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Paspalum conjugatum es una graminea pantropical
multiploide con dos citotipos presentes en Argentina,
uno tetraploide (2n=4x=40) de mayor distribuciéon
y otro neohexaploide (2n=6x=60). El objetivo del
trabajo fue analizar el modo de reproduccién de
citotipos 4x y 6x de Misiones, Argentina. Se analiz6
la megasporogénesis y megagametogénesis mediante
técnicas de cortes histoldgicos y coloracién. Se midid
el contenido relativo de ADN embrién:endospermo
de las semillas por citometria de flujo y se empled
un test de progenie con marcadores de AFLP. Ambos
citotipos presentaron una megasporogénesis
irregular, con formacién de diadas de megasporas
2n. La megagametogénesis fue bipolar, con tres
ciclos mitéticos sucesivos que desarrollan un saco
embrionario diplospérico tipo Taraxacum, tinico en
todos los 6vulos. No se observo meiosis reduccional.
La mayoria de las semillas presentaron un origen
apomictico seudégamo (embrién:endospermo 2:6)
producto de fecundacién con polen 2n. E1 90% de las
semillas de los 4x y el 67% de los 6x resultaron de
origen apomictico. E110% delas semillas 4xy el 33% de
las 6x fueron hibridos B, (embrién:endospermo 4:6).
El 67% de la progenie 4x result6 de origen apomictico
(materno) y el 33% fue de origen sexual (variable);
mientras que el 82% de la progenie 6x fue de origen
apomictico y el 18% sexual. Todas las progenies de
origen sexual fueron hibridos BIII generados por
fecundacion de odsferas 2n de sacos diplosporicos.
P. conjugatum es una especie apomictica diplospoérica
con una alta formacion de hibridos BIII y generacion
de neopoliploides.
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Habranthus pedunculosus es una bulbosa ornamental
nativa de Sudamérica sin antecedentes sobre su
fertilidad y modo de reproduccion. El objetivo de este
trabajo es contribuir al estudio del sistema genético
de esta especie a partir de conteos cromosdmicos
con tincién convencional, determinacién del modo
de reproduccién mediante corte seriado y clarificado
de ovario, analisis de contenido relativo de ADN en
semillas mediante citometria de flujo para evaluar
el origen de la progenie, estimacién de la viabilidad
del polen y germinaciéon de polen in vivo, estudios
de la produccion de semillas en cruzamientos
controlados y polinizacion abierta, y observacién de
la compatibilidad polen-pistilo. Las madres y todas
las semillas estudiadas resultaron diploides. El saco
embrionario es de origen meidtico, monospdrico
de tipo Polygonum. La relaciéon 2:3 del contenido
relativo de ADN (embrién:endosperma) en el 100%
de las semillas analizadas indica que la ploidia del
embrion es 2x y la del endospermo 3x. La viabilidad
de polen promedio es 78,98%, la germinacién de
polen in vivo es 75,4% y 76,66% en polinizaciéon
abierta y autopolinizacién, respectivamente. La
especie resultdé auto-incompatible con detencién
del crecimiento del tubo polinico en el primer
tercio del estilo. La producciéon de semillas es de
56,30 (+/-0,71) en polinizacién abierta y nula en
cruzamientos controlados entre genotipos. Los
resultadosindican que es una especie sexual, diploide
auto-incompatible, con endospermo triploide y
moderadamente fértil.
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El cebil colorado es una especie forestal nativa con
distribucién disyunta en las provincias fitogeograficas
Paranaense y Yungas en el Noreste y Noroeste
argentino, respectivamente. Se realiz6 un analisis de
la morfologia de sus hojas bipinnadas para evaluar su
variabilidad fenotipica. Se analizaron 148 individuos
adultos (cinco hojas por individuo) muestreados en
seis y ocho poblaciones de las regiones Paranaense y
Yungas, respectivamente. Se midieron 12 caracteres
morfologicos sobre cada hoja: Longitud del Peciolo
(LP), Longitud y Ancho de Foliolos Basales, Medios
y Terminales (LFB, AFB, LFM, AFM, LFT y AFT,
respectivamente), Distancia entre Pares de Foliolos
Medios (DPFM), Relacion entre Longitud y Ancho
de Lamina (LL/AL), Numero de pares de Foliolos
(NPF), Numero de Foliolulos en Foliolos Terminales
(NFFT) y Area Foliar (AF). Se realizaron Andlisis de
Agrupamientos y de Componentes Principales que se
complementaron con la prueba de Kruskal-Wallis. El
88,4% de la variabilidad total qued6 explicada por los
tres primeros componentes (el primer componente
resumio el 64,3% de la varianza total y el segundo el
13,9%) v los caracteres LFB, LFM y LET fueron los de
mayor contribucién, seguidos por NPF y LL/AL. Las
poblaciones se agruparon segtin su origen geografico.
La prueba de Kruskal-Wallis indicé diferencias en
las medias dentro de cada provincia. Candelaria
(Paranaense) y Salta Sur (Yungas) presentaron los
valores mayores para LL/AL y NFFT. En conjunto,
las poblaciones de Yungas presentaron mayor
continuidad en la distribucién de la variabilidad
fenotipica analizada.
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Nothofagus pumilio es una especie nativa del Bosque
Andino-Patagoénico que crece a lo largo de gradientes
altitudinales. El objetivo del proyecto es conocer
la variaciéon fenotipica y genética en caracteres
arquitecturales y de la madera, asi como la respuesta
a dafios por ramoneo y otros factores fisicos, en
poblaciones de N. pumilio arbéreo. En 2014 se instald
un ensayo de procedencias y progenies en campo,
en ambientes compatibles con tres escenarios de
cambios térmicos: 1.200 msnm (hdabitat actual de la
especie), 800 y 400 msnm (proyeccién a ambientes
mas calidos). En 2019 se relevaron variables
morfométricas y del crecimiento jerarquico en cada
planta (crecimiento libre). Los primeros analisis
(modelos GxE) muestran variaciéon significativa
debido a los efectos principales de poblacion y sitio
de ensayo, para la longitud y diametro basal del eje
primario, el tamafio de los brotes anuales y el indice de
jerarquia. En 2020 se aplicaron dos niveles de podas,
simulando dafios fisicos esperables por cambios
ambientales y/o de uso del bosque para evaluar las
respuestas post-tratamiento. En las tres poblaciones,
que se componen de ejemplares arboreos, se
evidencian diferencias en el desarrollo jerarquico de
su arquitectura y en sus respuestas ante diferentes
condiciones vinculadas con la altitud. Proyectamos
que un analisis global de la variacion genética (entre
poblaciones) y la plasticidad fenotipica (entre sitios)
nos permitira pronosticar algunos impactos del
cambio ambiental sobre la especie, asi como delinear
medidas de manejo adaptativo y proyectar medidas de
mitigacion.
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Stevia rebaudiana Bertoni (2n=2x=22) (Asteraceae)
es una especie herbacea, aldégama, originaria de
Paraguay, con reproduccién sexual por semillas
y asexual por estacas. Su valor econdmico se
debe a glucésidos de esteviol que la industria
alimenticia emplea como alternativa a los azlcares
convencionales. A su vez se vislumbra como una
alternativa productiva para pequefios y medianos
agricultores. En 2013 se implant6 en la EEA INTA
Famailla, Tucuman, una colecciéon a campo formada
por plantas provenientes de campos de productores y
de la EEA INTA Cerro Azul, de la variedad “criolla”,
de los origenes: Tucuman (T), Jujuy (J), Misiones
(M) y Formosa (F), para evaluar su comportamiento
como potenciales materiales para la obtenciéon de
cultivares comerciales. En base a cinco descriptores
cuantitativos y nueve cualitativos, en 2014 y 2015
se caracterizaron morfolégicamente 20 plantas de
T, 20 de J, 20 de M y 15 de F. Los datos obtenidos en
ambos arfios, se sometieron a analisis estadistico
multivariado, analisis de Procrustes Generalizados
y Agrupamiento Jerarquico UPGMA. En los dos afios
se observ0 una baja discriminacion entre plantas de
Tucuman, Jujuy y Misiones, mientras que las plantas
de Formosa se separaron distintivamente del resto, lo
que estaria revelando un grupo genético diferente por
su origen. Esta caracterizacién constituye una primera
aproximacion al conocimiento de la coleccidon, que
debera complementarse mediante la caracterizacion
genética con marcadores moleculares con el fin
de determinar diferentes genotipos que forman el
germoplasma de la coleccién.
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El género Plectranthus L'Hér. (Familia Lamiaceae)
posee alrededor de 300 especies, distribuidas en
regiones calidas y tropicales del mundo. Algunos
representantes se destacan por los aceites esenciales
presentes en hojas, tallos y brotes, de uso medicinal.
Citogenéticamente, se reportd previamente un
x=8 para el género. El objetivo de este trabajo es
informar los avances citogenéticos de tres especies:
Plectranthus madagascariensis (Pers.) Benth, con dos
formas morfolégicas marcadas: una de hoja chica
y otra de hoja grande; Plectranthus verticillatus (L.f.)
Druce y Plectranthus barbatus Andrews; su relaciéon
con grado de ploidia y forma de difusion. Se trabajo
con colecciones de Tucumdn, mantenidas por los
autores de este trabajo. Para lograr las placas de
mitosis y de meiosis se usaron meristemas radiculares
y flores jovenes, con técnicas convencionales. Los
resultados determinaron para P. verticillatus, P.
barbatus y P. madagascariensis forma hoja chica,
un 2n=32, mientras que P. madagascariensis forma
hoja grande, un 2n=48. El tamafio cromosémico es
pequefio, variando de 1,5 a 2,5 p. Considerando el
nuimero basico de x=8, P. verticillatus, P. barbatus y P.
madagascariensis forma hoja chica son tetraploides,
mientras que P. madagascariensis forma hoja grande,
hexaploide. Las meiosis fueron irregulares en todos
los casos, con escasa formacion de semillas fértiles,
por lo que se recurre a la multiplicacién vegetativa
para su propagacion, asegurando asi la provision de
material con uniformidad genética para su cultivo.
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Las zanahorias moradas representan una fuente
dietaria rica en antocianos antioxidantes. La
produccién y acumulacién de estos pigmentos esta
condicionada por factores genéticos y ambientales,
que atn se encuentran bajo estudio, dando lugar a una
extensa variabilidad fenotipica para concentraciéon y
distribucion tisular de dichos pigmentos en la raiz
de zanahoria. Raices con floema externo morado
(FEM) y floema interno no morado (FINM) (naranja
o amarillo), es uno de los patrones de pigmentacion
mas frecuentemente observado en los cultivares
comerciales. Con el objetivo de identificar genes
involucrados en esta pigmentacion tejido-especifica
en raices de zanahorias moradas, se evalué la
expresion de 18 genes reguladores y estructurales de
la biosintesis de antocianos y genes relacionados al
transporte intracelular de estos pigmentos en FEM y
FINM de dos acervos genéticos diferentes, mediante
analisis por RT-qPCR. Se observd sobreexpresion
en 16 de los 18 genes analizados en FEM (respecto a
FINM) en uno o los dos acervos genéticos evaluados.
En su conjunto, los resultados sugieren que DcMYB7
y DcMYB113 serian genes claves para la regulacion
de la pigmentacién tejido-especifica en uno de los
acervos, mientras que DcMYB113 lo haria en el otro
acervo genético. Estos resultados contribuyen al
conocimiento de las bases genéticas que controlan la
pigmentacién con antocianos en raices de zanahoria,
y a futuro serviran para el desarrollo de cultivares con
alto valor funcional.
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Existen variedades de zanahorias de distintos colores
que acumulan en sus raices antocianos (ANT), dando
lugar a tonalidades moradas y diferentes pigmentos
carotenoides, responsables de los colores naranja,
amarillo y rojo. Estos pigmentos confieren, ademas
del color de raiz, propiedades benéficas para la salud,
siendo la capacidad antioxidante (CAOX) uno de los
principales efectos nutracéuticos de esta hortaliza.
Las zanahorias también acumulan en sus raices otros
compuestos fendlicos (CF) antioxidantes (diferentes
a los ANT). A los fines del mejoramiento genético, es
importante conocer la contribucion relativa de estos
fitoquimicos en la CAOX de zanahorias, para definir
prioridades de seleccion en los caracteres implicados
en la CAOX. En este trabajo se caracterizaron 28
genotipos de zanahoria de diferente color de raiz
(incluidas zanahorias de raiz blanca sin acumulacion
de pigmentos) para contenido de ANT y carotenoides
(por HPLC), CF (por espectrofotometria) y CAOX (por
ABTS, DPPH, FRAP y ORAC) en dos afios de cultivo, y
se investigaron correlaciones entre el contenido de
los fitoquimicos y la CAOX. Se encontré variabilidad
significativa (p<0,05) y substancial para todas las
variables analizadas. Los valores mas altos de CAOX
se observaron en zanahorias moradas con alto
contenido de ANT y CF, y los mas bajos en zanahorias
blancas. Estos resultados, sumados a valores altos de
correlacion (r=0,70-0,94; p<0,001) obtenidos entre
el contenido de ANT y CF con la CAOX, sugieren que
los antocianos y otros fenoles serian los principales
aportantes a la CAOX de zanahorias.

101


mailto:sofi_cc22@hotmail.com
mailto:sofi_cc22@hotmail.com

BAG | Journal of Basic and Applied Genetics | Vol XXXI Suppl. (1): 97-102; September 2020

DETECCION DE REGIONES GENOMICAS
QUE CONTROLAN LA REGULARIDAD
EXTERNA DE LOS FRUTOS DE TOMATE
POR ANALISIS DE QTL-SEQ

Vazquez D.V., V. Cambiaso', J.H. Pereira Da Costad’,
G.R. Rodriguez’. 'Facultad de Ciencias Agrarias,
Universidad Nacional de Rosario, Instituto de
Investigacion en Ciencias Agrarias de Rosario (IICAR-
CONICET-UNR), Rosario, Argentina.
vazquez@iicar-conicet.gob.ar

La apariencia externa y la uniformidad del fruto es un
caracter de alto valor comercial en el tomate (Solanum
lycopersicum). Se utilizé la metodologia QTL-seq, en
una poblacion F2 derivada del cruzamiento entre
los cultivares “Yellow Stuffer” (YS) y “Heinz 1439”
(H) para identificar loci de caracteres cuantitativos
(QTL) asociados al grado de regularidad del fruto
(GR). En 122 plantas de la F2 YSxH se cosecharon y
analizaron caracteres de forma de frutos (n=1.004).
Se seleccionaron las 28 plantas con los valores mas
extremos de GR. Se extrajo el ADN de las plantas y
se mezcl6 equimolarmente formando los dos grupos
segregantes. E1 ADN de cada grupo se secuencio, y las
lecturas cortas se alinearon al genoma de referencia
de tomate. Se detect6 el polimorfismo en cada grupo
y éstos se compararon entre si. Hubo 234.153 SNP
o polimorfismos de punto Unico entre los grupos.
Mediante andlisis bioinformaticos se identificé una
region asociada a GR en cromosoma 8, entre las
posiciones 8,5 y 54,8 Mb que contenia cinco QTL
putativosy 386 SNP polimérficos con un p-valor>0,05.
A través del desarrollo y caracterizacion molecular de
la poblacién F2 completa, se construyd un mapa de
ligamiento de 79,56 cM. Por andlisis de intervalos
simples se confirm6 un QTL asociado al caracter GR en
la region Centroamérica entre las posiciones 1,7y 53,5
Mb, con un valor maximo de R2=0,17 y pF<0,001 a los
22 cM. En conclusion, en el cromosoma 8 de tomate
existen genes que codifican para la produccién de
frutos mas regulares externamente, una caracteristica
buscada por los consumidores.
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