados fueron de 0,34
y 0,47 para PMS y AP respectivamente. Las correlaciones
entre caracteres fueron significativas (p<<0,05) y positiva
entre AP y PMS (0,70) y significativa (p<<0,05) y negativa
entre AP y H/T (0,60). Las poblaciones presentaron una
variabilidad intermedia para AP y PMS debiendo reali-
zarse, en un futuro, una evaluacién mas amplia en cuanto
a caracteres agrondmicos y variables de calidad de forraje
para su posterior incorporacién en programas de seleccion

y mejoramiento de la especie.

SISTEMA DE POLINIZACION, FERTILIDAD E
HIBRIDACION EN Acroceras macrum STAPF

Schedler M*, SC Ferrari Usandizaga®, EA Brugnoli®, AL Zilli*, Al Weiss',
CA Acuna?, E] Martinez?®. 'Instituto de Bot4nica del Nordeste, *Facultad
de Ciencias Agrarias, UNNE.

e-mail: kkinara@hotmail.com

Acroceras macrum es una graminea africana de impor-
tancia forrajera para suelos bajos del NEA. El objetivo del
trabajo fue determinar el sistema de polinizacion, la fer-
tilidad y la obtencién de hibridos intraespecificos de A.
macrum. Se utilizaron 22 genotipos tetraploides (4x) y 5
hexaploides (6x). El sistema de polinizacién se determind
mediante la produccidon de semillas en autopolinizacion
y polinizacion abierta. La fertilidad se estimé en base a la
viabilidad del polen y la producciéon de semillas. La ob-
tencién de hibridos involucrd cruzamientos controlados
realizados en invernaculo y a campo. La viabilidad del po-
len mostrd un rango de variacién de 8,9 a 69,5 %, con
una media de 45,1 % para los 4x,y 27,4 % para los 6x. La
produccidn de semillas en autopolinizacién varid entre 0
y 18 %, con una media de 5,0 % para los 4x y 0 % para
los 6x. En polinizacién abierta, la variacion fue de 3,7 a 69
%, con una media de 34,5 % para los 4x y 1,5 % para los
6x. Se realizaron 15 combinaciones en invernaculo y 22 a
campo. La produccién de semilla bajo invernaculo mostro
un rango de variaciéon de 0 a 32 %; mientras que a cam-
po fue de 0 a 39 %. Las combinaciones que involucraron
progenitores femeninos 6x no produjeron semilla. Hubo
correlacidn positiva entre viabilidad del polen del progeni-
tor masculino 4x y produccién de semillas. Los resultados
obtenidos indican que A. macrum es una especie aldbgama,
con fertilidad variable en funcién del nivel de ploidia y el

genotipo considerado.
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GMV 30

DIVERSIDAD GENETICA EN Acroceras macrum
STAPF

Ferrari Usandizaga SC', M Schedler*, EA Brugnolli’, AL Zilli', EJ
Martinez', CA Acuna'. 'IBONE (CONICET-UNNE), *(EEA INTA-
Corrientes.

e-mail: efeseis@yahoo.com.ar

Acroceras macrum es una graminea perenne de origen af-
ricano que crece en regiones calidas y suelos anegados. Su
metabolismo fotosintético de tipo C, le proporciona car-
acteristicas nutricionales superiores a las del pastizal natu-
ral, sin embargo su adopcidén es baja porque no es posible
implantarla mediante semilla fértil. El objetivo del trabajo
fue determinar la diversidad genética de una coleccién de
A. macrum. Se trata de lineas experimentales introducidas
de Sudafrica, en la década del 80 y 90, por parte del INTA
y algunos productores de Corrientes. Se analizaron en to-
tal 27 genotipos, de los cuales 22 resultaron ser tetraploides
(2n=4x=36) y 5 hexaploides (2n=6x=54). Se us6 como
control un genotipo de P simplex. Se utilizaron marcadores
basados en microsatélites (ISSR) para obtener los perfiles
genéticos. El agrupamiento se realizd por el método de
encadenamiento promedio y la distancia genética a partir
del indice de disimilitud de Jaccard. Se evaluaron 10 prim-
ers ISSR y se detectaron 210 loci en los genotipos 4x y
119 loci en los 6x. La distancia genética entre todos los
genotipos de A. macrum mostrd un rango de variacién en-
tre 0,5 y 0,9. Los genotipos 4x se agruparon separados de
los 6x. La distancia genética entre los genotipos 4x mostrd
un rango de variacién entre 0,5 y 0,9; mientras que entre
los genotipos 6x fue entre 0,5 y 0,8. Los resultados dem-
ostraron una amplia diversidad genética en ambos niveles
de ploidia. Esta coleccidn servird de base para iniciar un

programa de mejoramiento genético para la especie.

VARIABILIDAD MORFOLOGICA Y FENOLOGICA
EN Acroceras macrum STAPF

Weiss AI'#, SC Ferrari Usandizaga®, EA Brugnoli’, M Shedler"?, EJ
Martinez', CA Acufia'. 'Facultad de Ciencias Agrarias UNNE, EEA-INTA
Corrientes.

e-mail: alejandraweiss1@hotmail.com

La diversidad genética contenida en el germoplasma de
Acroceras macrum introducido en Argentina se desconoce.
El objetivo del trabajo fue estimar la variabilidad de carac-
teres morfologicos y fenoldgicos en una colecciéon de A.
macrum. Se utilizaron 26 genotipos previamente caracter-
izados cromosémicamente y molecularmente. Se evalu-
aron 15 variables correspondientes a planta entera, tallos,
hojas, inflorescencias y extension del periodo vegetativo.
Las variables mas informativas han sido la altura de planta,
crecimiento inicial, longitud de entrenudos y duraciéon del
periodo vegetativo. La altura mostrd un rango de variac-
16n entre 18,5-64,5 cm; mientras que el ancho de la base
de cada planta vari6é entre 0,74-119 m. Ambas variables
definieron el habito de crecimiento, distinguiendo portes
erectos, semierectos y rastreros. La longitud de los entre-
nudos varid entre 3,8-7,4 cm, con una media de 5,7 cm,
y el mas alto coeficiente de variaciéon entre las variables
en estudio (35,6 %). El periodo vegetativo tuvo un rango
de 33-90 dias mientras que la maxima floraciéon se dio
entre 45-93 dias, esto evidencia una diferencia significa-
tiva (p<0,0001), donde aquellos que presentaron menores
periodos vegetativos fueron los primeros en manifestar su
maxima floracién. Las distancias Euclidias mostraron un
rango de variacién entre 1,6-8,2. El anilisis de varianza
multivariado demostré que todos los genotipos presentan
diferencias significativas para las variables en estudio (F=
6,02; p<0,0001). La variabilidad encontrada es adecuada
para iniciar un programa de mejoramiento genético en la

especie.
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GMV 32

RETRASO DE LA SENESCENCIA FOLIAR EN
ALFALFA TRANSGENICA FRENTE A SEQUIA

Lowenstein E, VM Beltran, MC Gémez, EM Pagano. Instituto de
Genética " Ewald A. Favret” CICVyA, INTA.
e-mail: epagano@cnia.inta.gov.ar

En el Instituto de Genética del INTA se obtuvieron
eventos de alfalfa que contienen el transgen SARK-ipt,
cuyo promotor es inducible y frente a la senescencia natu-
ral o ante condiciones de estrés permite la expresion de la
secuencia codificante isopentenil transferasa (ipt), enzima
clave en la sintesis de citoquininas. Plantas transgénicas
que mostraron un retraso significativo en la senescencia
foliar en ensayos in vitro, fueron evaluadas frente a condi-
ciones de estrés hidrico en un ensayo de aproximadamente
8 meses con 3 periodos de sequia. El riego luego de la
ultima etapa, se aplicd en forma restringida durante 60
dias. Durante los periodos de sequia se realizaron semanal-
mente observaciones de los cambios de color, turgencia y
desecamiento de las plantas mediante escalas numéricas,
evaluandose al final de cada uno materia seca y rebrote.
Luego del tercer periodo de sequia se estudié el estado
fenotipico de las plantas y del sistema radicular. Los resul-
tados obtenidos permiten indicar que la introduccién de la
construccion genética SARK-ipt no produjo cambios sig-
nificativos en los caracteres morfométricos evaluados, sin
embargo los eventos transgénicos mostraron una amplia
variabilidad en la senescencia foliar y desarrollo radicular
luego de ser sometidos a periodos sucesivos de estrés hi-
drico. Al menos 4 eventos transgénicos mostraron un alto
retraso de la senescencia en condiciones de severa sequia
en comparacion a los controles no transgénicos, indicando
un comportamiento de tolerancia frente a condiciones de

estrés hidrico.

ANALISIS MULTIVARIADO PARA LA
EVALUACION DE RAIGRAS ANUAL DIPLOIDE
EN CONDICIONES SALINO-SODICAS

Palacios N', ] Lavandera?, N Fioravantti*, M Acufia"?. 'Universidad
Nacional del Noroeste de la pcia. de Buenos Aires, *Instituto Nacional
de Tecnologia Agropecuaria.

e-mail: macunia@pergamino.inta.gov.ar

La salinidad del suelo es un problema creciente en todo
el mundo. La actividad ganadera ha sido relegada hacia
suelos con numerosas restricciones tales como la salino-
sodica. El raigras anual (Lolium multiflorum Lam.) diploide
es una de las forrajeras templadas mas utilizadas en Ar-
gentina, posee alto valor nutritivo y se emplea en diversos
sistemas ganaderos. Existen numerosos estudios que dem-
uestran la posibilidad de realizar mejoramiento genético
de la especie para este tipo de ambientes. El objetivo del
trabajo fue evaluar 4 poblaciones (pob) pertenecientes al
Banco de Germoplasma de la EEA INTA Pergamino y 2
materiales semi-hibridos. El ensayo se realizd en el campo
experimental de la EEA INTA Pergamino (33° 56’ O y
60° 43’S), en un DBCA con tres repeticiones, las variables
medidas fueron: vigor de planta en tres momentos (V1:
11/09,V2: 05/11,V3: 19/11), peso seco de planta (PSP)
al momento de la cosecha (planta entera sin espiga y raiz),
peso de semillas (PSEM) y peso de mil semillas (PMIL).
Los analisis realizados fueron componentes principales y
analisis de agrupamiento a través del método Ward, ambos
mediante el paquete estadistico SAS 9.1v. Los resultados
obtenidos fueron consistentes para ambos analisis, las vari-
ables PSEM y PMIL explicaron el 90 % de la variabilidad,
destacindose la pob RS09, que presentd el mayor PSEM y
PSP, seguida por pob RS10. Estas poblaciones se consider-
an materiales promisorios de ser incluidos en el programa

de mejoramiento genético de la especie.
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GMV 33

GMV 34

COMPONENTES DEL RENDIMIENTO EN LINEAS
DE TRITICALE GRANIFERO

Artero F', H di Santo’, A Ferreira', E Castillo', E Grassi', V Ferreira', H
Paccapelo®. 'Facultad de Agronomia y Veterinaria, UN de Rio Cuarto,
*Facultad de Agronomia, UN La Pampa.

e-mail: egrassi@ayv.unrc.edu.ar

El objetivo de este trabajo fue la evaluaciéon de 55 lineas
homocigotas seleccionadas por su adaptacién a la region
subhtiimeda pampeana, ciclo de vida, tolerante a estrés in-
vernal y rendimiento en grano. Las lineas provenian de
210 introducciones originales del ITYN-CIMMYT. La
siembra se efectud el 21/6/12 en disefio en bloques com-
pletos al azar con 3 repeticiones y 3 testigos. Se analizd el
rendimiento y sus componentes: N° de espigas/m2, N° de
granos/espiga y peso de 1000 granos. El rendimiento fue
201,8 £ 79,4 g/m2 y los promedios de los componentes
fueron: 198,4 £ 61,0 espigas/m2,291 £ 8,7 granos/espiga
y 36,0 £ 6,2 ¢/1000 granos. Los genotipos difirieron sig-
nificativamente en los componentes del rendimiento. El
anilisis de sendero reveld correlacion alta y significativa
del rendimiento con N° de granos/espiga (r= 0,45) y N°
de espigas/m2 (r= 0,63). A los efectos de identificar dife-
rentes estrategias en la conformacién del rendimiento, se
formaron 3 subgrupos en base a las 18 mejores lineas para
cada caracter: (a) de alto N° de espigas/m2, (b) de alto
N° de granos/espiga y (c) de alto peso de grano. La cor-
relacién entre rendimiento y N° de espigas/m2 aumentd
en todos los subgrupos, mientras que la correlacion entre
rendimiento y N° de granos/espiga aument6 en los subg-
rupos (a) y (c) pero disminuy? en el subgrupo (b). Los car-
acteres contribuyeron en forma diferente al rendimiento,
incluso con variacién entre genotipos, lo cual sugiere un
control genético independiente. Esto alienta la btsqueda
de lineas con diferentes estrategias para conformar el ren-

dimiento.

IDENTIFICACION DE GENOTIPOS SUPERIORES
EN LINEAS AVANZADAS DE TRITICALE (X
Triticosecale WITTMACK)

Felgueras S', F Pantuso?, D Bianchi'#, E Sarlinga®. "Universidad
del Salvador, Escuela de Agronomia, *Universidad de Lujan, Dpto.
Tecnologia.

e-mail: pantuso@unlu.edu.ar

El triticale (X Triticosecale Wittmark) es un alopoliploide
que procede del cruzamiento de trigo y centeno, es uti-
lizado como verdeo invernal, destacindose ademas por su
produccién de grano, desarrollindose principalmente en
las regiones semiaridas en sistemas de produccidon mixtos.
El objetivo del presente trabajo fue identificar genotipos
superiores en lineas avanzadas de triticale, comparandolas
con materiales comerciales, en cuanto a la produccién de
grano. El ensayo fue conducido en el campo experimental
de la Universidad Nacional de Lujan durante el ano 2011,
se evaluaron 15 materiales, de los cuales 5 fueron triticales
comerciales, 5 trigos comerciales y 5 lineas avanzadas de
triticale (Tr) provenientes del CIMMY'T. La siembra se
realizé el 13 de junio de 2011. El disefio experimental
utilizado fue en bloques completos aleatorizados con 3
repeticiones, en parcelas de 3 surcos a 0,20 m por 5 m
de largo. Se fertiliz6 con fosfato diamoénico en macollaje
equivalente a 150 Kg/ha. Para el control de malezas se uti-
liz6 2,4D (48,5 g/100 cm3) en dosis de 1 1t/ha PF en post
emergencia entre 5 hojas y previo al inicio de encafiado.
La cosecha se realiz6 el 13 de diciembre de 2011 en forma
manual, para su posterior trilla. Los datos se analizaron me-
diante ANOVA vy test DMS al 5 % de probabilidad. Los
resultados obtenidos muestran que la linea avanzada Tr30
tuvo el mejor rendimiento en grano, superando de manera
estadisticamente significativa a varios de los materiales co-

merciales utilizados como testigos.
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GMV 35

GMV 36

EL ORIGEN DE LOS CITOTIPOS POLIPLOIDES
DEL COMPLEJO Paspalum stellatum
(POACEAE)

BonasoraMG', E Monteverde®, Al Honfi? PR Speranza’y GH Rua'.
'Catedra de Botanica Agricola, Facultad de Agronomia, Universidad de
Buenos Aires, Argentina. *Programa de Estudios Floristicos y Genética
Vegetal, Instituto de Biologia Subtropical, Universidad Nacional de
Misiones, Argentina. *Departamento de Biologia Vegetal. Facultad de
Agronomia, Universidad de la Republica de Uruguay.

e-mail: bonasora@agro.uba.ar

El género Paspalum comprende ca. 350 especies mayor-
mente americanas. Con pocas excepciones, presentan un
namero basico x= 10. Paspalum stellatum Humb. & Bonpl.
ex Fliiggé se distribuye desde México y el Caribe hasta
el nordeste de Argentina. Comprende citotipos diploides
con 2n= 20 cromosomas y una inusual serie de citotipos
poliploides con 2n= 32, 44 y 52. Paspalum stellatum es afin
a Peucomum Nees ex Trin.y P malmeanum Ekman, la prim-
era del centro y sur de Brasil, con 2n= 30; la segunda del
centro-oeste de Brasil y este de Bolivia. Las poblaciones
de Paspalum malmeanum del Oriente Boliviano presentan
2n= 20, mientras que las del cerrado brasilefio tienen 2n=
12. Hemos propuesto hipotéticamente que los distintos
citotipos poliploides de Paspalum stellatum serian resul-
tantes de la hibridacion interespecifica entre esta especie
v P malmeanum. A los fines de establecer si hubo un tnico
origen de cada uno de los citotipos poliploides que con-
forman el complejo se realizd un anilisis con marcadores
moleculares ISSRs. Se analizaron materiales de distintas
procedencias de 7 citotipos, se extrajo ADN y se ampli-
ficaron secuencias con 3 marcadores ISSRs. Se realizd
un analisis de coordenadas principales (PcoA) utilizando
la distancia genética de Jaccard. Los resultados mostraron
que existe una alta variabilidad dentro de cada citotipo,
y una mayor afinidad entre materiales provenientes de la
misma regioén geografica, independientemente de su nivel
de ploidia. Este resultado es consistente con la hipotesis de

origenes multiples de los citotipos alopoliploides.

PROGENIE DE UN CRUZAMIENTO SEXUAL
X APOMICTICO ENTRE DOS ESPECIES DEL
GRUPO PLICATULA DE Paspalum

Novo PE, F Espinoza, CL Quarin. Facultad de Ciencias Agrarias, UNNE.
Corrientes, Argentina.
e-mail: pnovo@agr.unne.edu.ar

El grupo Plicatula abarca cerca de 30 especies mor-
fologicamente afines a P plicatulum. La mayoria son tet-
raploides (4x) y apomicticas aunque algunas contienen
también citotipos diploides sexuales. No existen plantas
4x sexuales en poblaciones silvestres de estas especies. En
el IBONE existe un genotipo autotetraploide sexual (4xS)
de P plicatulum generado experimentalmente. Los objeti-
vos fueron: 1) conocer la meiosis y el sistema reproductivo
de P oteroi, especie 4x, estolonifera y adaptada al anega-
miento en la region del Pantanal, Brasil. 2) Determinar
su relacion gendmica con P plicatulum y la factibilidad de
transferir genes entre ambas especies. Usamos la planta
4xS como madre y la cruzamos con P oferoi. Se analizd la
meiosis, el sistema reproductivo y la fertilidad de los hi-
bridos. El apareamiento cromosémico en la meiosis de P
oteroi indica que es autotetraploide, mientras que el de los
hibridos sugiere que existe cierto grado de homologia en-
tre los genomas de los padres. La relacién de contenido de
ADN entre los nticleos del embrién y los del endospermo
revelan que P oferoi es apomictico y que este caracter seg-
regd en la descendencia ya que 8 de los hibridos analizados
resultaron sexuales y 3 apomicticos. La fertilidad (% de
espiguillas con cariopse) es muy variable aunque en algu-
nos hibridos supera el 50 %. La fertilidad manifestada por
algunos hibridos y la segregacion del caracter reproductivo
(apomixis) sugieren que es posible transferir genes y uti-
lizar el caracter apomixis en el mejoramiento genético de

estas interesantes forrajeras silvestres.
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OBTENCION DE UNA POBLACION
TETRAPLOIDE SEXUAL SINTETICA DE
Paspalum notatum

Zilli ALY, EF Rios*, CA Acuna'?, CL Quarin'?, E] Martinez"*. 'IBONE-
CONICET, *Céatedra de Genética y Fitotecnia; FCA-UNNE, *Catedra de
Forrajicultura; FCA-UNNE, *University of Florida.

e-mail: alexlzilli@gmail.com

Paspalum notatum Fliiggé es una graminea perenne na-
tiva del continente americano, utilizada como forrajera y
césped. Posee citotipos diploides de reproduccion sexual
y poliploides apomicticos. El mejoramiento de la especie
requiere contar con individuos sexuales y apomicticos con
igual nivel de ploidia. En la naturaleza existe una amplia
diversidad de 4x apomicticos; sin embargo, no se han en-
contrado 4x sexuales. Existen unos pocos 4x sexuales, ob-
tenidos experimentalmente, los cuales poseen una estrecha
variabilidad genética. El objetivo de este trabajo fue gen-
erar una poblacién 4x sexual sintética de P notatum, con
la finalidad de ampliar la base genética del germoplasma
4x sexual. Se realizaron 10 combinaciones (familias) entre
tres genotipos 4x sexuales y diez ecotipos 4x apomicticos.
Se obtuvieron en total 473 hibridos, los cuales fueron cla-
sificados por su modo de reproduccidén, mediante el uso de
un marcador molecular especifico de la apomixis y obser-
vacién de sacos embrionarios maduros. La poblacién sin-
tética se formo por el intercruzamiento de los hibridos F,
sexuales de las 10 familias. Se seleccionaron 3 hibridos sex-
uales por familia, teniendo en cuenta la variacion fenotipi-
ca, los cuales fueron intercruzados en forma controlada. La
produccién de semillas (cariopsis) de cada hibrido sexual
intercruzado fue muy variable, oscilando entre 5 % y 81
%, con una media de 50,3 % (CV 0,37). Las semillas logra-
das seran utilizadas para obtener una poblacion tetraploide
sexual sintética, la cual serd evaluada con marcadores mo-

leculares para determinar su variabilidad genética.

IDENTIFICACION TEMRRANA DE HiBRIDOS
TETRAPLOIDES APOMICTICOS DE Paspalum
simplex MORONG

Brugnoli EA, E] Martinez, CA Acufia. Facultad de Ciencias Agrarias,
UNNE.
e-mail: abrugnoli@agr.unne.edu.ar

La apomixis es un modo de clonacion natural a través
de semillas. La obtencién de hibridos heteréticos apomic-
ticos es de gran interés. En Paspalum simplex, se obtuvi-
eron experimentalmente plantas tetraploides sexuales
que posibilitaron la hibridacion con ecotipos tetraploides
apomicticos. Hasta el momento, la identificacién de hibri-
dos apomicticos se realizaba por estudios citoembriologi-
cos y citometria de flujo en plantas adultas. El objetivo
de este trabajo fue obtener una metodologia de deteccidon
temprana (plantula) de hibridos tetraploides apomicticos
de P simplex. Se realizaron cruzamientos controlados en-
tre genotipos 4x sexuales y ecotipos 4x apomicticos. Se
lograron 8 familias diferentes y 30 hibridos por familia,
en estado de plantula, fueron clasificados reproductiva-
mente, por medio de un marcador molecular especifico
de la apomixis en P simplex (SCAR). Para corroborar la
técnica evaluada, una muestra de semillas fue analizada por
citometria de flujo. La frecuencia de hibridos apomicticos
detectada con el SCAR wvari6 en las distintas familias entre
0,1y 0,6.La clasificaciéon por citometria de flujo coincidid
en un 97 %, detectando niveles de expresion variable de
la apomixis entre los hibridos (2,5 a 100 %). Es posible
que esta pequena diferencia entre las técnicas se deba a
la baja expresiéon de la apomixis en algunos hibridos. El
SCAR especifico de la apomixis resultd ser eficaz para la
identificacién temprana de hibridos apomicticos de P sim-
plex. Sin embargo, para conocer el nivel de expresion de la

apomixis es necesario recurrir a otras técnicas.
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POBLACIONES NATIVAS DE MAiZ COMO
FUENTE DE VARIABILIDAD GENETICA

Llanes MS', RA Defacio'?, R Perovich', ME Ferrer'?. 'Universidad
Nacional del Noroeste de la provincia de Buenos Aires. Monteagudo
2772, Pergamino, Bs As., *Instituto Nacional de Tecnologia
Agropecuaria, EEA Pergamino. Ruta 32 Km 4,5, Pergamino, Bs As.
e-mail: sole_llanes_g5@hotmail.com

Las fluctuaciones climaticas y las variaciones en las de-
mandas de los mercados plantean la necesidad de generar
nuevas variedades de los cultivos que permitan que los
mismos se adapten a estas condiciones. En Argentina el
Banco Activo de Germoplasma de la EEA INTA Pergami-
no (BAP) conserva poblaciones nativas de maiz ofreciendo
la oportunidad de disponer de las mismas para incluir en
Programas de Mejoramiento Genético. En este trabajo se
evaltia el comportamiento a campo de 52 poblaciones na-
tivas de maiz de endosperma dentado y semidentado de
las provincias de Corrientes y Entre Rios conservadas en
el BAP, para evaluar la variabilidad genética de las mismas.
Se incluyeron como testigos 4 variedades sintéticas me-
joradas. La evaluacion se llevd a cabo en dos localidades,
Pergamino y Ferré, con dos repeticiones en cada una. La
unidad experimental consistié en 2 surcos de 5 metros
cada uno separados entre si por 0,7 metros; a una densi-
dad de 5 plantas por metros, usando un disefio en bloque
completamente aleatorizado. Se evaluaron 23 variables cu-
antitativas de interés agronémico. Con estos datos se real-
iz6 un Analisis de Componentes Principales. Las variables
asociadas al desarrollo vegetativo se correlacionan con el
Componente 1 mientras que las asociadas al desarrollo re-
productivo lo hicieron con el Componente 2. Se eviden-
ci6 un comportamiento diferencial de todas las poblacio-
nes entre ambientes. Ademas, los testigos se distinguen por
presentar mayor rendimiento y sus componentes mientras
que las poblaciones nativas se caracterizan por presentar

mayor desarrollo vegetativo.

EVALUACION DE CARACTERISTICAS
AGRONOMICAS DE POBLACIONES LOCALES
DE MAiZ REVENTADOR

Perovich RA', RA Defacio*?, MS Llanes', ME Ferrer". 'Universidad
Nacional del Noroeste de la provincia de Buenos Aires. Monteagudo
2772, Pergamino, Bs As., *Instituto Nacional de Tecnologia
Agropecuaria, EEA Pergamino. Ruta 32 Km 4,, 5, Pergamino, Bs As.
e-mail: mferrer@pergamino.inta.gov.ar

El maiz pisingallo (Zea mays L) es de importancia mun-
dial por su uso en el consumo humano. Por este motivo
toma importancia su estudio para incorporarlo a los pro-
gramas de mejoramiento genético. Se evaluaron 40 po-
blaciones locales de maices reventadores conservados en
el Banco de Germoplasma de la EEA INTA Pergamino.
Los mismos corresponden a las razas Pisingallo y Perlita,
originarios de las provincias de Coérdoba, Buenos Aires,
Misiones y Corrientes. Ademis se utilizaron tres testigos
(Hibrido INTA, Pord INTA vy Picasi INTA). El ensayo
se realizo en la EEA Pergamino, mediante un Disefio en
Bloque Completamente Aleatorizado con dos repeticio-
nes. La unidad experimental consistié en dos surcos de 5
m cada uno, a una distancia de 0,7 m entre ellos. Se evalu-
aron 12 caracteristicas morfologicas y agrondmicas; medi-
ante un anilisis multivariado de Componentes Principales.
Las poblaciones se agruparon por sus similitudes morfo-
agronémicas y origen geografico. Las entradas proveni-
entes del centro del pais exhibieron un comportamiento
intermedio para las caracteristicas evaluadas, presentando
menor desarrollo vegetativo que las restantes. En las pobla-
ciones originarias de Corrientes el porcentaje de vuelco
fue elevado, razén por la cual no serian seleccionadas. A
pesar que el periodo de siembra a floracion y la altura de
planta fueron elevados, los materiales de Misiones serian
incorporados al programa de mejoramiento genético por
haber presentado bajo porcentaje de vuelco. Cabe destacar
que la seleccién definitiva se completard cuando se reali-

cen las evaluaciones de calidad de grano.
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IDENTIFICACION DE HiBRIDOS DE MAIiz
ESTABLES Y DE ALTO RENDIMIENTO EN
ENSAYOS MULTIAMBIENTALES

Suarez MA', JC Suarez*, JL Bodega’, JE Laquez'. 'Facultad Cs. Agrarias,
UNMGAP, *Facultad Agronomia, UNNOBA.
e-mail: maeduarda@telpin.com.ar

En el proceso de evaluacion de cultivares, la presencia y
la magnitud de la interaccidén genotipo x ambiente (IGA)
reducen la correlacién entre el genotipo y el fenotipo. El
objetivo de este trabajo fue identificar hibridos de maiz es-
tables y de buen rendimiento en ensayos multiambientales
utilizando 2 métodos: el de Shukla y el de Rendimientos
Relativos (RR). Se usaron 2 series de datos: 1) 9x25678:
9 hibridos evaluados en 25 ambientes en las temporadas
agricolas 2005/06, 2006/07 y 2007/08, y 2) 13x1789:
13 hibridos y 17 ambientes en 2007/08 y 2008/09. Los
hibridos AX744MG, AX882CLMG, AX842TDMAX,
DK670MG y AW190MG de la primera serie resultaron
estables y de alto rendimiento por su poca contribucion a
la IGA segtn Shukla. Superaron la media de rendimiento
a través de los ambientes y exhibieron los menores desvios
(s) segin RR. En tanto, 9 de los 25 ambientes de evalu-
acién, en los que el aftlo 2006 siempre estuvo incluido,
contribuyeron poco a la IGA. En la segunda serie, los hi-
bridos 472MG, 8316MG y 417MGRR resultaron estables
y de alto rendimiento, mientras 5 fueron inestables y de
alto rendimiento. El método RR arrojé los mismos resul-
tados. En tanto, s6lo 2 ambientes contribuyeron poco a la
IGA, mientras que todos los del afio 2009, de gran déficit
hidrico, fueron inestables y de bajos rendimientos. Los mé-
todos utilizados coincidieron en identificar hibridos es-
tables y de buen rendimiento en ensayos multiambientales,
pero fue determinante en ello la variacion impredecible
causada por las condiciones climaticas del ano de evalu-

acion.

APTITUD COMBINATORIA PARA EL
RENDIMIENTO Y LA CALIDAD FORRAJERA DE
LINEAS DE MAIZ EN BASE A BLUP

Velazco JG', JM Roig®, L Ferrand®, P Rimieri'. 'EEA Pergamino, INTA,
*Dow AgroSciences, *Maestria en Genética Vegetal, UNR-INTA.
e-mail: jvelazco@pergamino.inta.gov.ar

El rendimiento de forraje y su valor nutricional son im-
portantes caracteristicas a mejorar en el maiz para silaje de
planta entera. Los cruzamientos dialélicos brindan infor-
macién sobre parimetros genéticos esenciales para definir
estrategias en los programas de mejoramiento. Nuestro
objetivo fue evaluar los patrones de aptitud combinatoria
y predecir los efectos genotipicos de lineas de maiz y sus
hibridos para caracteristicas sileras. Se evaluaron los cru-
zamientos dialélicos (Modelo Il y Método 4 de Grifting)
entre 10 lineas agrupadas en graniferas, doble propodsito
y sileras en dos localidades. Los caracteres considerados
fueron: rendimiento de planta entera (RPE), contenido
de almidén (%A) y digestibilidad de la fraccién vegeta-
tiva (DFV). Se usé6 un modelo mixto basado en REML
para estimar los componentes de varianzas y obtener los
BLUP de los efectos de ACG y ACE. Este modelo per-
mitié manejar la presencia de cruzamientos faltantes y de
heterogeneidad de los errores entre ambientes. Los efectos
genéticos no aditivos fueron mas importantes para %A y
RPE, siendo este caracter el menos heredable. Contrari-
amente, la DFV estuvo principalmente determinada por
los efectos aditivos y presentd la mayor heredabilidad en
sentido estricto. La prediccion de los valores reproductivos
por BLUP permitié detectar lineas promisorias para au-
mentar la DFV y, en menor medida, el %A en la poblacién
de mejoramiento. El desempeno de las lineas parentales
en cruzas se podra combinar con la informaciéon de su
desempeno per se mediante un indice de seleccidn para

aumentar la ganancia genética.
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EVALUACION DE GENOTIPOS DE MAIZ EN
ENSAYOS MULTIAMBIENTALES MEDIANTE
UNA CONFIGURACION CONSENSO

Fissore M, NC Bonamico, MA Ibafiez, MA Di Renzo. UNRC. Cérdoba
e-mail: nbonamico@ayv.unrc.edu.ar

La podredumbre del tallo y raiz (PTR) es por su
difusion, incidencia y severidad una de las enfermedades
mas importantes del maiz en Argentina. El analisis de pro-
crustes generalizado (APG) permite encontrar una estruc-
tura consenso en ensayos multiambientales en los que se
utilizan diferentes materiales genéticos en distintos am-
bientes para evaluar la PTR. El objetivo del presente tra-
bajo fue evaluar genotipos hibridos de maiz en distintos
ambientes segiin su comportamiento frente a la PTR y
su rendimiento. Para ello se sembraron 12 hibridos com-
erciales de maiz de diferentes semilleros en tres ensayos,
realizados en la provincia de Cérdoba y en la provincia de
San Luis, en un disefio en bloques completos al azar, con
tres repeticiones. El comportamiento de los hibridos se
estudié mediante seis caracteres relacionados a la PTR y al
rendimiento. Los caracteres fueron analizados mediante un
analisis de componentes principales (ACP) por ambiente
y posteriormente los componentes que mas explicaron
la variacidn, se utilizaron en un analisis de APG. El APG
mostré un moderado consenso entre el ordenamiento de
los hibridos en cada uno de los ambientes, por lo tanto
podemos decir que el comportamiento frente a la PTR
de los genotipos en los tres ambientes es similar, pero no
totalmente coincidente. Esto indicaria la existencia de una
importante interaccién genotipo-ambiente, lo cual se cor-
responde con las discrepancias observadas entre los ambi-
entes en los ordenamientos obtenidos mediante los ACP

individuales.

APTITUD FORRAJERA DE HIBRIDOS DE MAIZ

Rossi EA, NC Bonamico, ME Ortiz, R Falco, MA Di Renzo. UNRC,
Cérdoba

e-mail: mdirenzo@ayv.unrc.edu.ar

El silaje tiene actualmente un papel clave como recurso
forrajero en los sistemas de producciéon de leche. Dado
que el maiz es uno de los cultivos mas conveniente para
la confeccidn de reservas forrajeras, resulta necesario dis-
poner de informacion local acerca del comportamiento y
productividad de los hibridos utilizados en cada region. El
objetivo del presente trabajo fue comparar la aptitud forra-
jera de distintos genotipos hibridos de maiz evaluados en la
zona de Rio Cuarto. Para ello, durante la campana agricola
201272013 se sembrd en un disefio en bloques completos
al azar, un conjunto de veintiocho hibridos pertenecientes
a diferentes criaderos comerciales. Los caracteres medidos
a campo fueron los dias a floracion, el intervalo entre la
floracién masculina y femenina, la altura de insercién de
espiga (m), la altura de planta (m), el namero de hojas y
el peso de la materia verde (Kg/ha) al momento de con-
feccionar la reserva forrajera. Los caracteres medidos en
laboratorio fueron la materia seca (Kg/ha), el contenido
de proteina (%), el contenido de fibra detergente acida (%)
y la energia metabdlica (Mcal/kg). Los datos obtenidos se
analizaron mediante un analisis de la varianza multivari-
ado (MANOVA) y de un analisis de la varianza univariado
(ANOVA). Ambas metodologias utilizadas permitieron
encontrar diferencias estadisticamente significativas entre
hibridos. En general, los resultados obtenidos, indican que
los distintos genotipos de maiz evaluados presentan dife-

rente aptitud forrajera.
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ESTIMACION DE COMPONENTES DE
VARIANZA EN ENSAYOS MULTIAMBIENTALES
INCOMPLETOS

Ibainiez MA’, MA Di Renzo', MG Balzarini*. '"Mejoramiento Genético,
Fac. de Agronomiay Vet., Universidad Nacional de Rio Cuarto,
*CONICET, Estadistica y Biometria, Fac. Cs. Agrop., Universidad
Nacional de Cérdoba.

e-mail: mibanez@ayv.unrc.edu.ar

La seleccion de cultivares requiere la evaluacion de
diferentes genotipos en ensayos multiambientales (EMA).
Las bases de datos de los EMA suelen ser grandes e in-
completas. El descarte de cultivares puede producir ses-
gos en las estimaciones de componentes de varianza y los
parametros asociados. En este trabajo se estima y compara
la magnitud relativa de las componentes de varianza de
los efectos de genotipo (G), ambiente (E) e interaccién
genotipoXambiente (GE) de hibridos de maiz, desde bas-
es provenientes de la unién de varios EMA con distin-
tos niveles de incompletitud. Se utilizaron datos de ren-
dimiento de grano de los EMA de dos subredes de la Red
Nacional de Cultivares de Maiz del INTA y de tres cam-
panas agricolas. Sobre cada base se ajusté un modelo lineal
mixto con efectos de G, E e interaccion GE aleatorios.
Con este modelo se estimd6 la contribucidn porcentual de
la varianza de G, de E y de la interacciéon GE, respecto
de la variacién total. Estos componentes y su relacioén se
estimaron en un nivel de datos faltantes reales (45 %) y en
otras bases de datos derivadas de estas (25 y 0 %) utilizan-
do un patrén de eliminacién de datos no completamente
aleatorio, simulando lo que sucede en la seleccion de culti-
vares en ensayos comparativos multiambientales. Las com-
ponentes de varianza fueron estimadas por el método de
maxima verosimilitud restringida. Los resultados sugieren
que la practica de eliminar datos para trabajar con bases de
datos completas, conduce a subestimaciones de las varian-
zas genotipicas y sobreestima la contribucion relativa de la

componente de interaccion.

CARACTERIZACION DE PLANTAS
TRANSGENICAS DE MAiZ CON RETRASO EN
LA SENESCENCIA

Décima Oneto C', A Beznec'?, I Baroli', P Faccio’, E Bossio', E
Blumwald?®, D Lewi'. 'IGEAF, INTA Castelar, *CONICET, *University of
California (Davis), USA.

e-mail: dlewi@cnia.inta.gov.ar

El interés por producir un retardo en la senescencia ce-
lular se centra en aumentar la tolerancia al estrés abidtico,
en especies vegetales de importancia agronémica. En tra-
bajos previos se ha demostrado que la senescencia puede
ser retrasada en plantas transgénicas que expresen la enzi-
ma isopenteniltransferasa (ipt) de Agrobacterium tumefaciens.
Este trabajo tiene como objetivo estudiar la expresion del
gen IPT bajo la regulaciéon del promotor SARK (receptor
proteina-kinasa asociado a senescencia) en plantas transgé-
nicas de maiz y su relacién con el incremento de la tol-
erancia a estrés hidrico. Durante la evaluacion en sequia,
el rendimiento de las plantas transgénicas disminuy6 un
36,70 % (controles 97 %), la concentracién de clorofila to-
tal un 23 % (controles 47,5 %) y la asimilacién de CO2 un
25,13 % (controles 80,14 %). Asimismo, la conductancia
estomatica disminuy6 un 55 % durante la primer semana
de sequia y un 78 % durante la segunda semana de sequia
(controles 84,88 % y 92,41 % respectivamente). Durante
el tiempo de recuperaciéon bajo riego normal, las plantas
transgénicas tuvieron una restauracioén en los parimetros
de fotosintesis del 95 % con respecto a los controles. Estos
resultados sugieren que la expresion del transgén IPT bajo
el promotor SARK actta positivamente en el retraso de
la senescencia bajo las condiciones de estrés hidrico apli-

cadas.
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PULVERIZACION CON LIBERTY® AUMENTA
DRASTICAMENTE LA EFICIENCIA DE
SELECCION DE CELULAS TRANSGENICAS

Allocati JP*2, V Pulido', F Milla, O Terenti"?, H Pedranzani?. 'Instituto
Nacional de Tecnologia Agropecuaria, *Universidad Nacional de San
Luis.

e-mail: jallocati@hotmail.com

En el presente trabajo se desarrolld un esquema nove-
doso y reproducible de transformacién genética de callos

de maiz Hill (Zea mays L.) utilizando biobalistica. Para el

bombardeo se utilizd el canndn Biolistic PDS-1000/He™.

El material se bombarde6 con el plasmido pACH25, que
contiene el gen de la beta-glucuronidasa (uidA) y el gen
marcador seleccionable bar (fosfinotricina acetiltransfera-
sa), que brinda resistencia a PPT (Glufosinato de Amonio
- Liberty®). Ambos genes se encuentran bajo el control
del promotor Ubi y terminador NOS. El esquema de se-
leccidon consistid en incrementar gradualmente la concen-
tracién a 3,6 y 9 mg/L de PPT en el medio subcultivando
cada 10 dias y luego 3 mg/L PPT por 20 dias. El principal
hallazgo de este trabajo residié en disminuir drasticamente
la frecuencia de aparicién de escapes (plantulas no transgé-
nicas que sobreviven al esquema de seleccion) utilizando
el herbicida comercial Liberty® e incluyendo dentro del
esquema, la aplicacion de un spray de solucion acuosa es-
téril (4,5 mg/L) de herbicida sobre la superficie de los
callos a los 20-25 dias post-bombardeo. De esta forma se
asegurd una distribucién uniforme del herbicida por todo
el callo; disminuyendo la ocurrencia de escapes a una fre-
cuencia menor al 1 %.El método aqui presentado provee
de una alternativa econdmica, simple y eficiente de dis-
minuir los escapes, ahorrandole al investigador recursos y
tiempo. Ademas posee el potencial de poder ser utilizado
para otros sistemas de transformacién y extrapolarse a la

transformacion genética de distintas especies vegetales.

EVALUACION DE LA ESTABILIDAD DEL
RENDIMIENTO DE GRANO DE CULTIVARES DE
COLZA

Luquez JE', M Pereyra Iraola’, L Iriarte?, | Castillo’, M Mondino*.
'Facultad de Cs. Agrarias UNMdP, *Facultad de Cs. Agrarias UNMdP,
Chacra Experimental Barrow, *EEA INTA La Consulta, SEEA INTA
Santiago del Estero.

e-mail: jluquez@balcarce.inta.gov.ar

En Argentina se siembran 90000 has de colza. Por co-
secharse antes que el trigo, es posible sembrar soja de se-
gunda antes. Es considerada una oleaginosa alternativa. Se
cultivan cultivares primaverales e invernales. El objetivo de
este trabajo es determinar la estabilidad del rendimiento
de grano de 5 cultivares de soja primaverales difundidos
en el pais a través de parametros que estiman la variacidon
no predecible que producen las condiciones climiticas del
afo de ensayo dentro de la variacion total. Se utilizaron
los datos de rendimiento de grano pertenecientes a la Red
Nacional de Cultivares de Colza de los cultivares Filial,
Filial Precoz, Jura, Gladiator y Legacy en las localidades
Parana, Barrow, La Consulta y Santiago del Estero durante
los afios 2006, 2007 y 2008, que constituyeron una matriz
de datos 5x4x3. La estabilidad se definié en funcién de la
magnitud de los cuadrados medios de afio dentro de lo-
calidades del analisis de varianza para cada cultivar (A) L, la
variacién no predecible. La respuesta de los cultivares a la
variacion predecible se estimd con un analisis de regresion,
donde la pendiente de cada cultivar fue el indicador para
recomendarlos a cada localidad y la variable independi-
ente fue un indice ambiental. El cultivar Jura presento el
mayor promedio de rendimiento a través de los ambientes,
2392 kg/ha, el menor valor de (A) L, 384.688, lo que lo
hace el mis estable y adecuado a enfrentar la variacién no
predecible, y un valor de b= 1,0584, que significa adapt-
abilidad general. Para confirmar los resultados, es necesario

utilizar matrices de datos mayores.
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ANALISIS DE LA VARIABILIDAD DE PATRONES
FENOLOGICOS DE GENOTIPOS DE SOJA CON
LONGITUDES DE CICLO SIMILARES

Bernardi CN, CE Ghione, M Murgio, NM Magnago, L Sequin, JR Gilli.
INTA Marcos Juarez.
e-mail: chernardi@mjuarez.inta.gov.ar

En soja la duracion del periodo reproductivo es critica
porque determina el rendimiento. Los cultivares de ciclo
largo, a diferencia de los de ciclo corto, tienen una mayor
duracién del ciclo, lo que no necesariamente determina
un alto rendimiento. El objetivo de este trabajo fue deter-
minar si genotipos con la misma longitud de ciclo difieren
en la duracién de estados fenoldgicos. Se utilizaron 56
genotipos de soja (cultivares comerciales e introducciones)
pertenecientes a diferentes grupos de madurez. Las plantas
fueron sembradas el 3 de noviembre de 2011. Se deter-
minaron los estadios fenologicos: R1, R3, R5, R6 y RS,
segtn la escala de Fehr y Caviness, para identificar la dura-
cibén de los periodos: emergencia (E)-R1, R1-R5,R3-R6
y longitud de ciclo. Utilizando un analisis de conglomera-
dos, los genotipos se agruparon segn duracidn de ciclo en
6 grupos. Luego se realizé un analisis de varianza para cada
variable por grupo.Tres agrupamientos mostraron diferen-
cias significativas (p<<0,005) s6lo en R1-R5. Un grupo no
mostrd diferencias significativas (p>0,005) en la duracién
de este periodo; sin embargo, los genotipos difirieron en
la longitud de E-R1, R3-R6 (p<0,005). Por tltimo, dos
grupos presentaron diferencias significativas (p<0,005) en
la duraciéon de E-R1, R1-R5 y R3-R6, dentro de es-
tos grupos se detectaron genotipos con un periodo E-R1
corto y R3-R6 largo, e individuos con comportamiento
opuesto. Se concluyd que entre genotipos de similar lon-
gitud de ciclo existe variabilidad en la ocurrencia de esta-

dios fenologicos.

MAPEO POR ASOCIACION DEL LOCUS Rpp1 DE
SOJA

Ghione CE, NM Magnago, CN Bernardi, JR Gilli. EEA INTA Marcos
Juéarez.
e-mail: cghione@mjuarez.inta.gov.ar

La roya es considerada una de las enfermedades de soja
mis destructivas y Rpp1 es uno de los loci de resistencia
en soja a dicha enfermedad. La soja es una especie donde
potencialmente se podria aplicar el analisis por asociacién
para el descubrimiento de QTL y para mapeo fino como
una alternativa al anilisis de ligamiento tradicional. El ma-
peo por asociacion utiliza la variacién en una poblacion
para descubrir asociaciones significativas entre el caracter
y el marcador molecular y ofrece tres ventajas: incremento
de la resolucion de mapeo, reduccion del tiempo de inve-
stigacion y aumento en el nimero de alelos. Analizamos
un set de genotipos con SSR para determinar la estructura
de la poblaciény SNP para analizar por regiones candida-
tas el locus Rpp1. La matriz de estructura de la poblacion
se obtuvo mediante el software STRUCTURE vy se selec-
ciond el mejor agrupamiento basindose en el estadistico
ad hoc AK. El mapeo por asociacién mediante genes can-
didatos se realiz6 utilizando el software TASSEL (p<0,05).
Mediante el analisis del AK se observaron picos para k=
2,k= 3 y k= 7 y las matrices Q a esos niveles fueron uti-
lizadas para realizar el anilisis de asociacion. El mapeo por
asociacion identificd un SNP asociado con Rpp1 (p= 0,04
k=2,p= 0,015 k= 3y p= 0,014 k= 7). Este marcador es el
mismo que anteriormente se encontr6 asociado al mismo
locus en una poblacidn biparental. La relevancia de nuestro
trabajo reside en el hecho de que la poblacién es adecuada
para el mapeo por asociaciéon y que ambas poblaciones se

validan mutuamente.
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VARIABILIDAD PARA LA TOLERANCIA ALOS
IONES CLORUROS EN CULTIVARES DE SOJA

Irigoyen MF, MA Briguglio, GA Eyherabide, JE Laquez. Facultad de Cs.
Agrarias, UNMdP.
e-mail: florencia_iri_77@hotmail.com

En Argentina, donde el 25 % de las tierras agricolas in-
cluyen suelos afectados por la salinidad, 19 millones de has
se cultivan con soja. El desarrollo de cultivares tolerantes
podria expandir el drea de siembra. La soja es sensible a
los iones cloruros. Con el objeto de seleccionar cultiva-
res tolerantes se realizaron 3 experimentos. Del primero,
donde se evaluaron 34 cultivares con 50 mM de NaCl,
en 5 repeticiones, se seleccionaron 13 “tolerantes” para
longitud de hipocétile y radicula (entre ellos, NA3731,
NA3520 y A3302) y se incluyeron en un segundo ex-
perimento de germinacion junto a otros, con una concen-
traciéon de 100mM NaCl. Se utilizé un disefio en bloques
con 3 repeticiones y se determiné ademis, el peso fresco.
El anilisis de varianza mostrd a los cultivares del primer
experimento NA3731 y A3302 como tolerantes a la sa-
linidad segtn largo de radicula, al igual que a DM4250
del segundo experimento. Algunos cultivares comunes a
ambos experimentos se incluyeron en un tercero, donde 5
semillas de 7 cultivares se sembraron en recipientes plasti-
cos con arena y nutrientes en inverniculo, con 2 repeti-
ciones. Se dispusieron en un disefio en parcelas divididas y
se expusieron a 0 y 50 mM NaCl en el estadioV2 yV3. Se
determinaron el contenido de cloruros y el grado de acor-
chamiento de la hoja. Los cultivares DM4250 y NA3520
fueron los mas tolerantes. El proximo paso serda determi-
nar la existencia de un alelo dominante (Ncl) o QTL’s
responsables de la exclusion de cloruros en germoplasma
de soja de diferentes origenes, para utilizarlos como padres

en programas de mejoramiento.

IDENTIFICAFI()N DE QTLS ASOCIADOS A
NODULACION EN SOJA (Glycine max L. MERR)

Salvucci RD*, MB Aulicino?, E Altieri®, C Sala®, PA Balatti*+. 'Instituto de
Fisiologia Vegetal (INFIVE)-CONICET, Facultad de Ciencias Agrarias y
Forestales, Universidad Nacional de La Plata, *Instituto Fitotécnico de
Santa Catalina, Facultad de Ciencias Agrarias y Forestales, Universidad
Nacional de La Plata, *Departamento de Biotecnologia, Nidera Semillas
SA, +Centro de Investigaciones de Fitopatologia (CIDEFT), Facultad de
Ciencias Agrarias y Forestales, Universidad Nacional de La Plata.
e-mail: pbalatti@gmail.com

La simbiosis entre soja y rizobios resulta en la fijacion
nitrégeno, que es una de las herramientas que contribuyen
a mantener el nivel de N del suelo, conduciendo a la sus-
tentabilidad de los sistemas de produccion. El objetivo de
este trabajo fue localizar QTLs asociados a capacidad de
nodulacidén en soja, tales como nimero (NN) y peso seco
(PSN) de nodulos y peso seco aéreo (PSA).A partir del cru-
zamiento de los cultivares NA5485R G x A7053R G (alta x
baja nodulacién) se obtuvo una poblaciéon de mapeo F .
La evaluacion genotipica se hizo sobre la F, y la fenotipica
sobre familias F, utilizando un DCA con repeticiones. 36
de 234 marcadores de SSR fueron polimdrficos. Se con-
struyd un mapa de ligamiento usando un LOD__ = 3. Se
encontraron 5 grupos de ligamiento, 3 construidos con 2
marcas y 2 con 3 marcas. El mapeo por marca simple (MS)
confirmé la existencia de 4 QTLs de NN asociados a los
marcadores Satt353, Satt414, Satt271, Sat_294. 3 QTLs de
PSN asociados a Satt560, Satt414 y Satt434. 5 QTLs de
PSA asociados a Satt152, Satt271, BE021153, Satt009 y
Sat462. El mapeo por intervalo confirmé algunos de los
QTLs encontrados por MS. Nuestros resultados fueron
consistentes con lo citado por otros autores. Si bien se de-
mostraron efectos de dominancia significativos, también
se detectaron efectos aditivos importantes. Estos resultados
son promisorios, ya que la identificacién de estos QTLs
permitiria agilizar la obtencién de cultivares con alta ca-
pacidad de nodulacién y fijacién de nitrogeno asegurando

un rapido avance en el proceso de seleccién
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DIVERSIDAD GENETICA DEL AGENTE CAUSAL
DE LA ROYA ASIATICA DE LA SOJA EN PAISES
DEL MERCOSUR

Rocha CML!, G Vellicce', MG Garcia', EM Pardo', A De Lucia?, ] Gilli®,

C Ghione®, N Bogado*, V Bonnecarrere’, F Marcelino®, LD Ploper’,

AP Castagnaro'. 'Instituto de Tecnologia Agroindustrial del Noroeste
Argentino (ITANOA: Consejo Nacional de Investigaciones Cientificas y
Técnicas-Estacion Experimental Agroindustrial “Obispo Colombres”),
William Cross 3150 (T4101AXC), Las Talitas, Tucumén, Argentina,
*Instituto Nacional de Tecnologia Agropecuaria, Estacién Experimental
Cerro Azul, *Instituto Nacional de Tecnologia Agropecuaria, Estacién
Experimental Marcos Juarez, ¢Instituto Paraguayo de Tecnologia
Agraria, Capitan Miranda, Paraguay, sInstituto Nacional de
Investigaciones Agrarias, Uruguay, *Empresa Brasilera de Pesquisa
Agropecuaria, Londrina, Brasil.

e-mail: carlirocha26@hotmail.com

La roya asiatica de la soja causada por Phakopsora pachyrhi-
zi es una de las enfermedades mas destructivas del cultivo.
El objetivo del presente trabajo fue utilizar AFLP para
evaluar directamente la diversidad genética y la estructura
poblacional del patdgeno en una amplia regiéon geografica
que involucra a Brasil, Paraguay, Argentina y Uruguay. A
partir de 23 muestras recolectadas en campos en produc-
cién se amplificaron 3.014 alelos con 33 pares de ceba-
dores AFLP. De los 1.550 loci, 1.545 fueron polimorficos
(99,68 %). La variacion fue mayor dentro de un pais (87,64
%) que entre paises (12,36 %), del mismo modo que hubo
mayor variabilidad en un mismo afio (82,25 %) que entre
dos afios consecutivos (17,75 %). Los valores de F 0,12y
0,18 obtenidos para la variacién entre paises y entre afios,
respectivamente, indicarian un moderado grado de diver-
gencia, pero claramente la diversidad patogénica es mayor
entre anos que entre regiones geograficas. Esto se pone de
manifiesto también si se analiza el dendograma basado en
el coeficiente de similitud genética de Jaccard, que muestra
dos grupos separados por afno de recoleccion (2008-09)
con sub grupos segin el pais. Estos resultados indicarian
que si bien habria una cierta estructuracién genética del
patdgeno por region geografica, todos los afios estarian in-
gresando nuevos genotipos patogénicos que contribuyen a
aumentar la gran diversidad genética encontrada afectando
la estructuraciéon de la poblacidn, la cual estaria modulada
en cada regién por el manejo agrondémico, determinado

fundamentalmente por los cultivares de soja utilizados.

ESTABILIDAD COMPOSICIONAL DEL ACEITE A
CAMBIOS EN TEMPERATURA EN MUTANTES
ALTO OLEICO DE GIRASOL

Alberio C', NG Izquierdo', T Galella?, R Reid* A Zambelli?, S Zuil®,

L Aguirrezabal'. "Laboratorio de Fisiologia Vegetal, FCA, UNMdP-
CONICET, *Centro de Investigacion en Biotecnologia. Advanta Semillas
SAIC-Nutrisun Business Unit, *Instituto Nacional de Tecnologia
Agropecuaria INTA Reconquista.

e-mail: constanza.alberio@gmail.com

En girasol la temperatura afecta principalmente la re-
lacién oleico/linoleico del aceite. Esto se produce tanto
en lineas tradicionales como en mutantes alto oleico, los
cuales portan la mutacién Pervenets. Por ello, es impor-
tante encontrar nuevas mutaciones capaces de mantener
estable esta relacién frente a cambios en la temperatura.
El objetivo fue comparar la estabilidad de una nueva mu-
tacion alto oleico (AO-NM) con la mutaciéon Pervenets
y un genotipo tradicional. Para obtener un amplio rango
de temperaturas minimas nocturnas (TMN) se realizaron
ensayos en camaras de crecimiento (13-21° C) y a campo
en diferentes localidades y fechas de siembra (12-18° C).
Las plantas se cosecharon en madurez y se determind la
composicion acidica. Se relaciond el porcentaje de oleico
con laTMN en el periodo 100-300° C ddf (Tb= 6° C). El
porcentaje de oleico vari6 entre 15,7 y 50,5 %, entre 87,8
y 92,6 % y entre 91,6 y 92,4 % para los genotipos tradi-
cional, Pervenets y AO-NM, respectivamente. El mismo se
mantuvo estable en el genotipo AO-NM en el rango de
temperaturas estudiado (| &= 8° C). En los genotipos Per-
venets y tradicional, el porcentaje de oleico se relaciond
con laTMN (p<0,01, R2= 0,74, pendiente= 0,41 % °C-
1; p<0,05, R2= 0,69, pendiente= 4.3% °C-1, respectiva-
mente). Las concentraciones de acido oleico de AO-MN
y Pervenets fueron semejantes. La nueva mutacién carac-
terizada permitiria desarrollar hibridos con alta concen-
tracion de oleico y estables a la temperatura, que podrian
sembrarse en distintas zonas y fechas de siembra sin variar

la calidad de aceite.
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DESCOMPOSICION DE LA RESISTENCIA A LA
PODREDUMBRE BLANCA DEL CAPIiTULO EN
HIBRIDOS DE GIRASOL

Delgado S**, G Cendoya'?, F Castafio™?, F Quiréz**. 'Facultad de Ciencias
Agrarias-UNMdP, *Estacién Experimental Agropecuaria-INTA,
3Unidad Integrada Balcarce.

e-mail: fcastanio@balcarce.inta.gov.ar

En girasol, los hibridos con resistencias parciales (RP)
acumuladas a la Podredumbre Blanca del Capitulo (PBC)
tienen mayor proteccion ante la enfermedad respecto de
aquéllos que no las posean. El objetivo es detectar mas de
una RP estudiada en una serie de cultivares. En Balcarce y
durante cuatro afos, se evaluaron 37 cultivares propuestos
por 18 criaderos para la regidn girasolera sur de la Argen-
tina. Luego de inocular con ascosporas de Sclerotinia sclero-
tiorum, se valoraron los componentes de la RP: Incidencia,
Periodo de Incubaciéon Relativo y Severidad Mixima de
la PBC asi como el Crecimiento Diario de la Lesion Rela-
tivo. Se realizé un Anilisis de Componentes Principales
con la respuesta promedio de los cultivares, a través de los
afios, a partir de la matriz de datos estandarizados, utilizan-
do el software R. Los ejes principales (PC) 1,2 y 3, con-
tribuyeron a la variancia fenotipica total en 57,2 %, 31,8 %
y 6,6 %, respectivamente. El PC1 se interpreté como la re-
sistencia de los cultivares a la penetracion del hongo en el
capitulo. Mientras que PC3 y PC2, explican la resistencia
de los tejidos parenquimaiticos al crecimiento micelial en
las etapas iniciales y finales de exteriorizacién de la PBC,
respectivamente. En el plano 1-2, 34 cultivares fueron in-
formativos, aunque sélo 9 mostraron dos RP beneficiosas;
en el plano 1-3 hubo 24 y 8 cultivares y en el 2-3 hubo
14 y 4 cultivares, respectivamente. La metodologia em-
pleada permitié describir y descomponer la variabilidad
de la resistencia a la PBC en el girasol evaluado y detectar

hibridos con RP simultineas y favorables.

ANALISIS DE DIVERSIDAD GENETICA Y
ESTRUCTURA POBLACIONAL PARA ESTUDIOS
DE MAPEO POR ASOCIACION EN GIRASOL

Filippi CV'#, ]G Rivas', RA Heinz", HE Hopp', MV Moreno®, D Cordes®,
D Alvarez’, NB Paniego'®, VV Lia™*. 'Instituto de Biotecnologia, Centro
Investigacién en Ciencias Veterinarias y Agronémicas (CICVyA),

INTA, Argentina. *Consejo Nacional de Investigaciones Cientificas y
Técnicas—CONICET, *Estacién Experimental Agropecuaria Manfredi,
Instituto Nacional de Tecnologia Agropecuaria (INTA), Argentina.
e-mail: cfilippi@cnia.inta.gov.ar

El mapeo por asociacidn es una estrategia alternativa al
mapeo biparental de QTL, ya que hace uso de los eventos
de recombinacion histéricos y de la diversidad nucleo-
tidica presentes en lineas y poblaciones naturales para en-
contrar variantes alélicas causales de caracteres complejos.
El presente trabajo tiene por objeto (a) examinar la estruc-
tura poblacional y la diversidad genética presentes en la
Poblaciéon de Mapeo por Asociacion (PMA) del programa
de mejoramiento de girasol de INTA mediante el uso
de marcadores SSR;y (b) comparar dichos resultados con
los obtenidos usando marcadores funcionales de tipo SNP.
Con este fin, 141 lineas endocriadas de girasol perteneci-
entes al Banco Activo de Germoplasma de INTA Man-
fredi fueron genotipificadas con 42 SSR y un panel de
384 SNPs. La caracterizacién de la PMA evidencié una
gran diversidad molecular entre las lineas seleccionadas.
La heterocigosis esperada y la diversidad génica fueron
mayores para los loci SSR que para los SNPs. Las esti-
mas de distancia génica calculadas usando los dos sistemas
mostraron correlacidn significativa. La caracterizacién de
la estructura poblacional y diversidad genética presentes
en la PMA constituye una herramienta fundamental para
el futuro desarrollo de estudios de asociacion para carac-

teres complejos en girasol.
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CANTIDAD DE ADN EN ESPECIES NATIVAS
DEL GENERO Passiflora ESTIMADA POR
CITOMETRIA DE FLUJO

Bugallo V', MA Coviella?, M] Pannunzio?, S Cardone’, G Facciuto®.
'Facultad de Agronomia, Universidad de Buenos Aires, *Instituto de
Floricultura, INTA.

e-mail: bugallo@agro.uba.ar

El tamafio genoémico es un caracter biologico que afecta
diversas caracteristicas que influyen en el comportamiento
ecologico vy fisiologico de las plantas como también la ca-
pacidad de hibridacién interespecifica. El objetivo de este
trabajo fue determinar el contenido de ADN nuclear en
especies nativas del género Passiflora, en el marco de un
programa de mejoramiento para obtener variedades orna-
mentales tolerantes a bajas temperaturas. Se analizaron 29
genotipos pertenecientes a 12 especies nativas de 3 sub-
géneros. Se utiliz6 un citdmetro de flujo CyFlow (Partec)
con ioduro de propidio como fluorocromo y Hordeum vul-
gare cv. 'New Golden” (10,4 pg.) como estandar interno.
Los datos se analizaron por medio de un ANOVA. Entre
los citotipos diploides, Passiflora urnaefolia exhibi la menor
cantidad de ADN (1,08 pg.), mientras que P alata,la mayor
(5,03 pg.). El valor C calculado separd especies de los sub-
géneros Decaloba y Dysosmia respecto de las del subgénero
Passiflora. Esto indicaria el aumento del valor C en una de
las ramas de la filogenia de este género, constituyendo un

dato 1til en la seleccion de genotipos para hibridacion.

DIVERSIDAD GENETICA EN CLONES DE
BANANA (Musa acuminata) DE DIFERENTE
COMPOSICION GENOMICA

Ermini JL'*, G Tenaglia**, GR Pratta*+. 'Licenciado en Genética,
*Director Cientifico CEDEVA, Misi6én Tacaaglé, Provincia de Formosa,
Argentina, *Investigador CONICET, *Catedra de Genética, Facultad de
Ciencias Agrarias UNR, CC14, S2125ZAA Zavalla, Provincia de Santa Fé,
Argentina.

e-mail: ermini@hotmail.com

La banana es un cultivo de gran importancia econémi-
ca en la provincia de Formosa. El objetivo fue estimar la
diversidad genética en 52 clones recolectados en campos
de agricultores formosefos, incluyendo materiales auto-
triploides y alotriploides y tomando como testigos cuatro
variedades autotriploides usadas en la mayoria de los paises
productores. Se realizd una caracterizacién fenotipica
evaluando variables productivas de interés agronémico y
una caracterizacién molecular por la técnica de AFLP con
3 combinaciones de cebadores previamente seleccionadas
por mostrar un mayor polimorfismo entre los testigos. Se
calcul6 el porcentaje de polimorfismo (PP) en el nivel
molecular y se aplicaron tres analisis jerarquicos de agru-
pamiento (AJ]) para los clones y los testigos: uno segin
los caracteres fenotipicos con las distancias euclideas, otro
segtn los perfiles de AFLP con las distancias de Jaccard
(en estos casos se usd el método de “Average Linkage”) y
el dltimo segin ambos conjuntos de datos con la distancia
de Gower y el método de Ward. El PP promedio fue del
77 %. E1 AJ result6 en agrupamientos diferentes para datos
fenotipicos, moleculares y ambos conjuntos, conservan-
dose en todos los casos una asociacién entre los testigos
por un lado y los clones alotriploides por el otro, que en
general difirieron en todos los agrupamientos de aquéllos
autotriploides. La consistencia en estas asociaciones dem-
uestra una correspondencia entre datos fenotipicos y mo-
leculares y brinda informacién util para la conservacion
de recursos fitogenéticos y su uso en el mejoramiento del

cultivo.
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CARACTERIZACION DE SELECCIONES
CLONALES DE KIWI DEL SUDESTE
BONAERENSE

Briguglio M, VIspizua, C Godoy, O Marcellan. Unidad Integrada
Balcarce (Facultad de Ciencias Agrarias, Universidad Nacional de Mar
del Plata - EEA Balcarce, INTA).

e-mail: mabriguglio@hotmail.com

La industria y comercializaciéon del kiwi a nivel mun-
dial esta basada en el cv. Hayward de la especie Actinidia de-
liciosa, debido a las caracteristicas de su fruto como tamano,
firmeza, sabor y sobre todo su excepcional capacidad de
conservacion. Se han realizado selecciones clonales de este
cultivar, destacandose el clon 8 proveniente de Italia, que
se caracteriza por una baja proporcion de frutos defectuo-
sos. En el sudeste bonaerense, zona agroecoldgica 6ptima
para este cultivo, se encuentran algunos clones putativos
(C, CC, H y 8 proveniente de Chile) cuya superioridad
respecto del clon 8 de Italia no ha sido demostrada. El
objetivo de este trabajo fue determinar si dichos clones
putativos son genéticamente diferentes del clon 8 italiano.
Para ello se extrajeron muestras de ADN de los 5 clones
de Hayward y se amplificaron con nueve oligonucleétidos
R APDs previamente evaluados y seleccionados por su alto
nivel de polimorfismo (Briguglio et al.,2012). Los patrones
de bandas, visualizados en geles de agarosa tenidos con
Sybr Safe, se analizaron con el programa estadistico Info-
Stat, obteniéndose el grafico de Coordenadas Principales
(ACoorP). Los clones 8 de Chile y C presentaron mayor
similitud y se separaron de los tres clones restantes ubica-
dos en diferentes cuadrantes en el ACoorP. Los resultados
obtenidos permiten concluir que las selecciones clonales

son genéticamente diferentes del clon 8 de Italia y entre si.

VARIABILIDAD PARA LA TOLERANCIA A LA
SALINIDAD EN KIWI

Rébola F, O Marcellan, C Godoy, ] Laquez. Unidad Integrada Balcarce.
e-mail: florenciarebola@hotmail.com

En el sudeste bonaerense el agua es de origen subter-
raneo y presenta elevados contenidos de bicarbonato de
sodio. El kiwi (Actinidia deliciosa) es una planta sensible a la
salinidad. Tratindose de una especie perenne con alta de-
manda hidrica, el riesgo de sodificacion del suelo es eleva-
do. Se propone generar portainjertos clonales tolerantes a
la salinidad. El objetivo del presente trabajo fue evaluar y
seleccionar genotipos con dicha caracteristica. Se evalu-
aron dos poblaciones resultantes del cruzamiento entre el
cv. Hayward por Chieftain (HxC) y Hayward por Sum-
merFaenza (HxS) y dos tratamientos (0 y 30 mM CINa),
en un disefio en combinacién factorial con tres repeticio-
nes en el tiempo. Las semillas se desinfectaron y trataron
con icido giberélico para promover la germinacién y se
colocaron en rollos de papel embebidos en solucion a
22° C. Se determinaron el porcentaje de germinacién y
la velocidad de germinacion usando el indice de Maguire
(1962).A las tres semanas de iniciada la germinacion se mi-
dieron la longitud de radicula e hipocétile. El tratamiento
con ClNa afectd significativamente el porcentaje de ger-
minacion, la longitud de radicula e hipocotile (p<0,01)
aunque no tuvo efectos sobre la velocidad de germinacion
(p>0,05). La poblacién HxS sometida a estrés salino ex-
perimentd un mayor efecto detrimental que HxC en la
longitud de radicula (56 % vs. 47 %) e hipocotile (65 %
vs.33 %).
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VIABILIDAD DEL POLEN DE KIWI (Actinidia
deliciosa) Y SU CONSERVACION A BAJAS
TEMPERATURAS

De Brito A, C Godoy, O Marcellan. Unidad Integrada Facultad de
Ciencias Agrarias (UNMdP) - EEA Balcarce (INTA).

e-mail: omarcellan@balcarce.inta.gov.ar

El kiwi es una especie nativa del sudeste asiatico, que se
cultiva en muchas partes del mundo, incluyendo nuestro
pais. Es dioica, las plantas femeninas poseen ovarios con
alrededor de 1400 6vulos. El peso del fruto esta estrecha-
mente relacionado con el nimero de semillas, por lo que
la produccién polinica debe ser abundante y de alta viabi-
lidad para lograr frutos de valor comercial. El objetivo de
este trabajo fue estimar la viabilidad del polen fresco de
tres polinizadores (M52, M56 y Chieftain) difundidos en
el SE bonaerense y determinar el periodo de tiempo du-
rante el cual el polen conserva su viabilidad. Se evaluaron
tres estimadores de la viabilidad: tincién (T), usando una
modificacion del colorante de Alexander; germinacion
in vitro (GIV), probando diferentes medios y condiciones
de incubacién, y producciéon de semilla (PS) a través de
polinizacién dirigida. Se evaluaron periodos de almace-
namiento de 1 y 4 semanas a 4° C,y de 1 y 12 meses a
-20° C. Las estimaciones de la viabilidad del polen fresco
fueron superiores al 90 % tanto por T como por GIV us-
ando el sistema de gota colgante con medio de Morten-
son. La PS también fue alta obteniéndose frutos de 125 g
en promedio con mas de 1000 semillas. La viabilidad del
polen se mantuvo en el tiempo. Asi, a los fines de la polin-
izacién artificial, se podra utilizar polen conservado a 4° C
durante pocos dias, si ocurre un desfasaje en la floracion
de las plantas femeninas y masculinas, o 6 meses a -20° C,
sl se exporta en contra-estaciéon, o 12 meses si se necesita

en la floracion del afio siguiente.

RECOMBINACION GENETICA EN
GENERACIONES SEGREGANTES DE UN
HIBRIDO DE SEGUNDO CICLO DE TOMATE

Cabodevila VG*, P Cacchiarelli?, GR Pratta®. 'Becaria CONICET, Catedra
de Genética FCA, UNR, *Tesinista Lic. Genética, Catedra de Genética
FCA UNR, *Investigador Adjunto CONICET, Catedra de Genética FCA
UNR.

e-mail: victoria.cabodevila@unr.edu.ar

Los marcadores moleculares AFLP permiten la car-
acterizacién de genotipos. Se analizaron 117 genotipos
pertenecientes a las generaciones segregantes F2 y ret-
rocruzas de un hibrido de segundo ciclo de tomate. Se
utilizaron 3 combinaciones de cebadores previamente
seleccionadas por generar elevados nimero de bandas
y porcentaje de polimorfismo entre los materiales uni-
formes de primer y segundo ciclo. Se realizé6 un analisis
de conglomerado con la distancia de Jaccard y el método
de encadenamiento promedio. De 77 bandas, el 100 %
fueron polimorficas. El coeficiente de correlacion cofené-
tica fue de 0,82. A una distancia de 0,41 se separaron en
un primer grupo los genotipos uniformes de primer y se-
gundo ciclo (Solanum lycopersicum cv. Caimanta, Solanum
pimpinellifolium LA722 y su F1; ToUNR1,ToUNR18 y su
F1, respectivamente) y la mayoria de los genotipos de las
generaciones segregantes, y en otro grupo el resto de los
individuos F2 y retrocruzas. Al analizar el primer grupo,
se observaron los parentales de primer y segundo ciclo en
extremos opuestos y ambas F1 entre ellos. A 0,40 agru-
paron por un lado los parentales de primer ciclo junto a
las F1 y por otro lado los genotipos uniformes de segundo
ciclo, indicando mayor similitud de las F1 entre si y con
los materiales de primer ciclo. A 0,30 se detectd un grupo
que contiene a la F1 de primer ciclo con genotipos segre-
gantes, y en otro grupo a la F1 de segundo ciclo con otros
genotipos segregantes y los parentales de primer ciclo. Se
concluye que ocurridé una amplia recombinacioén genética

en las generaciones segregantes analizadas.

Journal of Basic & Applied Genetics | 2013 | Volumen 24 | Issue 1| Supp.



206

GMV 63

COMUNICACIONES LIBRES | GMV. GENETICA Y MEJORAMIENTO VEGETAL

GMV 64

IDENTIFICACION MOLECULAR DE TIPOS
DE CITOPLASMA DE CEBOLLA PARA LA
PRODUCCION DE HIiBRIDOS

Colombo N, CR Galmarini®. 'Instituto de Genética “Ewald A. Favret”,
CNIA, INTA Castelar, *EEA LA Consulta INTA-CONICET.
e-mail: ncolombo@cnia.inta.gov.ar

La produccidn de semilla hibrida de cebolla es econémi-
camente viable a partir de la incorporacién de sistemas de
androesterilidad génico-citoplasmica. En el programa de
mejoramiento de cebolla del INTA se emplea actualmente
el citoplasma androestéril S en el cual la fertilidad mascu-
lina es restaurada por la accién de un gen dominante Ms/
ms. La disponibilidad de marcadores moleculares basados
en la reaccidon en cadena de la polimerasa (PCR) permite
obtener una identificaciéon rapida y confiable de los cito-
plasmas de plantas individuales para optimizar la obten-
cién de lineas mantenedoras. El objetivo de este trabajo
es identificar los tipos de citoplasma de cultivares del pro-
grama de mejoramiento de cebolla del INTA mediante un
marcador molecular de PCR previamente optimizado. Se
recolectaron muestras de hojas de plantas individuales de
los cultivares Angaco INTA, Valcatorce INTA Navidefia
INTA, Alfredo INTA, Cobriza INTA, Refinta20 y Antar-
tica INTA y de la linea androestéril control (Val6- LCA) y
su linea mantenedora (Val6-LCM). Se amplificé por PCR
la regidn intergénica de los genes trnT-trnl. del ADN clo-
roplastico. Se obtuvieron los tamanos esperados para los
amplicones correspondientes a los citoplasmas normal y
androestéril. Se verificaron a campo los resultados de labo-
ratorio. Se estimé la frecuencia de citoplasma S en cada
uno de los cultivares evaluados. Se concluye que el mar-
cador molecular empleado permite aumentar la eficiencia

en la obtencion de lineas mantenedoras en la producciéon

de hibridos de cebolla.

EFECTOS RECIPROCOS PARA CARACTERES
DE CALIDAD DE FRUTO EN HIBRIDOS
INTERESPECIFICOS DE TOMATE

Cambiaso V**, DR Cingolani'*, JH Pereira da Costa™*, GR Rodriguez?,
GR Pratta'?®, LA Picardi'#, R Zorzoli'+. 'Catedra de Genética, Facultad
de Ciencias Agrarias, Universidad Nacional de Rosario, *Beca CIN,
*CONICET, *CIUNR.

e-mail: rzorzoli@unr.edu.ar

El fruto es un ovario desarrollado por lo que aquellos
caracteres que definen la calidad del fruto en el tomate
podrian estar afectados segtn la direccién en que se re-
alicen los cruzamientos. Con el fin de analizar los efectos
reciprocos en hibridos entre el cv. Caimanta (C) de So-
lanum lycopersicum y la accesion LA722 (P) de la especie
silvestre S. pimpinellifolium se obtuvieron las F1 reciprocas
(CxP y PxC, siendo la letra inicial el genotipo materno).
Los progenitores se utilizaron como testigos. Los caracteres
evaluados en 650 frutos fueron: altura, diimetro, forma (al-
tura/diametro), peso, firmeza, vida en estanteria, N° de
l6culos, contenido de sélidos solubles, acidez titulable y
los indices L (luminosidad) y a/b de color. Se verifico la
normalidad de los datos con la prueba de Shapiro-Wilk.
Los valores medios de los caracteres en las F1 reciprocas
se compararon por la t de Student cuando hubo normali-
dad mientras que en los otros casos se utilizo la prueba de
Kruskal Wallis (H). Se encontraron diferencias altamente
significativas (p<<0,0001) para didmetro (t= -4,65), altura
(t= -5,75), vida en estanteria (t= -6,83), indice L (t= 5,75),
acidez titulable (t= 4,56) y peso (H= 21,41). No hubo
diferencias significativas para los otros caracteres (p=0,05).
En todos los caracteres se observo un efecto de dominan-
cia hacia el progenitor silvestre. Se concluye que existen
efectos reciprocos para caracteres de tamano (altura, dia-
metro y peso), la forma, la luminosidad y la vida en estan-

teria de los de frutos.
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VARIACION INTER E INTRA FAMILIAR PARA
CALIDAD DE FRUTO EN RETROCRUZAS
TEMPRANAS DE TOMATE

Luciani MD"*, JH Pereira da Costa'*, GR Rodriguez"*, LA Picardi'?,
R Zorzoli'*. 'Catedra de Genética, Facultad de Ciencias Agrarias,
Universidad Nacional de Rosario, *CONICET, *CIUNR.

e-mail: grodrig@unr.edu.ar

El objetivo del trabajo fue estimar la variabilidad genética
para caracteres de calidad de fruto entre y dentro de fami-
lias derivadas de un cruzamiento interespecifico de tomate.
Se estudiaron nueve familias BC,S, generadas por autofe-
cundacion de plantas de la segunda retrocruza (BC)) del
cruzamiento entre el cv. Caimanta de Solanum lycopersicum
(padre recurrente) y la entrada LA722 de S. pimpinellifo-
lium. Cada familia se origin6 a partir de plantas BC, en
las que el genoma de Caimanta varidé entre 74 y 93 %.
Se evaluaron entre 20 y 30 plantas por familia para color
(porcentaje de reflectancia (L) y el cociente a/b), firmeza
(Fi) y vida poscosecha (Vp) de los frutos. Para comparar
los valores medios y la variacion de los caracteres entre y
dentro de familias se utiliz6 un ANOVA anidado. Se en-
contraron diferencias altamente significativas entre familias
(F>9,28) y dentro de cada una de las familias (F>5,65)
para todos los caracteres. En cada una de las familias se
estimaron los porcentajes de variacién genética para cada
uno de los caracteres por ANOVA. Dentro de cada familia,
para el parimetro L de color la proporcién de variacion
fenotipica atribuible a variacién genética varid entre 0,24
para la familia de menor valor y 0,95 para la de mayor va-
lor mientras que para el indice a/b fue entre 0,27 y 0,97.
Para Fi estuvo comprendida entre 0,23 y 0,62 y para Vp
entre 017 y 0,47. Estos resultados sugieren la existencia de
una significativa variabilidad genética entre familias BC S,
y también dentro de ellas para poder seleccionar por estos

caracteres de calidad de fruto.

CARACTERIZACION FENOTIPICA

DE GENOTIPOS DE PAPA POR SU
COMPORTAMIENTO FRENTE A ESTRES
HIDRICO

Tagliotti ME', MC Bedogni', ] Ortego?, S Capezio', MA Huarte'. "EEA-
INTA Balcarce, 2EEA- INTA Mendoza.
e-mail: tagliottimartin@hotmail.com

En Argentina se cultivan alrededor de 80.000 has de
papa. Las variedades utilizadas son sensibles al estrés hi-
drico por lo que se utiliza riego suplementario para ob-
tener un rendimiento rentable. El objetivo de este trabajo
fue caracterizar germoplasma de papa por su tolerancia a
sequia a campo. Se realizaron dos ensayos, uno en Balcarce
(ambiente subhtimedo) y otro en Lujan de Cuyo (ambien-
te semiarido) utilizando 204 genotipos de papa. En ambos
ensayos se emple6 un disefio aumentado con ocho repeti-
ciones para los controles. A la cosecha, se evalu el nimero
de tallos, tamafo, niimero, peso y aspecto de tubérculos,
materia seca (MS) y aptitud para freir. En Lujan de Cuyo
el 25 % de los genotipos no tuberizaron, aunque no se
vio afectada la emergencia de los mismos. Los tubérculos
fueron de menor tamano, con mayor porcentaje de defor-
midades y rindieron un 70 % menos (kg/tallos) con re-
specto a Balcarce. Los valores de MS en ambas localidades
mostraron una distribucién normal, con valores prome-
dios entre 19 a 22 %. La MS fue mayor en condiciones de
sequia y la aptitud para freir no fue afectada. Se evidencid
variabilidad genética en el germoplasma utilizado en re-
spuesta a la sequia, detectindose genotipos candidatos para

ser incorporados en un plan de mejoramiento genético.
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CARACTERIZACION DE GERMOPLASMA DE
PAPA EN RESPUESTA A LA INFECCION CON
Phytophtora infestans

Deperi SI'*, MC Bedogni', S Capezio', ME Tagliotti?, MA

Huarte'. '‘Unidad Integrada Balcarce (EEA INTA Balcarce y FCA—
UNMdP), Ruta 226 km 73,5 (7620) Balcarce, Argentina, *CONICET,
Argentina, *Agencia Nacional de Promocion Cientificay Tecnolégica.
e-mail: sofideperi@hotmail.com

El tiz6n tardio es una enfermedad causada por Phytoph-
tora infestans (Mont.) de Bary. Se encuentra en la mayoria
de las zonas de produccién de papa del mundo.La basque-
da de variabilidad genética para el comportamiento frente
al tizén tardio permitird generar una poblacién de estudio
para analisis de mapeo por asociacién. El objetivo de este
trabajo fue caracterizar germoplasma de papa de origen
muy diverso por su comportamiento frente a P infestans. Se
realizaron dos ensayos a campo en dos localidades, con 201
genotipos en Balcarce (Bs. As.), con inoculacién artificial
y 99 genotipos en Tafi del Valle (Tucuman), con infeccién
natural. En ambos se emple6 un diseno aumentado con
ocho repeticiones en Balcarce y cinco repeticiones en Tafi
del Valle para ocho testigos. Se registré semanalmente %
de infeccién sobre el follaje. Se calculd para cada genotipo,
area bajo la curva de progreso de la enfermedad (AUDPC)
y AUDPC relativa. De acuerdo a esta Gltima, se clasificaron
como Resistentes (R) (0-25 % de enfermedad), Modera-
damente resistentes (MR) (25-50 %), Moderadamente
susceptibles (MS) (50-75 %) y Susceptibles (S) (75- 100%).
Para los genotipos que compartian ambas localidades, en
Balcarce 26,37 % resultd R, 39,3 % MR, 29,35 % MR vy
4,97% S. En Tafi del Valle se observo un 27,3 % de geno-
tipos R, el mismo valor para MR, un 20,2 % para MS
y un 26,26 % para S. De acuerdo a estos resultados en
Balcarce el 65- 67 % y en Tafi del Valle el 54,6 % de los
individuos se clasificaron en las categorias Ry MR. Se
evidencid variabilidad genética en la respuesta a la infec-

ci6n en ambas localidades.

VARIABILIDAD EN LA SECUENCIA DEL
GEN P5CS EN POROTOS ANDINOS Y
MESOAMERICANOS

Salim E', A Fekete?, M Galvan®®. 'Facultad de Cs. Exactas, Quimicas y
Naturales, UNaM, *INTA EEA Salta, *CONICET.

e-mail: genamiel@hotmail.com

La expresién del gen P5CS en poroto (Phaseolus vul-
garis L.) es inducida significativamente por la salinidad y la
sequia. El gen P5CS codifica para la enzima A'-pirrolina-
5-carboxilato sintetasa (P5CS) que esta involucrada en la
sintesis de prolina a partir de glutamato. En el presente
trabajo se analizd la variabilidad existente en parte de la
secuencia del gen P5CS en 15 variedades y lineas de po-
roto comun evaluadas por su tolerancia a estrés hidrico.
La extracciéon de ADN se realizd a partir de plantulas
empleando un protocolo de CTAB modificado. Con el
ADN extraido se realizd la amplificacion parcial del gen
P5CS mediante PCR utilizando los primers P1 y P2. Los
fragmentos amplificados se separaron por electroforesis en
geles de agarosa 1,5 % tefnidos con GelRed™. Se realizd
la purificacién de los productos de PCR para su posterior
secuenciacion. Los fragmentos secuenciados se analizaron
utilizando el programa BioEdit y se compararon con se-
cuencias disponibles en la base de datos del National Center
for Biotechnology Information (NCBI). A partir del analisis
de las secuencias se agrupd a los aislamientos en andinos y
mesoamericanos identificando las variaciones (SNPs, In-
dels) presentes en las mismas. El conocimiento de la vari-
abilidad presente en esta secuencia es de gran utilidad en
la evaluaciéon de los pooles génicos del germoplasma de
poroto y como base para futuros estudios de expresion

génica.
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RETENCION DE GENOMAS DE ESPECIES
SILVESTRES DEL GENERO Arachis EN UN
HIBRIDO Y SU ANFIPLOIDE DERIVADO

Torres L', Costero B, Teich I, Taborda R]*, Soave SJ?, Faustinelli PC?3,
Buteler MI?, Cisneros M*, Franceschini L', Gonzales V+, Menduni

F'. 'Fac. de Ciencias Agropecuarias, UNC, *CONICET - Estadisticay
Biometria, Fac. de Ciencias Agropecuarias, UNC, *Criadero El Carmen,
General Cabrera, Cérdoba, *Fac. de Agronomia y Veterinaria- UNRC,
5Universidad Catélica de Cérdoba.

e-mail: Itorres@agro.unc.edu.ar

La provincia de Cérdoba concentra el 90 % de la pro-
duccidén argentina de mani (Arachis hypogaea L.). Muchos
cultivares son susceptibles a enfermedades e insectos que
afectan el rendimiento del cultivo. Las especies silvestres
del género poseen genes de resistencia, cuya transferencia
al mani cultivado con fines de mejoramiento, se dificulta
debido a los diferentes niveles de ploidia e incompatibili-
dad gendémica. Los marcadores de tipo SSR y EST-SSR
permiten identificar los genomas propuestos para las espe-
cies del género. El objetivo del trabajo fue analizar medi-
ante marcadores SSR y EST-SSR, el genoma de seis espe-
cies silvestres de mani y su retencién en el hibrido [(A.
correntina x A. cardenasii) x A. batizocoi]™ y el anfiploide
derivado. Se analizaron ocho loci SSR y EST-SSR y los
productos de PCR se visualizaron en geles de acrilami-
da/bisacrilamida 15 % mediante tincién con bromuro de
etidio. Se calcularon las frecuencias alélicas y con ellas se
realizd un dendrograma y un Anilisis de Componentes
Principales. La combinacién de primers permitié identifi-
car en el hibrido los tres genomas parentales, no asi en el
anfiploide derivado. El niimero promedio de alelos fue de
14,7 y la heterocigosidad de Nei de 0,95. De los marcado-
res analizados, EM31 y IPAHM109 presentaron mayor y
menor polimorfismo, respectivamente. Se observaron tres
grupos segin su similitud genética: el hibrido y el anfip-
loide derivado conforman un grupo junto a A. correntina
y A. cardenasii; otro grupo conformado por A. batizocoi,
A. ipaénsis y A. magna y el tercer grupo corresponde a A.

monticola.

EVALUACION DE LA INTERACCION DISTANCIA
VARIEDAD EN CVS DE DURAZNERO EN EL
VALLE DE LERMA, SALTA.

Toncovich ME, AC Gonzélez, H Castro Torres, ] Gomez, GE Payo. 'INTA
EEA Salta.
e-mail: mtoncovich@correo.inta.gov.ar

Las condiciones climaticas del Valle de Lerma son aptas
para el cultivo de duraznero y permite probar cultivares
provenientes de otras zonas para diversificar la produccion.
El objetivo de este trabajo fue evaluar 4 cvs de duraznero a
dos distancias de plantacién (1,5 y 3 m) con un sistema de
manejo cultural integrado y de conduccién ypsilon trans-
versal durante los dos Giltimos afios del ensayo. En el analisis
estadistico de didmetro de tallo y rendimiento (kg/planta)
para el ano 2011 no hubo interaccién de los factores eval-
uados. June Gold presentd el mayor diametro (37,41 cm)
difiriendo significativamente del menor Marawhilla con
29,18 cm y a la distancia de 3 m se observé el mayor did-
metro de tallo (36,52). Alexandra presenté el mayor ren-
dimiento con 18 kg/pl, mientras que Start Litte rindid
3,44 kg/pl. En el ano 2012 no hubo interaccion de los
factores en didametro de tallo, pero si en rendimiento. June
Gold alcanzé el mayor didmetro (40,40 cm) y Marawil-
la fue el menor (30,21 cm). Las variedades Alexandra y
June Gold, ubicadas a 3 m de distancia rindieron 28,42 y
25,98 kg/pl respectivamente, difiriendo significativamente
de Marawhilla a 3 m (8,32 kg/pl), Marawhilla a 1,5 (8,2
kg/pl), Start Litte a 3m (419 kg/pl) y Start Litte a 1,5
(2,88 kg/ha). Estos cuatro cultivares son los que mejor se
adaptaron a las condiciones ambientales y de conducciéon
del ensayo durante ocho anos. Queda pendiente el analisis
longitudinal para una evaluacién completa con la incor-

poracidén de variables fenologicas y climaticas.
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IDENTIFICACION DE MUESTRAS DE
TRONCOS DE SAUCE AMERICANO MEDIANTE
POLIMORFISMOS DE ADN

Noseda P', R Garay R**, V De la Calle?, JC Salerno?, D Lewi®. 'Papel
Prensa S.A., *Instituto de Genética “Ewald A. Favret”, CICVyA, INTA,
Castelar, 1712-CC 25, Buenos Aires, Argentina, *EEA Delta, Centro
Regional BASUR, INTA.

e-mail: dlewi@cnia.inta.gov.ar

Para la elaboraciéon de papel para diario se utilizan
como materia prima pastas obtenidas de Sauces y Alamos.
Cuanto mayor proporcién de Sauce Americano (SA) se
utilice en la pasta, mayor calidad y menor el costo de pro-
duccién. A raiz de esto se desarrolld un sistema de identifi-
cacion de SA partiendo de muestras de troncos, adaptando
el método de extraccion de ADN a partir de cambium.
Como material de partida se utilizaron 150 mg de tejido
obtenido por raspaje con bisturi de la cara interna de la
corteza. No se observaron diferencias en la calidad del
ADN extraido entre el Kit Plant DNeasy de Qiagen y el
Protocolo modificado (utiliza solo los bufters de Extrac-
cién de ADN vy de Precipitacién de Polisacaridos del kit,
continuando con 2 centrifugaciones, extracciéon con Clo-
roformo: Isoamilico y precipitacion con Isopropanol). Los
pellets de ADN se resuspendieron en 40 ml de Bufter TE.
Los ADNs fueron cuantificados por espectrofotometria y
se amplifico el microsatélite SB24 por PCR y los produc-
tos fueron analizados por PAGE. El 90 % de las muestras
amplificaron en un primer intento. Las que no amplific-
aron fueron cuantificadas nuevamente en gel de agarosa y
fueron re-amplificadas con un 85 % de éxito. Se estudiaron
840 muestras de troncos provenientes de 84 cargamentos
de supuestos SA. Del total de las muestras el 87 % resultd
ser SA, el 11 % no SA y el 2 % no pudo ser determinado.
A su vez, el 22 % de los cargamentos contenia al menos un
pertil distinto al de SA.
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LOCUS DE CARACTER CUANTITATIVO
PARA RESISTENCIA A LA DESECACION EN
Drosophila melanogaster

Gomez FH, P Sambucetti, FM Norry. Departamento de Ecologia,
Genéticay Evolucién e IEGE-BA-CONICET, Facultad de Ciencias
Exactas y Naturales, Universidad de Buenos Aires.

e-mail: fnorry@ege.fcen.uba.ar

La sobrevida en condiciones de muy baja humedad
relativa es un complejo caricter que presenta un patron
adaptativo de variabilidad genética en poblaciones y es-
pecies de Drosophila. El objetivo del presente trabajo fue
identificar los QTL (Quantitative Trait Loci) para la re-
sistencia a la desecacion en 54 lineas RIL (Recombinant
Inbred Lines) de Drosophila melanogaster originadas a partir
de un cruzamiento entre poblaciones de diferentes con-
tinentes. Se cuantific6 el tiempo de sobrevida (TS) de 40
moscas de cada RIL en tubos secos en condiciones de
humedad relativa inferior al 10 %. Para el mapeo de QTL
se analizaron los tres cromosomas mayores de la especie.
El caricter estudiado (TS) mostrdé un dimorfismo sexual
marcado (P < 0.01) en un sub-conjunto de las lineas RIL.
Un mapeo del intervalo compuesto revel6 un QTL de
gran efecto en los machos solamente, que mapea entre las
bandas 5 y 20 del cromosoma X. Este QTL incluye mas
de 40 genes candidatos de los cuales un estudio previo
mostré que cambian sus niveles de expresion como una
respuesta a la seleccion artificial sobre la resistencia a la
desecacidn. El presente trabajo indica que la base genética
de la resistencia a la desecacién puede diferir parcialmente
entre los sexos, y revela un QTL de gran impacto en los

machos del insecto modelo estudiado.

EXITO DE APAREAMIENTO ENTRE LINEAS
DE ALTA Y BAJA RESISTENCIA AL CALOR DE
Drosophila melanogaster

Stazione L, FM Norry, P Sambucetti. Laboratorio GERES, Departamento
de Ecologia, Genéticay Evoluciéon, FCEyN, IEGEBA (CONICET-UBA).
e-mail: pablosambucetti@ege.fcen.uba.ar

La temperatura afecta fuertemente el nivel actividad de
los organismos en la naturaleza, en especial en ectotermos.
Los genes o sistemas de respuesta al estrés también pueden
tener efectos directos sobre otros caracteres relacionados al
fitness, como es el éxito de apareamiento. El objetivo de
este trabajo fue explorar el efecto de un QTL (Quantita-
tive Trait Loci) de resistencia al calor sobre el éxito de apa-
reamiento en baja y moderada temperatura en Drosophila
melanogaster. Se utilizaron 2 lineas homocigoticas para un
marcador microsatélite que mapea sobre un QTL para la
resistencia al calor en el cromosoma X (bandas 10A1-A2).
Cada linea es homocigota para alelos con efectos opuestos
sobre la resistencia al calor para el QTL mencionado. Se
midié el éxito de apareamiento a 25 y 33°C (con y sin
pre-tratamiento de calor) en cajas con 20 machos y 20
hembras de cada linea. Las parejas en copula fueron col-
ectadas y posteriormente identificadas. No se observaron
diferencias significativas en el éxito de apareamiento en
alta temperatura (33°C) entre moscas de las lineas de alta
y baja resistencia al calor. Al aplicar un pre-tratamiento de
calor tampoco se detectaron diferencias significativas en-
tre las lineas en su éxito de apareamiento. Sin embargo, a
25°C los machos de la linea de alta resistencia al calor fuer-
on mas exitosos en su apareamiento en comparacion a la
de baja resistencia. Estos resultados muestran la existencia
de diferencias en el éxito de apareamiento entre las lineas
a moderada temperatura y la presencia de una interaccion

genotipo x ambiente para este caracter.
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VARIACION DE CUATRO SNPS DEL GEN OPRM1
EN LA POBLACION DE RESISTENCIA (CHACO)

Raggio MC, LA Glesmann, CI Catanesi. Lab. de Genética Molecular
IMBICE. CC403 (1900) La Plata.

e-mail: ccatanesi@imbice.gov.ar

El sistema opioide cumple un importante rol en la se-
nalizacion del dolor. El receptor p, objetivo primario de
la morfina, es el de mayor interés biomédico. El gen que
lo codifica, OPRMI, presenta numerosos polimorfismos
de tipo SNP. En la ciudad de Resistencia conviven actu-
almente poblaciones de distinto origen étnico, incluyendo
grupos nativos chaquefios, criollos y descendientes de eu-
ropeos. Las poblaciones de distinta procedencia étnico-
geografica pueden portar diferentes variantes en genes que
influyen en caracteristicas fenotipicas complejas. Con el
objetivo de describir la variacion actual de OPRMI1 en la
poblacién de esa ciudad, se tipificaron 4 SNP: rs1799971
(A/G), 131799972 (C/T), rs540825 (T/A) y 1rs562859
(C/T) mediante PCR-RFLP en muestras de ADN de
85 individuos procedentes de Resistencia. Se estimaron
frecuencias alélicas y genotipicas, Equilibrio de Hardy-
Weinberg (EHW) diversidad génica y desequilibrio de
ligamiento (LD), utilizando Arlequin 3.5. Los 4 marcado-
res se ajustaron al EHW, la diversidad génica media fue
de 0,263 y se estimé la presencia de 8 haplotipos. Salvo
151799972, los restantes marcadores presentaron valores de
LD significativos entre ellos. En la comparacién con datos
publicados para la poblacién de la ciudad de Corrientes, el
Fst obtenido no fue significativo (p>0,05). Si bien los re-
sultados obtenidos seran confirmados mediante el analisis
de un mayor nimero de individuos, las similitudes halladas
con los datos de Corrientes pueden deberse a la proximi-
dad geogrifica y al elevado flujo migratorio entre ambas

capitales del noreste argentino.

HAPLOTIPOS MITOCONDRIALES EN Cebus
nigritus Y Cebus libidinosus BASADOS EN EL
ANALISIS DEL D-LOOP

Hassel DL**, MD Mudry', CF Argiielles"*, M Nieves'. 'Grupo de
Investigacion en Biologia Evolutiva, Dpto. EGE, IEGEBA, Facultad de
Ciencias Exactas y Naturales (Universidad de Buenos Aires, Argentina),
*Grupo de Investigaciones en Genética Aplicada, IBS, Nodo Posadas,
(UNaM-CONICET).

e-mail: hasseld@ege.fcen.uba.ar

C. nigritus (CNI) y C. libidinosus (CLI) conforman el
extremo austral de distribucién geografica del género de
primates. C. nigritus, catalogada por la IUCN como espe-
cie NT (Near Threatened) esta presente en gran parte de
la provincia de Misiones, en el mayor remanente de Selva
Atlantica Interior. En estudios poblacionales y de conser-
vacibén, un marcador genético muy utilizado por su gran
variabilidad es el D-loop mitocondrial. La deteccién de
haplotipos mitocondriales especificos permite determinar
la existencia de subestructuracién genética en el area de
distribucién de una especie. Con este objetivo, mediante
la utilizacién de primers universales (L15926 y H00651),
se amplific y secuencié una regién de ~600 pb del D-
loop en 10 ejemplares: 5 CNI y 5 CLI. Se escogieron las
secuencias de 2 CNI y se diseflaron primers especificos:
LD_CNI555 y HD_CNI555, que fueron ensayados en 2
ejemplares, 1 CNI y 1 CLI obteniéndose un amplicén de
~450 pb. Las secuencias obtenidas mostraron una identidad
del 93% para CNI y del 94% para CLI en comparacién
con la regidn correspondiente en el genoma mitocondrial
de C. apella depositada en Gen Bank (>gb |JN380205.1]),
representando en ambos casos haplotipos Gnicos para los
dos ejemplares analizados con la ocurrencia de una tran-
sicibn C>T entre CNI y CLI. El estudio de esta region en
individuos silvestres de CNI en distintas reas protegidas
de Misiones, contribuird como conocimiento de base para
evaluar el estatus de conservacion asignado a esta especie
y en el desarrollo de conectores entre las distintas areas

protegidas de la provincia.
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DIVERSIDAD Y ESTRUCTURA GENETICA DEL
CARPINCHO, Hydrochoerus hydrochaeris

Byrne MS', MH Cassini?, RD Quintana®, ML Bolkovict, JI Tanezs.
'GEMA, Departamento de Ciencias Basicas, UNLu-CIC, *Laboratorio
de Biologia del Comportamiento, IBYME-CONICET, *UNSAM-FCEyN,
UBA-CONICET, *Direccién de Fauna Silvestre, SAyDS, sSGEMA,
Departamento de Ciencias Basicas, UNLu-CONICET.

e-mail: soledadbyrne@hotmail.com

La estructura genética del carpincho en parte su distri-
bucidn geografica fue analizada utilizando haplotipos de la
region control del ADN mitocondrial en 5 poblaciones de
Argentina: Mercedes (Corrientes,n = 9), El Socorro (Cor-
rientes, n = 5), San Javier (Santa Fe,n = 5), PN El Palmar
(Entre Rios, n = 4) y Bajo Delta (Buenos Aires, n = 5).
Estos haplotipos junto con los disponibles en el GenBank
para poblaciones de Paraguay (n = 110) y Venezuela (n =
153) tueron analizados a fin de establecer la posible exis-
tencia de unidades genéticamente distinguibles. En total se
identificaron 21 haplotipos de 157 pb, 9 de Argentina, 8
de Paraguay, uno de los cuales fue compartido con Argen-
tina, y 5 de Venezuela. La estructura genética poblacional
fue analizada mediante un AMOVA. Los resultados sug-
ieren que: (1) Venezuela es una poblacidén genéticamente
diferente de las demas y podria considerarse como una
Unidad Evolutivamente Significativa independiente, (2)
Paraguay present6 cierto grado de diferenciacién genética
respecto a las poblaciones Argentinas, por lo que podria
considerarse como una Unidad de Conservacion distinta,
(3) las poblaciones de Argentina presentaron una mod-
erada estructuracién genética, que se deberia a la distancia
geografica que las separa teniendo en cuenta las princi-
pales vias de dispersion a través de los Rios Parani y Uru-
guay. Futuros trabajos que incluyan un mayor ntimero de
muestras y el uso de otros marcadores, ayudaran a determi-
nar con mayor precision la estructura genética, las vias de
dispersion y el estado de conservacion de las poblaciones

argentinas.

VARIABILIDAD GENETICA EN POBLACIONES
SILVESTRES DE JABALI DE ARGENTINA

Figueroa CE', MI Sagua’, GP Fernandez', BN Carpinetti*, ML Merino™*.
‘Universidad Nacional del Noroeste de la Provincia de Buenos Aires,
*Universidad Nacional Arturo Jauretche, *CICPBA.

e-mail: figueroa_gnr@hotmail.com

El jabali (Sus scrofa scrofa) (Suidae — Artiodactyla), repre-
senta el origen genético de los cerdos domésticos actuales
y es una de las especies de mamiferos ligada al hombre
desde tiempos prehistoricos, constituyendo un importante
recurso econdémico y cinegético. En la Argentina, se in-
trodujo a principios del siglo XX en la provincia de La
Pampa, desde donde se disperso6 hacia el Norte invadiendo
San Luis, Cérdoba y Santa Fe, y hacia el Sur llegando hasta
Rio Negro y Buenos Aires, posiblemente también ingresd
desde Uruguay a partir de 1920. Actualmente en nuestro
pais existen escasos trabajos de investigacion sobre el anali-
sis de variabilidad genética del jabali. El objetivo de este
trabajo es el de caracterizar dicha variabilidad en las dife-
rentes poblaciones muestreadas, estudiar la dindmica po-
blacional entre ellas y estimar su dispersion a partir de los
centros originales de introduccién mediante el uso de téc-
nicas moleculares. Con este fin se utilizard como marcador
genético a la regién control (RC) del ADN mitocondrial.
El ADN fue extraido para 70 muestras representativas de
las poblaciones silvestres de jabali de Argentina, para las
cuales sera amplificado, purificado y secuenciado un seg-
mento de ~1050pb de la RC. A partir de las secuencias
obtenidas (y la utilizacién de softwares especificos) serd
caracterizada la variabilidad genética, las relaciones hap-
lotipicas, y las reconstrucciones filogenéticas entre los dife-
rentes grupos analizados. La interpretacién de estos resul-
tados nos permitira comprender la dindmica de expansion

de esta especie en nuestro pais.
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ESTUDIO DE DIVERSIDAD GENETICA EN
POBLACIONES DE VICUNAS BAJO DISTINTOS
SISTEMAS DE MANEJO

Anello M*, MS Daverio’, SR Romero?, F Rigalt®, L Vidal Rioja’, F

Di Rocco*. "‘Multidisciplinario de Biologia Celular (IMBICE) CCT-
CONICET-CICPBA La Plata, Buenos Aires, *EEA Abra Pampa, INTA-
Jujuy, *EEA, INTA Catamarca.

e-mail: fdirocco@imbice.gov.ar

La vicufla (Vicugna vicugna) estuvo al borde de la ex-
tincidén hacia fines de los 60. Afortunadamente, el dictado
de leyes para su proteccién permitid su recuperacion nu-
mérica. Actualmente existen dos sistemas de manejo para
el aprovechamiento de su fibra: en silvestria y en semi-
cautiverio. Aunque econdémicamente pueden ser viables,
el impacto genético y ecoldgico de la utilizacién de la
especie debe ser controlado para asegurar un uso sustent-
able de este recurso. En este trabajo se analiz6 la diversidad
genética de 5 poblaciones de vicuiflas de las provincias de
Catamarca y Jujuy bajo ambos sistemas de manejo. En 135
muestras totales se amplificaron 10 marcadores STR vy se
emplearon los programas Arlequin y Fstat para evaluar los
parametros de diversidad genética. En general, se encontrd
alta diversidad genética en todas las poblaciones. Las het-
erocigosidades medias observadas y esperadas fueron may-
ores a 0,6 en todos los casos mientras que el nimero me-
dio de alelos (K) fluctud entre 6,1 y 6,5. A pesar de tener
el mayor tamafo muestral, la poblacion en semicautiverio
mostrd el menor valor de K. Los valores del coeficiente de
endogamia (FIS) no mostraron una consanguinidad signif-
icativa en las poblaciones estudiadas. El indice de fijacion
(FST) evidencié diferenciacidén genética significativa en-
tre las poblaciones, con una correlacion entre la distancia
genética y la geografica. También se calcul6 el indice de
Garza-Williamson, obteniéndose valores menores a 0,4 en
todas las poblaciones. Esto refleja la drastica reduccién po-

blacional que sufrio esta especie en el pasado.

ANALISIS COMPARATIVO DE LOS SEGMENTOS
DE EXPANSION D2-D3 EN Nacobbus aberrans
sensu lato

Lax' P, JC Rondan Duefias?, CN Gardenal®, ME Doucet'. 'IDEA
(CONICET-UNC) y Centro de Zoologia Aplicada, Facultad de Ciencias
Exactas, Fisicas y Naturales, Universidad Nacional de Cérdoba,
Coérdoba, *CEPROCOR, Cérdoba, *’IDEA (CONICET-UNC) y Facultad de
Ciencias Exactas, Fisicas y Naturales, Universidad Nacional de Cérdoba,
Cérdoba.

e-mail: jrondan@efn.uncor.edu

Nacobbus aberrans es un nematodo fitbfago que posee
importancia cuarentenaria por los danos que ocasiona a la
agricultura. Actualmente, su situacion taxondmica es poco
clara y se considera la existencia de un complejo de es-
pecies dentro de N. aberrans sensu lato. Los segmentos de
expansion D2-D3 del gen 28S del ADN ribosomal han
mostrado ser ttiles para separar especies de distintos géne-
ros de nematodos fitéfagos. Por el momento, no existen
secuencias de N. aberrans publicadas en el GenBank. El ob-
jetivo de este trabajo fue analizar las relaciones filogené-
ticas en 10 poblaciones argentinas provenientes de distinto
origen geografico y asociadas a diferentes hospedadores,
en base a secuencias de este marcador molecular. A partir
de ADN extraido de juveniles del nematodo, se amplifico
y secuencié un fragmento de 754 pb. Analisis filogenéticos
con Neighbour Joining y Maximum Likelihood permiti-
eron diferenciar tres grupos, con altos valores de soporte
estadistico: I) poblaciones extraidas de: pimiento (Cata-
marca), remolacha (Santa Fe), papa (Catamarca) y tomate
(Cordoba, Buenos Aires, Mendoza y Tucuman); II) una
poblaciéon de Coédrdoba (quinoa) y Tucumin (papa); III)
una poblaciéon de Jujuy, pardsita de papa andina. El agru-
pamiento no mostrd relacidon con respecto al hospedador
y los grupos coincidieron con resultados obtenidos para
los patrones de RFLP de la regién ITS, considerando las
mismas poblaciones. Se pone en evidencia la utilidad del

gen 28S para diferenciar poblaciones de este nematodo.
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ESTRUCTURA GENETICA Y REINFESTACION
POR Triatoma infestans EN EL GRAN CHACO
ARGENTINO

Piccinali RV**, RE Giirtler'*. 'Laboratorio de Eco-Epidemiologia. Dpto
EGE. Facultad de Ciencias Exactas y Naturales. Universidad de Buenos

Aires. Argentina, *JlJEGEBA. CONICET.
e-mail: rpicci@ege.fcen.uba.ar

Pese a los importantes avances de la Iniciativa del Cono
Sur, el Gran Chaco es una regién que continiia con una
importante transmisién vectorial de Tiypanosoma cruzi,
agente etiologico de la enfermedad de Chagas, debido,
entre otros factores, a una gran infestacion domiciliaria
por Triatoma infestans, principal vector del parisito en esta
area. Este trabajo se propone indagar en la dinimica de
reinfestaciéon de las casas por T infestans analizando la es-
tructura genética de este insecto y el origen de individuos
reinfestantes en parajes rurales aledafios a la localidad de
Pampa del Indio, Chaco, los cuales fueron rociados con
insecticidas entre 2007-2009 y siguen actualmente bajo
vigilancia entomoldgica. Para ello, se genotiparon para 10
loci microsatélites insectos colectados en 5 sitios perido-
mésticos en el paraje rural Campo Los Toros antes (N=99)
y después (N=11) de un rociado masivo con insecticidas.
Luego se realizaron anilisis bayesianos para determinar
la estructura genética pre-rociado y el origen de los in-
dividuos de post-rociado. Se detectaron dos o tres gru-
pos genéticos en los insectos de pre-rociado, con grados
variables de mezcla (admixture) en los individuos de cada
sitio. Todos los insectos de post-rociado fueron asignados
a su sitio de captura, con excepciéon de una ninfa, que re-
sulté6 un migrante de primera generacion. Estos resultados
muestran la existencia de estructura genética pre-rociado
en las poblaciones de T infestans, y que la mayor parte de los
individuos de post-rociado provendria de focos residuales

que sobrevivieron al rociado con insecticidas.

EVOLUCION DE LOS INDICADORES DE
DIVERSIDAD GENETICA EN UNA POBLACION
DE Euterpe edulis MARTIUS

Montagna T**, JZ Silva**, MS Reis"*. 'Nucleo de Pesquisas em Florestas
Tropicais/Universidade Federal de Santa Catarina, *Programa de Pés
Graduagio em Recursos Genéticos Vegetais/Universidade Federal de
Santa Catarina.

e-mail: gunnermontagna@gmail.com

Euterpe edulis (Arecaceae) es una especie nativa de la
Mata Atlantica, que ocurre en Argentina y Brasil. Fue la
principal palmera productora del palmito en la regién Sur
del Brasil, y hoy es creciente la utilizacién de sus frutos
para la produccidn del acai (pulpa). El conocimiento de la
diversidad genética, bien como su evolucién a lo largo del
tiempo, juega un rol importante en la delineacién de es-
trategias de conservacion para E. edulis. El objetivo de este
estudio fue evaluar como se comportan los indicadores de
diversidad genética en una poblacién de E. edulis durante
13 afos. Para el estudio se muestrearon 950 matrices de E.
edulis, a través de 24 parcelas permanentes (40 m x 40 m)
en un fragmento ubicado en la Floresta Nacional de Ibi-
rama, Estado de Santa Catarina. Fueron revelados 13 locus
1soenzimaticos. En 1997, cuando empezaron los estudios, la
muestra contenia 472 matrices, que presentaron 30 alelos,
Ae = 0,262, Ho = 0,236 y £ = 0,098 (p<0,01). En 2010,
altimo ano de evaluacidn, el nimero de matrices habia
aumentado para 950 y este conjunto presentd 33 alelos,
He = 0,252, Ho = 0,236 y f = 0,064 (p<0,01). El f de
1997 es significativamente distinto del f de 2010 (p<<0,01)
lo que sefala una reducciéon de 35% en el f en 13 afos,
indicando que la poblacién puede alcanzar el equilibrio
de Hardy-Weinberg con el paso del tiempo. Es importante
decir que el fragmento fue explotado por la tltima vez en
la década de 1950 lo que sugiere que E. edulis posee una
gran capacidad de restablecer el equilibrio, a partir de su

propia regeneracion natural, a lo largo de los afos.
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ANALISIS DEL GEN ADH Y REGION ITS PARA
LA IDENTI‘FICACION TAXONOMICA DE UNA
POBLACION DE Nothofagus

Agzpilicueta MM, V E1 Mujtar’, P Marchelli**, LA Gallo'. 'INTA EEA
Bariloche, *CONICET Argentina.
e-mail: mmazpilicueta@bariloche.inta.gov.ar

Los robles mas septentrionales de la Argentina del gé-
nero Nothofagus en Lagunas de Epulauquen (Neuquén)
son considerados una poblacién de Nothofagus obliqua. Sin
embargo, caracteristicas diferenciales en caracteres foliares,
seminales, arquitecturales y moleculares respecto a otras
poblaciones argentinas de la especie, han planteado dudas
sobre su estatus taxonémico. Con el objetivo de avanzar
en su identificacién analizamos la secuencia de dos regio-
nes del genoma. La region del gen ADH (alcohol deshi-
drogenasa) se seleccioné por su poder de discriminacidn
entre especies del género y la regiéon ITS (secuencia del
espaciador interno trascripto) por su extendida utilizacion
en estudios filogenéticos. Se analizaron individuos de La-
gunas de Epulauquen junto a individuos correspondientes
a los taxones emparentados Nothofagus glauca, Nothofagus
nervosa, Nothofagus leoni y Nothofagus macrocarpa e individ-
uos de N. obliqua de otras poblaciones chilenas y argen-
tinas. Las variantes nucleotidicas encontradas en Lagunas
de Epulauquen para ADH corresponden a las halladas en
N. obliqua, lo que descarta la hipdtesis de hibridacién con
N. nervosa tormulada en estudios previos en base a isoenzi-
mas. El analisis de la region ITS sugiere que Lagunas de
Epulauquen corresponderia a N. obliqua. El alto grado de
aislamiento geografico y un posible origen glaciario en
el norte de Chile habrian impartido caracteristicas dife-
renciales, potencialmente adaptativas, a esta poblacion. Los
resultados confirmarian su inclusion en los programas de

conservaciéon y mejoramiento de la especie en nuestro pais.

DIVERSIDAD FENOTIPICA Y DETERMINACION
DEL GRADO DE ENDOCRIA EN POBLACIONES
NATURALES DE CURUPAY

Mazo TM', ME Barrandeguy'**, MV Garcia'**. 'Catedra de Genética

de Poblaciones y Cuantitativa. Departamento de Genética. FCEQyN.
UNaM, *Instituto de Biologia Subtropical (UNaM — CONICET), *Consejo
Nacional de Investigaciones Cientificas y Técnicas.

e-mail: tam_magi@hotmail.com

La diversidad genética se cuantifica mediante la vari-
abilidad genética dentro de poblaciones y se caracteriza
tanto a partir de estados alélicos discretos como a partir
de caracteres poligénicos. La endocria, junto a la depresion
por endocria, son procesos importantes en biologia y en
conservacion de poblaciones naturales. El curupay (Anade-
nanthera colubrina var. cebil) es una especie forestal nativa
de Sudameérica. Se estudiaron individuos de cuatro pobla-
ciones ubicadas en dos provincias biogeograficas: Yungas y
Paranaense. Se estimaron los niveles de diversidad genética
y el grado de endocria mediante la determinacion de la
relacién entre la reduccidén de la heterocigosis en loci neu-
trales y la reduccion de heterocigosis en caracteres poligé-
nicos. Se analizaron ocho caracteres poligénicos y ocho loci
SSRnu. Se estim6 la heterocigosidad observada (H) y la
esperada (H,). Se realiz6 un ANOVA de una via para anal-
izar la variacién fenotipica y un AMOVA para particionar
la variacién genética neutral. El efecto de la endocria en
caracteres poligénicos se infirié desde loci neutrales basan-
dose en la ecuacion M, = M, — IDF  + | la cual se us6
como modelo de regresion lineal para estimar la depresion
por endocria (ID) y la media esperada del caricter cu-
antitativo (M,). Los caracteres reproductivos presentaron
valores medios estadisticamente significativos en todas las
poblaciones. Se detectd un déficit de homocigotas estando
la variacién neutral mayormente contenida dentro de po-
blaciones (88,94%). Ninguno de los caracteres poligénicos

presentd depresion por endocria.
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ESTIMAS DE FLUJO GENICO MEDIADO POR
POLEN Y POR SEMILLAS EN Anadenanthera
colubrina VAR. cebil

Barrandeguy ME"*%, R Rivera Pomar**, MV Garcia*®. 'Catedra de
Genética de Poblaciones y Cuantitativa. Departamento de Genética,
FCEQyN - UNaM, “Instituto de Biologia Subtropical (UNaM —
CONICET), *Consejo Nacional de Investigaciones Cientificas y
Técnicas, tLaboratorio de Genética y Genomica Funcional, Centro
Regional de Estudios Genémicos, UNLP.

e-mail: ebarran@fceqyn.unam.edu.ar

Flujo génico es un término que incluye todos los me-
canismos resultantes en el movimiento de genes entre
poblaciones, ocurriendo en especies vegetales mediante
el movimiento del polen y de las semillas. Anadenanthera
colubrina var. cebil (curupay) es una leguminosa nativa de
Sudamérica presentando, en Argentina, una distribuciéon
discontinua restringida a las provincias fitogeograficas Pa-
ranaense y Yungas. Se estudiaron 69 individuos del Norte
argentino provenientes de ocho sitios de muestreo emple-
ando ocho microsatélites nucleares y cuatro microsatélites
cloroplasticos. Se estimo el flujo génico de manera indi-
recta y la proporcién flujo génico por polen/flujo génico
por semillas bajo el modelo de islas empleando la ecu-
aciéon de Ennos (1994) y bajo el modelo de aislamiento
por distancia empleando una prueba de paralelismo entre
regresiones lineales de las distancias geogrificas para to-
dos los pares de subpoblaciones en relacién a la simili-
tud genética entre ellas obtenidas mediante ambos mar-
cadores. El flujo génico histérico mediado por polen y
por semillas contrarrestd los efectos de la deriva genética
(N.m,=2) mientras que el flujo génico histérico mediado
Gnicamente por semillas no lo contrarrestd (N m =0,027).
El flujo génico mediado por polen superd en 144 veces al
flujo génico mediado por semillas. La prueba de paralel-
ismo entre regresiones lineales arrojé un valor de 7=13,35
el cual resultd estadisticamente significativo y confirma el
menor flujo génico mediado por semillas en relaciéon al

flujo génico total.

SIGNOS DE ADAPTACION A NIVEL
MOLECULAR: PRUEBAS DE NEUTRALIDAD DE
SSRNU EN POBLACIONES DE CURUPAY

Garcia MV'23, ME Barrandeguy"*®. 'Cétedra de Genética de Poblaciones
y Cuantitativa. Departamento de Genética. FCEQyN. UNaM, *Instituto
de Biologia Subtropical (UNaM — CONICET), *Consejo Nacional de
Investigaciones Cientificas y Técnicas.

e-mail: vgarcia@fceqyn.unam.edu.ar

La diferenciaciéon genética entre poblaciones analiza-
da por SSR es, casi exclusivamente, explicada por deriva
genética mientras que el rol potencial de la seleccion es,
en general, ignorado. Diversos estudios han incrementado
la evidencia de la no neutralidad de algunos loci SSR. El
curupay (Anadenanthera colubrina var. cebil) es una espe-
cie forestal nativa de Sudamérica. Ocho loci SSR fueron
analizados en individuos de cuatro poblaciones ubicadas
en dos regiones biogeograficas: Paranaense y Yungas para
testar el comportamiento neutral de estos marcadores y
detectar posibles signos de la accién de la seleccién. Se
estableci6 el namero de alelos y el indice F por locus.
Ademas, se estim6 la riqueza alélica poblacional. La neu-
tralidad fue testada mediante el método de deteccién de
outliers evaluando la relacién entre F y H . Ademis, se
aplico el test de Ewens-Watterson para definir las con-
figuraciones alélicas y el test de homocigosis de Watterson
junto al test exacto de Slatkin para establecer la proba-
bilidad de neutralidad para cada locus. El test de outliers
detectd alejamiento de la neutralidad para los loci Ac11.2
y Ac41.1. Estos loci también mostraron los valores de F_
superiores (015 y 0,25, respectivamente). Sin embargo, el
locus Acl11.2 mostré6 un comportamiento erratico en las
diferentes pruebas. Por su parte, el locus Ac41.1 mostré un
alejamiento de la neutralidad al aplicar el test de Ewens-
Watterson (P=0,05). Los resultados sugieren que el locus
Ac41.1 estaria bajo seleccion purificadora en tanto que el

resto de los loci presentarian un comportamiento neutral.
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ANALISIS DE UN INTRON CLOROPLASTICO
PARA EL ESTUDIO DE EVENTOS
DEMOGRAFICOS HISTORICOS EN EL CURUPAY

Calonga Solis V*#, ME Barrandeguy'*+, MV Garcia'*+. 'Citedra de
Genética de Poblaciones y Cuantitativa. Departamento de Genética.
FCEQyN. UNaM, *Comité Ejecutivo de Desarrollo e Innovacién
Tecnologica— Pcia de Misiones, *Instituto de Biologia Subtropical
(UNaM — CONICET), Consejo Nacional de Investigaciones Cientificas
y Técnicas.

e-mail: vercasol@gmail.com

Los procesos demograficos historicos estan involucrados
en la distribucién geografica contemporanea de la variac-
16n genética pudiendo contribuir a la divergencia pobla-
cional. En angiospermas, la variacién poblacional neutral
del genoma cloroplastico es empleada para el estudio de
estos procesos. El curupay (Anadenanthera colubrina var. ce-
bil) es una especie forestal nativa de Sudamérica. Se analizé
la distribucion geografica contemporanea de la variacién
genética cloroplastica en cuatro poblaciones ubicada en las
provincias biogeograficas Paranaense y de las Yungas para
estudiar los eventos demograficos historicos. Se analizé un
fragmento de 600pb del intrén trnL del genoma clorop-
lastico. Se estimaron los indices de diversidad nucleotidica
() y haplotipica (h), el nimero medio de sustituciones
nuleotidicas (k) y la riqueza haplotipica (Hr). Las relacio-
nes entre los haplotipos identificados se representaron en
una red de haplotipos construida empleando el algoritmo
Median-Joining (M]). Se realiz6 un AMOVA para particio-
nar la variacién genética y un SAMOVA para identifi-
car patrones alternativos de subdivision poblacional. Las
poblaciones presentaron niveles reducidos de diversidad
genética cloroplastica, niveles elevados de estructuracion
genética y haplotipos propios en relacion a la provincia
biogeogrifica de origen. La distribucién geografica con-
temporanea de la variacidn genética cloroplastica refleja

los efectos de la fragmentacion historica.

DIVERSIDAD GENETICA DE Araucaria
angustifolia EN EL BORDE ESTE DEL
ALTIPLANO CATARINENSE, BRASIL

Schussler G'#, T Montagna'?, C Cristofolini'*, A Mantovani®, MS
Reis"*. "Programa de Pés Graduacién en Recursos Genéticos Vegetales,
RGV/ UFSC, *Nucleo de Investigacion en Bosques Tropicales, NPFT,
3Universidad del Estado de Santa Catarina, UDESC.

e-mail: gschusslerzooo@yahoo.com.br

Araucaria angustifolia (Bert.) O. Ktze, una especie relicta,
que sobrevivié a intensos disturbios climiticos durante
toda su historia de vida. En fases cuando el clima se torn-
aba desfavorable, ocurria la retraccion de las poblaciones
en refugios. El objetivo de este estudio fue caracterizar la
diversidad genética en el Parque Nacional de Sio Joaquim
(28°9°57,63”S e 49°35°0,54”0), en dos poblaciones dis-
tantes entre si 3 Km. En cada poblacién fueron muestreados
50 individuos adultos y 50 regenerantes, manteniendo una
distancia media de 50 m entre cada individuo. El genoti-
pado fue realizado a través de marcador isoenzimatico uti-
lizando los sistemas: 6PGDH, SKDH, MDH, PGM, PGI,
ACP, ME, LAP, IDH e GOT. Se estimaron los siguien-
tes indices: nimero de alelos, alelos por loci polimérficos
(Ap), diversidad genética (He), heterocigosidad observada
(Ho) y indice de fijacién (F). Los 10 sistemas permitieron
la evaluaciéon de 12 loci, de los cuales ocho fueron po-
limoérficos. Se percibid la ocurrencia de alelos exclusivos
en determinados loci. Fue muestreado un conjunto de 25
alelos distintos en total. Los valores medios de He y Ho
fueron de 0,083 y 0,078. El valor medio de F fue de 0,060,
siendo significativamente diferente de cero (p < 0,05) ape-
nas para una de las poblaciones de adultos (0,216). A pesar
de la proximidad, las frecuencias alélicas sugieren que las
poblaciones muestreadas tienen historicos de formacion
distintos, indicando que estudios en estos lugares pueden
aclarar cuestiones importantes sobre la evolucion de la es-

pecie y sobre los refugios del pleistoceno.
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RELACIONES FILOGEOGRAFICAS ENTRE
POBLACIONES ARGENTINAS DE Calophyllum
brasiliense CAMB. BASADAS EN ADNCP

Percuoco CB'#, LN Talavera Stéfani*+, ME Rodriguez*, AE Cardozo,
NL Gonzalezt, CB Sorol*, JV Crisci?, CF Argiielles'. 'Laboratorio
GIGA- Instituto de Biologia Subtropical —Nodo Posadas
(UNaM-CONICET), *Becaria Tipo II CONICET, *Becaria Tipo I
CONICET, *FCEQyN — UNaM, sLaboratorio LASBE (FCNyM — UNLP).
e-mail: ceciliapercuoco@gmail.com

C. brasiliense Camb., “arary”, es una especie arborea
exclusiva de ambientes fluviales y anegados. Los registros
mas australes de su ocurrencia se observan en poblaciones
del NE de Argentina en pequefios remanentes de selvas
riberefias del Rio Parani, en las provincias de Misiones
y Corrientes. Bajo la hipdtesis de que las poblaciones ar-
gentinas pertenecieron a un continuo de selva riberena
en el pasado, y que las mismas han atravesado un extenso
proceso de fragmentacion provocando la diferenciacion
genética de las mismas, el objetivo del presente trabajo
fue establecer relaciones filogeograficas entre las pobla-
ciones de San Ignacio (Mnes.), Rincén Ombt y Puerto
Valle (Ctes.) a partir del estudio de regiones del genoma
cloroplastico. Se amplificaron y secuenciaron 2 regiones
cloroplasticas, petG-trnP y psbJ-petA. El anilisis se real-
1z6 en conjunto con 5 regiones estudiadas previamente,
contabilizando 8.450 pb del genoma plastidial (5,3 %).
Se identificd un tnico haplotipo cloroplastico para todas
las regiones en las 3 poblaciones argentinas. Este hallazgo
confirma la hipétesis acerca de la existencia del continuo
de selvas riberefas. Teniendo en cuenta que los procesos
de fragmentacién ocurridos en la regién fueron intensos,
se esperaba que las poblaciones mostraran algiin grado de
diferenciacién genética. No obstante, es probable que el
tiempo transcurrido haya sido insuficiente para que surjan
y se fijen variantes haplotipicas en el genoma plastidial. De
esta manera, estos resultados confirman el origen comin
de los remanentes de “arary” hacia el sur de la Selva Pa-

ranaensec.

REORDENAMIENTO GENOMICO EN HIiBRIDOS
INTERESPECIFICOS DEL GENERO Solanum

Ferrer MS'2, CF Marfil', RW Masuelli'*. 'Instituto de Biologia Agricola
Mendoza (IBAM) CONICET, Facultad de Ciencias Agrarias, UNCuyo,
Mendoza, *Instituto de Ciencias Basicas, UNCuyo, Mendoza, *EFA La
Consulta INTA.

e-mail: ferrerms@gmail.com

La hibridacion interespecifica entre especies tuberos-
as del género Solanum es un evento comun y relevante
en la generaciéon de nuevos taxa. Solanum x rechei (rch) es
una especie originada por hibridacién entre S. kurtzianum
(ktz) (2n=2x=24) y S. microdontum (mcd) (2n=3x=36 vy
2n=2x=24). El objetivo general fue caracterizar genética-
mente poblaciones naturales de las tres especies y regen-
erar el evento de hibridacién ocurrido en la naturaleza.
Se llevaron a cabo cruzamientos sexuales controlados y se
contaron cromosomas en plantas de poblaciones naturales
e hibridos sintéticos. Se utilizaron marcadores microsaté-
lites (SSR) a fin de estudiar la variabilidad genética de las
poblaciones naturales y de evaluar la estabilidad genémica
de los hibridos sintéticos. Para dilucidar la direccién del
cruzamiento que dio origen a rch en la naturaleza se anali-
zaron los patrones de amplificacién de cinco secuencias
del genoma mitocondrial en todas las poblaciones natura-
les. Analisis citologicos mostraron que las poblaciones de la
especie mcd son citotipos triploides y que rch es una mezcla
de citotipos diploides y aneuploides. A partir del anali-
sis del genoma mitocondrial demostramos que mcd actud
como parental femenino en el cruzamiento que origind a
rch en el area de hibridacion. Los patrones de amplificacion
de 13 SSR mostraron fragmentos Gnicos, no presentes en
los padres, en los hibridos tanto naturales como sintéticos
lo que indica que la hibridacién interespecifica indujo un
reordenamiento gendémico entre el 4% y 16% de los frag-

mentos analizados.
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DIVERSIDAD Y ESTRUCTURA GENETICA
DE POBLACIONES DIPLOIDES Y
AUTOPOLIPLOIDES DE Turnera sidoides
SUBSP. pinnatifida

Moreno EMS’, NS Mola Moringa', AF Panseri’, VG Solis Neffa'*.
‘Instituto de Botanica del Nordeste, *Facultad de Ciencias Exactas y
Naturales y Agrimensura.

e-mail: sariu_200@hotmail.com

Titrnera sidoides subsp. pinnatifida es, dentro del complejo
autopoliploide T sidoides (x=7), la subespecie con mayor
distribucion geografica y es la mis variable morfologica-
mente. Cuenta con cinco morfotipos que presentan ni-
veles de ploidia desde 2x hasta 6x. En el marco de los
estudios evolutivos que se llevan a cabo en el complejo y
a fin de contribuir a la comprension de los procesos que
condujeron a la diversificacién del mismo, en este trabajo
se analiza la variabilidad y estructura genética de pobla-
ciones diploides y poliploides representativos de los cin-
co morfotipos empleando RAPDs. Los resultados obte-
nidos demostraron que los morfotipos se diferencian en
los polimorfismos que presentan, siendo estas diferencias
mas evidentes entre poblaciones diploides. Dentro de cada
morfotipo, las diferencias en variabilidad genética obser-
vadas en los poliploides respecto de los diploides, podrian
ser el resultado del origen multiple de dichos poliploides
a partir de poblaciones diploides genéticamente diferen-
ciadas, del flujo génico entre autotetraploides de origenes
independientes, asi como de la ocurrencia de rearreglos
gen6émicos durante el proceso de autopoliploidizacién. La
falta de correlacién entre la distancia genética y la distancia
geografica sugiere que, en esta subespecie, la variabilidad
genética observada no puede ser explicada bajo un mod-
elo de flujo génico de aislamiento por distancia, siendo el
resultado de deriva génica.Todos estos resultados sustentan
la hipotesis de la diversificacion de T sidoides subsp. pinnati-

fida a nivel diploide.

CRUZAMIENTOS DIRIGIDOS PERMITEN
INTERPRETAR RELACIONES DE HIBRIDACION
E INTROGRESION EN GIRASOL SILVESTRE

Mondon A!, MA Cantamutto™*, M Poverene'2. 'CERZOS - CONICET,
*Dpto. de Agronomia, U.N.S.
e-mail: almondon@criba.edu.ar

Se analizaron datos morfologicos métricos y categdri-
cos de individuos de biotipo Helianthus annuus —ann-, H.
petiolaris —pet- y fuera de tipo relevados in situ en zonas
de simpatria, asi como de individuos cultivados en campo
experimental. Estos altimos incluyeron progenie de plan-
tas muestreadas in sifu y de cruzamientos manuales (cruza-
mientos cultivo x silvestre, silvestre x silvestre, retrocruzas).
El analisis de componentes principales para datos métricos
en las plantas evaluadas a campo permitié separar en el
primer componente a los individuos ann de pet. Los hi-
bridos interespecificos se ubicaron entre ellos. Los hibri-
dos cultivo/silvestre se ubicaron cercanos a sus parentales
y las retrocruzas mostraron mayor similitud con el parental
recurrente. Un resultado similar se observé en el analisis
discriminante; cuando en este se incluyeron las plantas car-
acterizadas in situ, los individuos pet fueron los mas uni-
formes, siendo dificultosa la asignacion de plantas ann a su
respectiva categoria. Los resultados de anilisis de conglom-
erados fueron concordantes con los anteriores. De acuerdo
a esto, la morfologia permitié distinguir entre diferentes
biotipos, pero la posibilidad de que existan hibridos y var-
ias generaciones de flujo génico agregan variabilidad a las
poblaciones analizadas. En algunos casos, sucesivas retro-
cruzas derivarian en individuos con morfologias similares
a la especie H. annuus ssp annuus. Asi, el uso de caracteres
morfoldgicos e individuos “testigo” constituyen una gran
herramienta a la hora de determinar el origen de indi-

viduos del género Helianthus.
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HERENCIA DE LA AUTO-COMPATIBILIDAD
EN BIOTIPOS DE Helianthus INVASORES DE
ARGENTINA

Gutierrez A, F Rueda?, D Scaccia®, M Cantamutto'*, M Poverene'=.
'CERZOS - CONICET, *Dpto Agronomia UNSur.
e-mail: aguti@criba.edu.ar

El mirasolillo, H. petiolaris, y el girasol silvestre, Helian-
thus annuus ssp. annuus, son especies albgamas, de fecun-
dacién entomofila consideradas invasoras. En este género la
auto-incompatibilidad se adjudica un sistema esporofitico
basado en un gen con alelos multiples. Un estudio previo
(Rueda et al., ALAG 2012) demostré que algunas plantas
de poblaciones argentinas de las dos especies mostraron
cierto grado de produccién de semilla en condiciones
de auto-polinizacién controlada. En el presente trabajo
se midi6 la producciéon de semilla de la progenie de esas
plantas auto-compatibles, por auto-polinizacion (natural y
forzada) y por polinizacién cruzada (natural). Se utiliz6 el
indice SCI = semilla cuajada luego de polinizacién manu-
al/ semillas cuajada luego de polinizacidn abierta (Lloyd y
Schoen Int. J. Plant Sci. 153, 1992) para clasificar las plan-
tas en auto-compatibles o auto-incompatibles. Se observd
que algunas descendencias de plantas auto-compatibles de
ambas especies, producian semillas y segregaban para el
indice SCI, lo que sugiere la participacién de factores que
afectan a las interacciones alélicas en el sistema de auto-
incompatibilidad. Esos factores ambientales y genéticos se
analizaron por medio de ANOVA. Los resultados apoyan
la hipotesis de que la seleccidn diferencial de la progenie
durante la invasién puede dar lugar a poblaciones que de-

rivan de plantas auto-compatibles.

EFECTO MATERNO SOBRE LA DORMICION DE
SEMILLAS DE Helianthus annuus SILVESTRE

Acosta E', A Presotto™*, M Cantamutto**. '‘Dpto. Agronomia (UNS),
*CERZOS-CONICET.

e-mail: apresotto@uns.edu.ar

La dormicién de semillas es una de los principales car-
acteres que permite a una especie perpetuarse en el tiempo.
El mejoramiento genético ha minimizado la dormicién
fisiologica del girasol (H. annuus), adjudicada al balance
hormonal del embrién y/o las coberturas maternas. Dado
que las poblaciones naturales de H. annuus de Argentina
muestran gran variabilidad para este caracter se evalud el
efecto materno sobre la dormicién de semilla. Mediante
polinizacién controlada se generd semilla de cruzamien-
tos reciprocos entre biotipos con leve (DIA) o profunda
(BAR) dormicidén y entre estos con hibridos comerciales,
Cacique CL y Paraiso 104CL. Los controles fueron semi-
llas generadas por polinizacion entre hermanas y los ma-
teriales comerciales autofecundados. Luego de la cosecha
se evalu6 la germinacién a 20 °C y 12 h de luz. Mediante
ANOVA se analizé el efecto materno, paterno y la in-
teraccion. Todos los materiales presentaron una profunda
dormicién post-cosecha. Aunque ambos efectos fueron
altamente significativos, el materno fue cuatro veces supe-
rior al paterno. La interaccién entre efectos fue altamente
significativa. DIA disminuy6 la dormicion de los cruza-
mientos, como parental materno y en la mayoria de los
casos como parental paterno. Los resultados sugieren que
las coberturas maternas tendrian una fuerte participacién
en el control de la dormicion de semilla de los biotipos de

H. annuus naturalizados en Argentina.
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CARACTERIZACION DE PLANTAS FUERA DE
TIPO EN UNA POBLACION DE Brassica rapa
LINDANTE A COLZA B. napus

Ureta MS, F Torres Carbonell, C Pandolfo, M Cantamutto, M Poverene.
Universidad Nacional del Sur, GERZOS-CONICET.

e-mail: msureta@uns.edu.ar

El cultivo de colza 2n=4x=38, AACC) tolerante a
herbicida en nuestro pais presenta el riesgo de transfer-
encia de esa caracteristica a especies silvestres emparenta-
das. La mayor frecuencia de polinizacién del cultivo hacia
plantas silvestres se ha observado en B. rapa (2n=2x=20,
AA). El objetivo del trabajo fue identificar los individuos
fuera de tipo (FT) hallados en poblaciones de B. rapa utili-
zando caracteres morfologicos, analisis cromosémico y ci-
tometria de flujo. Se analizaron 1000 plantas provenientes
de poblaciones de B. rapa del partido de Balcarce, lindantes
al cultivo al momento de floracidon. Los individuos de B.
rapa, se caracterizaron mediante caracteres morfologicos,
utilizando descriptores internacionales (IBPGR), analisis
cromosémico y citometria de flujo. Como control se uti-
lizaron 15 plantas de B. napus y 15 de B. rapa. Se tomaron
muestras de hojas jovenes de las plantas FT y de los posibles
parentales y se analizaron mediante citometria de flujo. Se
utilizaron botones florales para el estudio cromosémico.
Se encontraron 15 plantas con caracteres mortolégicos in-
termedios entre el cultivo y la especie silvestre. Mediante
citometria de flujo y citogenética se pudieron confirmar
como hibridas 9 de 13 plantas analizadas. Los resultados
obtenidos indican que los caracteres morfoldgicos y la ci-
tometria de flujo son adecuados para detectar individuos
hibridos en Brassica. Asimismo que la transferencia de tol-
erancia a herbicidas del cultivo de colza a las poblaciones

de B. rapa es posible, tornandolas malezas de dificil control.

UTILIZACION DE UN PANEL DE 95 SNPS PARA
ASIGNACION RACIAL EN EL MERCADO DE
CARNE CHINO

Fernandez ME, S Wei*, A Rogberg Munoz', BL Guo?, JP Liron', MH
Carino’, NS Castillo’, MV Ripoli', L Melucci®, E Villareal®, P Peral
Garcia', YM Wei?, G Giovambattista'. 'Instituto de Genética Veterinaria
(IGEVET), CCT La Plata— CONICET - Facultad de Ciencias Veterinarias,
Universidad Nacional de La Plata, La Plata, Argentina, *Laboratory of
Agro-Products Processing and Quality Control, Ministry of Agriculture,
Institute of Agro—products Processing Science and Technology, China,
Unidad Integrada Balcarce (UIB) Fac Cs Agrarias, UNMDP — EEA
(INTA) Balcarce.

e-mail: mfernandez@fcv.unlp.edu.ar

En la dltima década ha habido un incremento en el in-
terés de los consumidores por la calidad e inocuidad de los
alimentos, incluyendo su origen. China es un importante
importador de carne y productor principalmente a partir
de razas nativas. El objetivo del trabajo consisti6 en evaluar
los métodos de asignacién racial para diferenciar la carne
importada de la producida en China. Se evaluaron 342
animales correspondientes a 16 razas/poblaciones bovinas
con 95 SNPs. Las razas analizadas incluyeron 4 poblaciones
chinas y las principales razas taurinas, cebuinas y compu-
estas de la Argentina y la regién. Los marcadores genéticos
fueron tipificados mediante la técnica de MALDI-TOF
utilizando una platatorma SEQUENOM. Los resultados
obtenidos mostraron que, a excepcion de las razas cebuinas
1,65) to-

dos los SNPs en las razas/poblaciones analizadas resultaron

(ntmero promedio de alelos por marcador =

polimorficos. La heterocigosidad esperada promedio varid
entre 016 en Nelore y 0,47 en Holstein. El anilisis de
componentes principales y de asignacion racial evidencio
que:i. las carnes cebuinas o con mezcla (k = 2),asi como la
raza Wagyu (k = 3) son facilmente identificadas; ii. las dos
principales razas britanicas de exportacién de la Argentina
son facilmente discriminadas de las restantes (k = 6); y 1ii.
a pesar que existiria un componente genético chino, las
razas de ese pais no forman clusters discretos. En conclu-
sidn, los resultados obtenidos evidencian que es posible
diferenciar la carne importada de la producida localmente

en China mediante el panel de marcadores utilizado.
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MONITOREO DEL SURGIMIENTO DE LA
RESISTENCIA A GLIFOSATO EN LA MALEZA
Sorghum halepense

Ulrich N*, L Fernéndez', L de Haro'2, M C Martinez'?, JC Papat, I Oleas,
HE Hopp'?, D Tosto*?.

"Instituto de Biotecnologia, INTA Castelar, Las Cabarias y los Reseros
S/N 1686 Hurlimgham, Pcia de Buenos Aires, ARGENTINA, *CONICET,
SFCEyN Universidad de Buenos Aires, ARGENTINA, +EEA Oliveros
INTA Santa Fé ARGENTINA, 5Seccién Malezas, Estacién Experimental
Obispo Colombres, Tucuman, ARGENTINA.

e-mail: dtosto@cnia.inta.gov.ar

Argentina es el tercer pais a nivel mundial en cuanto a
adopcién de cultivos genéticamente modificados OGM.
En la campana 2011-2012 practicamente el 100% de la
superficie de soja fue sembrada con soja tolerante al herbi-
cida glifosato, el maiz y el algodén transgénicos ocuparon
el 86% y el 99% del area destinada a esos cultivos. De esta
manera la produccion agricola hoy esta basada en culti-
vos transgénicos y debe analizarse su sustentabilidad en el
tiempo. La resistencia a glifosato (RG) constituye el caract-
er mas difundido en cultivos transgénicos y la presiéon de
seleccion que se ejerce sobre las malezas que son blancos
de la accién del herbicida son tnicas en la historia. En Ar-
gentina se comunicaron numerosos focos de RG en Sorgo
de Alepo en distintos puntos del pais. Muestras de S. ha-
lepense (55) reportadas como resistentes y susceptibles pro-
venientes de distintas zonas del pais fueron analizadas con
marcadores microsatélites. Se continué con la implement-
acidn de 12 SSR pertenecientes a 8 grupos de ligamiento
diferentes y se evaludé la transferibilidad de 60 SSR nue-
vos desarrollados para S. bicolor. Hasta el momento 6 SSR
presentaron las caracteristicas adecuados para ser utilizados
en el monitoreo de la maleza. El anilisis de agrupamiento
basado en el indice de similitud de Jaccard evidencié que
los individuos se agrupan segtn el lugar de origen y no de
acuerdo a la condicién de resistencia/tolerancia a glifosato.
Este resultado constituye una observacién mais que cor-
robora la hipdtesis ya planteada, de acuerdo a resultados

previos, sobre el origen multiple de la RG.
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MCTA 2

EFECTO ANTIMITOTICO Y CITOTOXICO
DE Allophyllus edulis (A. ST. HIL. JUSS &
CAMBESS) Y Genipa americana

Fernandez V', DR Fernandez', D Franco de Diana’, N Bobadilla', MC
Vega®, M Vera’, M Martinez®, D Lopez*. 'Laboratorio de Mutagénesis
Ambiental - FACEN. UNA, *Centro para la Investigacién Cientifica
(CEDIC), *Laboratorio de Recursos Botanicos. FACEN. UNA,
tDepartamento de Matematica. FACEN. UNA.

e-mail: vfernandez@facen.una.py

La gran diversidad de la flora paraguaya, brinda in-
numerables posibilidades de encontrar nuevas moléculas
que podrian ser efectivas para el tratamiento de diferentes
patologias. El conocimiento empirico de sus propiedades
transmitido a numerosas generaciones durante muchos
afios, hacen que sean empleadas como fitofirmaco por la
poblacién paraguaya. Se seleccionaron para este trabajo
dos plantas, Allophyllus edulis (A. St. Hil. Juss & Cambess)
y Genipa americana L., con el objetivo de evaluar efectos
antimitdticos y potencialmente antitumorales. Con los ex-
tractos etandlicos y acuosos de las hojas de ambas plantas a
diferentes concentraciones se evalud el efecto antimitotico
en células meristematicas de Allium cepa, y la citotoxici-
dad metabdlica en fibroblastos de la linea celular NCTC-
929. Se encontrd que las células meristematicas de Allium,
tratadas a diferentes concentraciones de los extractos de las
plantas, presentaban una alteracién en la cinética celular,
evidenciada por un menor indice mitdtico, un aumento
de indice de profases y un aumento de células detenidas en
metafase. Por otro lado las células de la linea NCTC- 929,
tratadas con las mismas concentraciones de los extractos
mostraron una mayor citotoxicidad. Un ejemplar de cada
planta se mantiene en el Herbario de la FACEN — UNA,
Paraguay.

ABERRACIONES CROMOSOMICAS EN
LA MACROFITA Palustres bidens LAEVIS
EXPUESTA AL FUNGICIDA AZOXISTROBIN

Pérez DJ**, ML Menone'?, ] Tognetti*+. 'Instituto de Investigaciones
Marinas y Costeras (IIMYC) CONICET- UNMDP, *Consejo Nacional
de Investigaciones Cientificas y Técnicas (CONICET), *Laboratorio de
Fisiologia Vegetal, Facultad de Ciencias Agrarias, UNMDP, *Comision
de Investigaciones Cientificas de la Provincia de Buenos Aires.
e-mail: deborajperez@yahoo.com.ar

Azoxistrobina (AZX) es un fungicida estrobirulinico
sistémico de amplio espectro que act@ia por inhibicion
de la cadena de transporte de electrones en hongos pat6-
genos, brindado proteccidon a los cultivos. La genotoxi-
cidad de AZX sobre la biota acuatica no ha sido estu-
diada, existiendo informes de aumento de aberraciones
cromosdmicas (AC) en cultivos de linfocitos humanos y
mutaciones génicas en células de raton. El objetivo de este
trabajo fue evaluar la frecuencia de AC inducida por AZX
en la macroéfita palustre B. laevis, debido a que el habitat
de dicha especie se encuentra vinculado a zonas de alta
intensidad agricola. Las plantulas (n= 6) se expusieron a
0;01;1;10; 50 y 100 pg/L AZX durante 48 h, seguido de
un periodo de recuperacion de 24 h para finalizar el ciclo
celular. Las raices se visualizaron mediante la técnica de
aplastado y se cuantificaron 200 células en anafase-telofase
para el recuento de aberraciones cromosémicas en ana-
fase-telofase (ACAT) y 100 células en metafase para el de
metafases anormales (MA). Se utilizd metilmetanosulfo-
nato (10 mg/L) como control positivo. Las frecuencias de
ACAT y MA mostraron incrementos estadisticamente sig-
nificativos a todas las concentraciones estudiadas de AZX,
respecto del control negativo (p<<0,05). Las anormalidades
mayormente observadas fueron cromosomas rezagados y
vagabundos en anafase-telofase y cromosomas no con-
gregados en el ecuador metafasico. Esto indica que AZX

genera aneunogénesis en B. laevis
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MCTA &

ANALISIS DE MUESTRAS DE AGUA DEL RiO
XIBI-XIBI, JUJUY, MEDIANTE TEST DE Allium
cepa

Bianco G', ] Barbarich', ] Quiquinto®, E Gonzélez', E Suarez Mendoza?®,
M Ojeda?®, G Alejo®, N Valerio®, M Villarroelt, C Rudek?®, N Vargas.
‘Catedra de Genética. FCA. UN]Ju, *Catedra de Bioestadistica. FCA.
UNJu, *Estudiantes de Cs. Biolégicas de la FCA.UN]u, *Catedra Quimica
Analitica de la FCA — UN]Ju.

e-mail: grabiancojujuy@yahoo.com.ar

Las raices de ciertas plantas son herramientas ttiles para
ensayos biologicos de toxicidad potencial, ya que son las
primeras estructuras expuestas a compuestos quimicos del
sustrato hidropénico. Entre ellas, la cebolla (Allium cepa)
posee un sistema radicular adecuado para estos analisis
morfo-citologicos. Hay pocos estudios al respecto en el
rio Xibi-Xibi, siendo el objetivo de éste, determinar esos
parametros. A lo largo del cauce, a fin de 2012, se toma-
ron 12 muestras de agua en puntos georeferenciados. Para
los ensayos respectivos se us6 como medio de enraiza-
miento el agua muestreada en contacto con bulbos uni-
formes deVar.Valencianita, con 5 repeticiones por muestra,
mas el control. Se determinaron las variables: longitud de
las raicillas (Ir) a las 72 hs y se calculd el indice mitético
(IM) contabilizando 1.000 células por cada repeticién. Se
efectué un ANAVA de los resultados obtenidos para las
variables, y se obtuvieron diferencias significativas en la
medias de los tratamientos p= 0,0001. EI test de Levene
indicd que hay diferencias significativas con p= 0,0448;
encontrandose correlacién lineal entre IM y Ir, con 2=
0,59. Del analisis de los resultados, se tiene el indicio de
que difiere para las variables determinadas, debido a que
recibe elementos y/o sustancias presuntas causantes de
toxicidad, por los aportes de efluentes localizados en los
puntos donde se ubican una granja avicola, un vivero, y
particularmente por la presencia de aguas residuales, de
origen urbano, en la medida que el cauce medio e inferior,

atraviesa la ciudad de S.S. de Jujuy.

CONSECUENCIAS DE LA EXPOSICION
DE TRABAJADORES RURALES A LOS
AGROTOXICOS EN LA PROVINCIA DE JUJUY

Bianco Sadir G*, H Quinteros’, T De la Puente’, M Bonillo’, E Suarez’,
N Valerio', G Cruz', ] De Luca*®. 'Facultad de Ciencias Agrarias.
Universidad Nacional de Jujuy. Alberdi 47, Jujuy. *Instituto de Genética
Veterinaria “Fernando Noel Dulout” (IGEVET). Facultad de Ciencias
Veterinarias, UNLP. 60 y 118 s/n. CC. 296. 1900 La Plata, *CONICET.
e-mail: grabiancojujuy@yahoo.com.ar

El objetivo fue evaluar el efecto genotdxico de los
plaguicidas en poblaciones rurales expuestas en Jujuy. Se
analizé el dano cromosémico en linfocitos de sangre peri-
férica. Se administraron encuestas y el consentimiento in-
formado entre cada una de las personas incluidas en el
estudio que contenian preguntas acerca de: edad, sexo,
habito de fumar, consumo de alcohol, lugar de residencia,
agroquimicos utilizados y si usan o no proteccién y qué
tipo. Una vez seleccionados los individuos se procedi6 a la
extraccion de sangre de 52 personas, tanto expuestas como
no expuestas. La técnica estadistica utilizada fue el Analisis
Multivariado de Correspondencias Multiples, con el uso
de Grafico Biplot y 2 para Pruebas de Independencia,
obteniéndose que todas las variables utilizadas son depen-
dientes de la Genotoxicidad (p-value 0,05 o menores) El
software utilizado Infostat (2012). Los resultados obteni-
dos revelaron un aumento significativo en la frecuencia
de aberraciones cromosémicas en los individuos expuestos
con respecto al grupo control. Se contaron 200 metafases
por individuo. Se determiné la frecuencia de aberracio-
nes cromosdmicas en el grupo de individuos no expuestos
que fue de un 1 % de células anormales y en el grupo de
expuestos fue de un 5 % de células anormales. Se concluye
que a pesar del pequefio tamaifio de la muestra, los resul-
tados obtenidos pueden considerarse como una evidencia
de genotoxicidad, debido a la exposicién a agroquimicos,
puesto que trabajan en la actividad agropecuaria, realizan
aplicaciones con agroquimicos y no utilizan una indu-

mentaria adecuada.
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MCTA5

MCTA 6

EFECTO DE BUTIONINA SULFOXIMIDA EN
CELULAS EXPUESTAS A BAJAS DOSIS DE
RADIACION

De Luca JC"*, DM Lopez-Larraza®. 'Instituto de Genética Veterinaria
“Fernando Noel Dulout” (IGEVET). Facultad de Ciencias Veterinarias,
UNLP. 60y 118 s/n. CC. 296. 1900 La Plata. *Instituto Multidisciplinario
de Biologia Celular IMBICE) (CICPBA-CONICET), La Plata, Argentina.
3CONICET.

Durante la tltima década, varios informes han aportado
pruebas sobre los efectos no especificos de la radiacion
ionizante, que podria ser muy importante para la evalu-
acion de las consecuencias de la exposicion a la radiacion,
especialmente en dosis bajas. En el presente estudio se
evalué el efecto de butionina sulfoximida (BSO) en células
CHO expuestas a bajas dosis de radiacion. Para tal efecto
se llevd a cabo el analisis de aberraciones cromosémicas
estructurales (ACE). Se analizaron 4 tratamientos que in-
cluyeron: 1) control; 2) BSO en una concentraciéon final
de 5 mM; 3) una dosis de radiacién X. de 100 mSv y 4)
la combinacién de BSO con la dosis de radiaciéon antes
mencionada (los tioles se agregaron 30 minutos antes de
la irradiaciéon). En los tratamientos 2 y 4 la (BSO) se dejo
durante todo el cultivo. Los resultados revelaron la falta de
un efecto radioprotector (100 mSv 8,5 = 0,009 Vs. BSO
10,5 £ 0,01; P< 0.5). Los resultados obtenidos podrian
explicarse a través de la capacidad de BSO de disminuir los
niveles de glutation endégeno mediante la disminucion de

la enzima y-glutamylcisteina.

ANALISIS COMPARATIVO DEL EFECTO DE DOS
DOSIS DE RADIACION IONIZANTE CRONICA EN
CULTIVOS DE CELULAS CHO

Ponzinibbio MV, G Padula, A Seoane. Instituto de Genética Veterinaria
(IGEVET). Facultad de Ciencias Veterinarias (UNLP-CONICET). GC.
296. Bigoo La Plata, Argentina.

e-mail: giselpadula@yahoo.com.ar

Los seres vivos estamos permanentemente expuestos a
las radiaciones ionizantes originadas por fuentes naturales
y/o de origen antrépico. Los estudios de los efectos bi-
oldgicos se centraron durante décadas en las consecuencias
de exposiciones tinicas a dosis altas. Las estimaciones de los
efectos biologicos de las dosis bajas fueron extrapoladas de
estos estudios. Resultados experimentales parecen indicar
que el dafo genético inducido por dosis bajas de rayos X
sostenidas en el tiempo, es mayor de lo esperado. El objeti-
vo del presente trabajo fue recrear mediante un modelo in
vitro con células CHO, la exposicion crénica a dosis bajas
de rayos X y comparar la induccién de dano en el ADN
con 50 y 100 mSv. Las células se irradiaron cada 24 horas,
durante 10 dias. El dafio se analiz6 mediante los ensayos
cometa y apoptosis después de la irradiacion (dia 1) y al
final del experimento (dia 10). Se observé un aumento del
dafio en el ADN y de la muerte celular, en las células ir-
radiadas con respecto al control, tanto en el dia 1 como en
el dia 10 para ambas dosis. Nuestros resultados indican que
la dosis de 50 mSv es capaz de producir dano en el ADN
a pesar de que se considera como la dosis umbral para este
tipo de agente; por otra parte, solamente observamos la
ocurrencia de efecto cronico con la dosis de 100 mSv. Es-
tos hallazgos pueden ser explicados asumiendo un proceso
interactivo que incluye procesos de recuperacion celular y
de dano y reparaciéon del ADN, actuando conjuntamente
con la induccidén de inestabilidad gendmica, efecto colat-

eral y respuesta radioadaptativa.
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MCTA7

ANALISIS DE LA EXPRESION DE GENES DEL
COMPLEJO TELOMERICO EN UN MODELO
MURINO DE INDUCCION TUMORAL

Paviolo NS, MB Cerliani, SM Richard, AD Bolzén. Laboratorio de
Citogenética y Mutagénesis, Instituto Multidisciplinario de Biologia
Celular IMBICE), C.C. 403, 1900 La Plata, Argentina.

e-mail: nataliapaviolo@gmail.com

El complejo proteico shelterina regula la estabilidad
telomerica. Alteraciones en el funcionamiento de este
complejo pueden llevar a inestabilidad telomérica y al
desarrollo de células tumorales. Se analizd la expresion
de los genes trf2 y potl, integrantes del complejo, en un
modelo de melanoma murino. El objetivo fue caracterizar
el patréon de expresion de los mismos en tejido tumoral
de raton. Se empled la linea tumoral B16 de melanoma
de ratén, inoculada de forma subcutinea en el flanco de
ratones C57BL/6. De cada uno, se extrajeron 3 tejidos
de interés: hepatico, esplénico y melanoma. Se utilizaron
como controles tejido de higado, bazo y piel de ratones
normales inoculados con medio D-MEM. Se emplearon
higado y bazo debido a que el perfil de expresiéon de trf2
y potl esta disminuido en higado y sobre-expresado en
bazo. Se cuantificd la expresiéon de estos genes a través de
qPCR, utilizando GAPDH como gen de referencia. El
analisis de los datos se realizod siguiendo el método 244,
Se encontrd que no existe sobreexpresion de los genes po-
tlay trf2 en tejido de melanoma ni tampoco disminucion
en la expresion de los mismos en melanoma respecto a piel
normal. Por otro lado, los niveles encontrados en higado y
bazo se corresponden con lo informado en la bibliografia.
Estos datos demuestran que la expresiéon de los genes po-
tla y trf2 no se encuentra alterada en melanoma de raton.
Para una mejor comprensiéon del funcionamiento telo-
mérico en el tejido tumoral de raton, actualmente se esta
estudiando la expresion de otros integrantes del complejo

shelterina, trfl y tin2.
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RRGG 2

REPRESENTATIVIDAD DE UNA COLECCION
DE Trichloris POR CARACTERIZACION
ECOGEOGRAFICA TERRITORIAL (ELC)

Marinoni L', A Bortoluzzi', M Parra Quijano?, J Zabala', J Pensiero'.
'"Facultad de Ciencias Agrarias, Universidad Nacional del Litoral,
*Universidad Politécnica de Madrid.

e-mail: marinonilorena@hotmail.com

Las especies de Trichloris son valoradas como forrajeras
y por su tolerancia a sequia y salinidad. Para el manejo
eficiente de los recursos fitogenéticos nativos es necesario
contar con herramientas objetivas para evaluar y mejorar
la representatividad de las colecciones ex situ. En este sen-
tido, los mapas ELC permiten identificar sitios en el rango
de adaptacién de las especies donde dirigir los esfuerzos
de colecta. En el presente trabajo se pretendidé mejorar la
representatividad de la coleccién del género en el banco
de germoplasma de la FCA-UNL a través de un viaje
de colecta diagramado a partir del analisis de un mapa
ELC.Variables relacionadas a la adaptacion de las especies
fueron sometidas a un analisis estadistico para determinar
categorias ecogeogrificas. Estas fueron asignadas a datos
georreferenciados de ocurrencia del género y a las acce-
siones de la coleccidn, para evaluar el ajuste a través de
histogramas. Asi, se identificaron categorias subrepresenta-
das o no representadas. Se priorizaron aquellas encontradas
para T crinita, ya que el analisis reveld que T pluriflora se
encuentra bien representada. Fueron analizados distintos
indices de representatividad en funcion de los nuevos ac-
cesos. La coleccion fue mejorada al incorporar 9 accesos
provenientes del limite sur de distribucién del género, lo
que significé un incremento del 29 % en el tamafio de
la coleccién y de un 22,5 % en el ndmero de categorias
representadas. Actualmente se encuentran representadas en
la coleccién de la FCA-UNL el 64 % de las categorias

ecogeograficas con datos de presencia del género.

VARIACION GENETICA ADAPTATIVA DE
PROGENIE DE Araucaria angustifolia:
SUBSIDIOS PARA SU CONSERVACION

Vieira W', RI Duarte'*, G Schissler**, S Filippon*?, | Schultz, MS Reis"*.
'Nucleo de Pesquisas em Florestas Tropicais, Universidade Federal de
Santa Catarina, *Programa de Pés Graduagio em Recursos Genéticos
Vegetais, Universidade Federal de Santa Catarina.

e-mail: w.vieiraw@gmail.com

Araucaria angustifolia (BERT.) O. Kuntze es una espe-
cie que se encuentra entre Brasil y Argentina, corriendo
el riesgo de ser extinta en la actualidad. De este modo,
estudios que buscan caracterizar su variacién genética en
los remanecientes de poblaciones son necesarios para pro-
poner acciones de conservacién y/o uso de la especie. El
objetivo de este estudio fue el de caracterizar la variabili-
dad de progenies de A. angustifolia por medio de las carac-
teristicas de su desarrollo inicial. El estudio fue realizado
en la Floresta Nacional de Tres Barras — SC, utilizando
27 matrices que procedian del Municipio de Painel — SC.
Después de 7 afios de la implementacién del experimento
fueron medidas las caracteristicas de la altura de los in-
dividuos, el Didmetro a la Altura del Pecho (DAP) y la
sobrevivencia. Los datos fueron sometidos a un analisis
de varianza buscando estimar la heredabilidad en el sen-
tido amplio (h?). Los valores medios y de h* encontrados
fueron, respectivamente: para la altura 3,56 m y 23,98 %
(CV= 11,66 %), para la sobrevivencia 80,7 % y 21,52 %
(CV= 1614 %) y para el DAP 4,56 cm y 25,21 % (CV=
14,12 %). Los coeficientes de heredabilidad indicaron una
variacién genética media alta para las caracteristicas eval-
uadas. Estos resultados contribuyen para el entendimiento
de la variacién genética adaptativa y para la propuesta y
desarrollo de estrategias de conservacidon de los recursos
genéticos de Araucaria angustifolia. Financiamiento: CNPq,
CAPES e FAPESC.
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RRGG 4

DINAMICA DE LA DIVERSIDAD GENETICA DE
Araucaria angustifolia (BERTOL.) KUNTZE EN
PAISAJE DE CAMPO

Cristofolini C', AG Nazareno', G Altrak’, G Schussler’, F Steiner’, AA
Zechini', GF Paludo’, A Mantovani*, MS Reis'. 'Nucleo de Investigacién
en Bosques Tropicales, Universidad Federal de Santa Catarina-Brasil,
2Universidad del Estado de Santa Catarina-Brasil.

e-mail: carol.cristofolini@gmail.com

A lo largo de la meseta, en la region sur de Brasil, es
frecuente la presencia de manchas forestales en medio de
una matriz campestre, los capdes que son formados por
pequenios agregados de vegetacion arborea/arbustiva, hasta
grandes fragmentos con presencia de A. angustifolia. Con el
objetivo de entender la dinimica de la diversidad genética
de A. angustifolia, en este importante y amenazado paisaje,
fueron realizados estudios en una poblacion con diferentes
generaciones (progenies, plantulas, jovenes, adultos) abor-
dando el sistema reproductivo, endogamia y divergencia
genética. El muestreo fue realizado en una parcela de 9 ha
en paisaje de campo con presencia de capdes en la region
de la Coxilla Rica (Lages, SC-Brasil). Los individuos
fueron genotipados empleando ocho locus SSR. Fueron
encontrados 87 alelos (486 individuos), alelos nulos en 3
locus y alelos exclusivos en todas las generaciones. La het-
erocigocidad media esperada (He) fue 0,59 y la hetero-
cigocidad media observada fue 0,53. El valor de FIS fue
bajo, indicando ausencia de endogamia en las generacio-
nes. FST (entre las generaciones -0,006) fue bajo, indican-
do que no hay divergencia entre las generaciones. La tasa
de cruzamiento multilocus (tm= 1) y unilocus (ts= 0,966),
indicé que no existe cruzamiento entre aparentados. Los
resultados para paisaje fueron diferentes de los encontrados
en la mayoria de los estudios en el bosque continuo y en
fragmentos forestales, la polinizacion es facilitada posible-
mente por la abertura entre los capdes, ocasionando flujo

génico suficiente para mantener la diversidad genética

ANALISIS DE LA VARIABILIDAD GENETICA DE
POMELO PARANA MEDIANTE MARCADORES
MOLECULARES

Lezcano CC*, JO Gieco?, CM Anderson®, BI Canteros'. "EEA INTA
Bella Vista, CCs, 3432, Bella Vista, Corrientes, Argentina, *EEA
INTA Manfredi. CP 5988, Manfredi, Cérdoba, Argentina, ‘EEA INTA
Concordia, CC34, 3200, Concordia, E. Rios, Argentina.

e-mail: cclezcano@correo.inta.gov.ar

El pomelo Parana (ex Dalan Dan) Citrus x paradisi es
considerado un hibrido natural originario de Asia. Este
material requiere describirse molecularmente para su in-
scripcidn en los organismos correspondientes y asimismo
contribuir al conocimiento de la variabilidad genética
como punto de partida para el diseno y desarrollo de pro-
gramas de mejora productiva. El objetivo de este trabajo
fue analizar la variabilidad genética del pomelo Parani de
lotes implantados en la EEA INTA Bella Vista, Ctes. por
medio de marcadores moleculares RAPD. Se analizaron
muestras de material implantado en 2003 y material clonal
en 2010. De cada individuo se seleccionaron hojas jovenes
y se extrajo el ADN total mediante extraccién con CTAB.
Se realizaron amplificaciones utilizando 4 cebadores arbi-
trarios (OPAT14, OPB07, OPH15Y OPI11) selecciona-
dos previamente. A partir de los datos obtenidos se con-
struyeron matrices de presencia/ausencia las cuales fueron
analizadas mediante el programa GenAlEx 6.5. El NTB y
el NBE en las dos poblaciones fueron reducidos. El PLP y
la He fueron menores en el lote con material clonal (PLP
68,75 %; He 0,29) respecto del lote implantado en 2003
(PLP 87,50 %;He 0,31). El ANOVA revela un mayor por-
centaje de variacion dentro de las poblaciones (87 %) que
entre ellas (13 %). De acuerdo a los resultados obtenidos
en el presente trabajo se sugiere la utilizacidon de marcado-
res moleculares del tipo microsatélite o SSR para futuras
investigaciones por tener mayor potencial para detectar

polimorfismos.
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RRGG 5

RRGG 6

CARACTERIZACION MOLECULAR DE
ZAPALLOS CRIOLLOS (Cucurbita maxima)
COLECTADOS EN LOS VALLES ANDINOS DE
ARGENTINA

Lorello IM?, SC Garcia Lampasona?, IE Peralta®. 'INTA-FCA (UNCuyo).
EEA La Consulta, ex ruta 40 km 96. La Consulta, San Carlos (5567) CC
8. Mendoza, Argentina, *INTA-IBAM (CONICET)-FCA (UNCuyo). FCA,
Alte. Brown 500 Chacras de Coria (M5528AHB), Mendoza, Argentina,
SIADIZA CCT (CONICET )- FCA (UNCuyo). FCA, Alte. Brown 500
Chacras de Coria (M5528AHB), Mendoza, Argentina.

e-mail: ilorello@laconsulta.inta.gov.ar

Conocer la diversidad de los recursos genéticos es fun-
damental para su conservacién en los bancos de germo-
plasma y su utilizacién en mejoramiento. Con el objetivo
de evaluar la diversidad genética de 27 poblaciones criollas
de Cucurbita maxima Duch., colectadas en los valles andi-
nos de la Argentina (2005) y conservadas en el Banco de
Germoplasma de la EEA La Consulta INTA, se emplearon
siete marcadores microsatélites, seleccionados de otras es-
pecies de Cucurbiticeas. Los fragmentos se detectaron y
seleccionaron con un analizador genético de capilares y
los datos fueron evaluados por métodos multivariados. Se
obtuvieron 26 alelos con 310 alelos promedio por locus.
La diversidad genética alcanzé un promedio de 0,26, la
heterocigosis observada fue de 0,17, la esperada de 0,23
y el porcentaje de loci polimoérficos de 45,5 %, siendo el
82 % de la variabilidad intrapoblacional. No se encontro
correlacidén lineal entre la diversidad observada y la distri-
bucién geogrifica poblacional, y tampoco una clara aso-
ciacién entre marcadores moleculares y morfologicos. Se
establecieron 4 grupos segtin caracteres de fruto, consumo
y diversidad genética. A pesar del alto grado de alogamia
de C. maxima se observa una menor diversidad genética
entre poblaciones que podria explicarse por procesos an-
tropicos y ambientales, fundamentalmente deriva génica
y domesticacion a partir de una o muy pocas poblaciones
de C. andreana. Once poblaciones manifestaron indices su-
periores de diversidad genética, resultando de interés para
generar colecciones nicleo y ampliar la base genética de

esta especie.

ANALISIS DE FRECUENCIAS ALELICAS EN
POROTOS SILVESTRES DEL NOA EMPLEANDO
MARCADORES MICROSATELITES

Ferreyra M, M Aparicio™*, M Menéndez Sevillano', D Cuellar', M
Molas!, L Ibarra', M Galvan'2. 'INTA EEA Salta, *CONICET.

e-mail: mzgalvan@correo.inta.gov.ar

La forma silvestre del poroto comtn (Phaseolus vulgaris
var. aborigineus) crece en los valles himedos de la regién
del NOA. Muchas poblaciones se encuentran amenazadas
debido a la restriccidén progresiva de su habitat a zonas
marginales por el avance de la deforestacion y las zonas de
cultivo. En este trabajo se estudid la variabilidad genética
de 6 entradas de porotos silvestres del Banco de germo-
plasma del NOA recolectadas en diferentes sitios cercanos
y alejados de las zonas de cultivo, con el objeto de anali-
zar su variabilidad empleando marcadores microsatélites.
Se analizaron 10 individuos por poblacién. Con el ADN
extraido a partir de plantulas se realizaron amplificacio-
nes mediante PCR empleando 4 primers microsatélites.
Los fragmentos amplificados se separaron en geles de po-
liacrilamida 10 % vy se tifieron con GelRed™. Con los
patrones de bandas obtenidos se generé una matriz y se
analizaron las frecuencias alélicas por marcador. Para el
analisis de los datos se compararon las frecuencias alélicas
entre las poblaciones y se agregaron al analisis los patrones
de bandas de diferentes variedades comerciales de porotos
andinos y mesoamericanos. Los resultados sugieren que
para algunos marcadores existe correlaciéon entre la fre-

cuencia alélica y la cercania a los cultivos.
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EVALUACION DE MARCADORES SSR
EN POBLACIONES CULTIVADAS DE llex
paraguariensis ST.-HIL

Talavera Stéfani LN, JV Fay'*, CB Percuoco'?, V Maslof*, C Rojas?,

M Miretti', JC Seijo®, CF Argiielles'. 'Laboratorio GIGA-Instituto de
Biologia Subtropical-Nodo Posadas (UNAM-CONICET), *Becaria Tipo
I CONICET, *Becaria Tipo II CONICET, *Cooperativa Colonias Unidas—
Obligado-Paraguay, Biologia Molecular y Genética. UNILA Foz de
Iguazu (PR-Brasil), ¢IBONE, FACENA-UNNE, CONICET.

e-mail: li_talavera@hotmail.com

La yerba mate, Ilex paraguariensis St.-Hil, especie en-
démica del continente americano es utilizada ampliamente
en la elaboracion de diferentes productos, principalmente
bebidas estimulantes. Aunque reviste gran importancia so-
cloecondmica para Argentina, Brasil y Paraguay, son esca-
sos los analisis genéticos de poblaciones cultivadas y natu-
rales. Considerando la importancia de la caracterizacioén
de las poblaciones para un manejo adecuado de los recur-
sos genéticos, el objetivo del presente trabajo fue evaluar
el uso de marcadores microsatélites en la caracterizacién
de la variabilidad genética contenida dentro y entre po-
blaciones de yerba mate. Para ello, se probaron nueve de
veinticinco pares de primers recientemente publicados
para la especie. La optimizacién de los microsatélites se
realiz6 en muestras de individuos pertenecientes a pobla-
ciones cultivadas en el departamento de Itaptia-Paraguay
y Aristébulo del Valle-Argentina. Se obtuvieron produc-
tos de amplificacién para los nueve pares de primers, y las
variantes exhibidas estuvieron dentro del rango esperado
(100-450 pb), similar a lo observado en poblaciones na-
turales de Brasil. Ninguno de los microsatélites ensayados
mostrd perfil monomoérfico para las dos poblaciones anali-
zadas, lo que confirma el valor de estos nueve microsaté-
lites seleccionados para la caracterizacion de poblaciones

naturales y cultivadas de la especie.

ANALISIS DE LA VARIABILIDAD GENETICA DE
UNA POBLACION CERRADA DE CABALLOS
APPALOOSA DE ARGENTINA

Corbi Botto CM, SA Sadaba, EI Francisco, PB Kalemkerian, G
Giovambattista, P Peral Garcia, S Diaz. IGEVET.
e-mail: ccorbi@fcv.unlp.edu.ar

La caracterizaciéon de un recurso zoogenético es cru-
cial en pos de su conservacion, identificacion y aprove-
chamiento productivo. El objetivo de este trabajo fue es-
timar los niveles de variabilidad genética de la poblacion
de caballos Appaloosa de la Reserva Ecologica “Los Al-
bores” para evaluar el grado de consanguinidad producto
del sistema de cria empleado en la poblacién. Se anali-
zaron ocho marcadores genéticos altamente polimorfi-
cos, de tipo microsatélite: AHT4, AHT5, ASB2, HMS3,
HMS6, HTG4, HTG10 y VHL20. Las técnicas utilizadas
fueron: extraccion de ADN gendémico a partir de san-
gre entera total mediante DNAzol®, PCR-multiplex y
secuenciacion automatizada. De acuerdo a los paramet-
ros estadisticos calculados en la muestra (N= 72), no se
evidencia un aumento significativo de individuos homo-
cigotas (FIS~0) y la variabilidad genética es elevada (He=
0,745), por lo que la poblacién analizada se encuentra en
la porciéon medio-superior de la distribucion de diversi-
dad esperada en equinos. Los loci AHT5, ASB2, HTG10
yVHL20 se encuentran en desequilibrio de Hardy-Wein-
berg (p-valor>0,05). La comparacién de las caracteristicas
genéticas con otras razas mostrd valores significativos de
diferenciacidén genética. Se concluye que este grupo de
animales a pesar del sistema de cria empleado, conserva su
variabilidad genética y, dadas sus caracteristicas particulares
representa un recurso equino genético valioso en términos

de conservacion.
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