CA

CITOGENETICA
ANIMAL

ANIMAL
CYTOGENETICS






BAG | Journal of Basic and Applied Genetics | Vol XXXVl Issue 1 (suppl.): 77-82; September 2025

CAl

PRIMERAS EVIDENCIAS DE
DIFERENCIACION DE CROMOSOMAS
SEXUALES EN Anastrepha fraterculus
DEL PERU MEDIANTE TINCION
SECUENCIAL DAPI/CMA

Giardini M.C., M. Nieves? E. Cancio-Martinez?, F.H. Milla',
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Mamiferos (arGENma), CEMIC-CONICET, Argenting; 3Insect
Pest Control Laboratory, International Atomic Energy
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La mosca sudamericana de la fruta, Anastrepha
fraterculus (Diptera: Tephritidae), es un ejemplo
paradigmatico de un complejo de especies cripticas
parcialmente resuelto. A partir de caracteristicas
morfolégicas, se han identificado ocho morfotipos,
validados por estudios genéticos y comportamentales,
distribuidos desde México hasta el norte y centro
de Argentina. Este estudio presenta resultados
preliminares del andlisis cariotipico de larvas de tercer
estadio de A. fraterculus provenientes de Cusco y Piura
(Pert1), mantenidas como colonias de laboratorio. El
objetivo fue describir el cariotipo mitético de ambas
colonias. Se analizaron diez preparados mitéticos
por colonia, obtenidos a partir del ganglio cerebral de
larvas, utilizando tincién secuencial DAPI/CMA,, que
permiteidentificar regiones cromatinicasricasen ATy
GC, respectivamente. En ambas colonias se observo un
numero diploide de 2n=12 (10 autosomas+XX/XY). Si
bien los cromosomas X y los autosomas no mostraron
diferencias detectables, se observaron variaciones
en los patrones de bandas DAPI del cromosoma Y.
La heterocromatina del par sexual esta enriquecida
en regiones AT, sin bloques CMA, positivos. En la
colonia de Cusco, el cromosoma Y presenta un bloque
DAPI+ en el extremo proximal que, en ocasiones,
parece corresponder a una constriccién secundaria.
Estos hallazgos sugieren cariotipos diferenciados
y respaldan la hipétesis de que podrian tratarse de
morfotipos distintos dentro del complejo A. fraterculus
en Perd. El enfoque citogenético empleado aporta
informacion valiosa sobre la diversidad genética y
estructura poblacional de esta plaga cuarentenaria,
con implicancias relevantes para su monitoreo y
control mediante manejo integrado.
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CAMBIOS EN LA DINAMICA DEL GENOMA
DE Sapajus cay Y Macaca fascicularis
(PRIMATES) POR EXPOSICION IN VITRO
A AGROQUIMICOS
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En este estudio se investigo la respuesta del genoma
de Sapajus cay (Platyrrhini) y Macaca fascicularis
(Catarrhini), por interaccion con los agentes quimicos
Zineb (ZNB) y Tiabendazol (TBZ), agroquimicos
cuyos efectos genotdxicos sobre linfocitos humanos
estan ampliamente documentados en el contexto de
su potencial exposicién. Se cultivaron linfocitos de
sangre periférica de cuatro individuos por especie,
con exposicidn a tres concentraciones de cada
agroquimico, control negativo (DMSO) y positivo
(Bleomicina). Se analizaron los biomarcadores
citogenéticos indice mitdtico (IM) y aberraciones
cromosémicas (AC), incluyendo analisis especificos
de telomeros y centréomeros. Los resultados
mostraron un aumento en el IM y la frecuencia de AC
en ambas especies a concentraciones intermedias.
En M. fascicularis se observ6 una mayor frecuencia de
dicéntricos y alteraciones en las sefiales teloméricas
que en S. cay. El tipo de ruptura cromosoémica
observado sugirié que el TBZ acttia antes de la fase S
del ciclo celular, mientras que el ZNB lo hace después
(aunque las aberraciones teloméricas predominantes
en M. fascicularis indicaron acciéon post-fase S para
ambos). La heterocromatina en S. cay otorgaria
mayor estabilidad genémica frente a la injuria, en
comparacién con el genoma de M. fascicularis, cuya
respuesta en la proliferacion celular y el tipo de AC
observadas es compatible con la del genoma humano.
Estos hallazgos resaltan la relevancia de analizar los
cambios especie especificos en la dinamica genémica
frente a la injuria y su consecuencia en la arquitectura
cromosomica.
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ESTUDIOS CROMOSOMICOS EN
Ctenomys DEL CENTRO DE ARGENTINA
(RODENTIA: CTENOMYIDAE)
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Ctenomys tiene gran variacion cromosdémica,
con numeros diploides (2n) de 10 a 70 y numero
fundamental autosémico (NFa) de 16 a 90. En la
provincia de Santa Fe se reportaron dos especies:
C. “yolandae” (2n=50/NFa=67-74) y C. argentinus
(2n=44/NFa=50-52), aunque se estudiaron
pocos individuos y poblaciones. Aqui analizamos
ejemplares de distintas poblaciones de Santa Fe para
contribuir a entender la evolucion cromosémica del
grupo. Mediante tincién convencional con Giemsa,
bandeo-C y fluorocromos DAPI/CMA, estudiamos
individuos (N=10) de cinco localidades. El cariotipo de
los ejemplares de Cayasta, Alejandra y Desvio Arijon
fue 2n=50/NFa=68; en Paraje El Gusano encontramos
2n=50/NFa=69 con un par heteromorfico mediano;
en La Brava detectamos 2n=50-51/NFa=67-68 debido
a una translocaciéon robertsoniana inestable. Las
variaciones en el NFa coincidieron con lo reportado
previamente. El bandeo-C revel6 alto contenido de
heterocromatina constitutiva (HC), con bloques en
la mayoria de los brazos cortos de los autosomas
bibraquiados y en las regiones pericentroméricas de
los acrocéntricos. Los fluorocromos mostraron que
estas regiones tienen una composicién heterogénea.
Lasvariantes detectadas se deben ala adicion/delecion
de HC. El 2n=50y las variaciones encontradas indican
que los ejemplares corresponden a C. “yolandae”.
La HC es importante en su evolucién cromosémica,
como ocurre en otras especies del grupo mendocinus
al que pertenece.
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DESARROLLO DE UNA SONDA
ESPECIFICA DE 18S ADNR PARA FISH EN
AVES
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Los genes de ARN ribosomal (ADNr) forman regiones
con multiples repeticiones en tandem en el genoma
y son esenciales para la biogénesis de los ribosomas.
Debido a su importancia y conservacion, estas
secuencias se utilizan ampliamente en estudios
taxonomicos y evolutivos, especialmente en mapeos
cromosomicos. Aunque es comun el uso de sondas
inespecificas en experimentos de FISH en vertebrados,
este trabajo tuvo como objetivo desarrollar una
sonda especifica para el gen 18S ADNr en aves,
con potencial de aplicaciéon en distintos ordenes,
aportando a analisis citogenéticos mas precisos.
Se recolectaron secuencias exclusivas de 18S ADNr
de genomas aviares del NCBI, que fueron alineadas
para identificar regiones conservadas utilizadas en el
diserfio de cebadores. Se seleccionaron 275 secuencias
de 52 especies pertenecientes a 28 familias. La
validacion in silico fue realizada con BLASTn, y
el par de oligonucleétidos sintetizado generé un
amplicon de 1.195 pb. La PCR fue probada en 15
especies de nueve drdenes diferentes, observandose
amplificacion en todas las muestras. El amplicon de
Gallus gallus fue purificado, clonado y secuenciado,
confirmando su identidad como ADNr 18S aviar. La
eficacia de la sonda fue evaluada mediante FISH en
seis especies (cinco paseriformes y un cuculiforme)
de cinco familias distintas. La hibridacién confirmé
la localizacion de las regiones organizadoras del
nucléolo (NORs) en micro y macrocromosomas. Los
resultados demuestran el potencial de esta sonda
especifica para estudios citogenéticos y evolutivos en
aves.
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Elgénero de ranas Oreobates, exclusivo de Sudamérica,
incluye tres especies en Argentina, una de ellas es O.
barituensis, distribuidas en los bosques subandinos de
la provincia de Jujuy. Todas las especies estudiadas
hasta el momento, comparten cariotipos diploides
2n=22 (NF=44). En O. barituensis se identificaron
dos tipos de cromosomas B: uno grande telocéntrico
(Bt) enriquecido en ADN ribosomal (ADNr) y otro
pequeiio subtelocéntrico (Bst). Los cromosomas B son
elementos adicionales al complemento cromosémico
estandar, que se originan a partir de ellos. En anuros,
su estudio ha sido limitado a enfoques citogenéticos
y moleculares convencionales, siendo desconocida
su composicion gendémica. En este trabajo,
caracterizamos las secuencias de ADN repetitivo de
los cromosomas B de O. barituensis, para conocer su
composicion y evolucion. Se secuencié ADN genémico
de cuatro individuos: uno con Bt, uno con Bst y dos
sin B de la misma localidad. Mediante un andlisis
comparativo con el programa RepeatExplorer, se
caracterizd el ADN repetitivo de genomas con y sin B
con especial énfasis en ADN satélite (ADNsat), para
identificar aquellas secuencias enriquecidas en los B,
a partir de diferencias en la abundancia y divergencia.
Los resultados mostraron que el ADNsat representa
el 25% del genoma, identificando pocas familias
predominantes y secuencias compartidas entre
cromosomas A y B, ademas de secuencias especificas
del genoma B. Estas secuencias de ADNsat podrian
desemperiar un papel importante en la evoluciéon de
los cromosomas B y ayudar a dilucidar el origen de
estos elementos.
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ESTUDIO DE LA DIVERSIDAD
CROMOSOMICA Y FILOGENIA
MITOCONDRIAL DE LA FAMILIA
ALSODIDAE EN ARGENTINA
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Alsodidae es una Familia de ranas sudamericanas
constituida por tres géneros: Alsodes, Eupsophus y
Limnomedusa. Posee una distribuciéon geografica
peculiar, con Alsodes y Eupsophus restrictos a
la region Andino-Patagénica del sur de Chile y
Argentina y Limnomedusa distribuida en Uruguay,
nordeste de Argentina y sureste de Paraguay y
Brasil. Citogenéticamente, Alsodidae muestra una
elevada diversidad, con niimeros basicos (x) de 11
a 17 y nameros fundamentales (NF) de 44 a 56. Las
poblaciones argentinas de este taxén han sido poco
analizadas, y solo con tincién convencional. Con el
objetivo de indagar sobre la diversidad cromosdémica
de Alsodidae, estudiamos poblaciones argentinas
de cinco especies de Alsodes, una de Eupsophus
(E. roseus) y la especie monotipica Limnomedusa
macroglossa, y realizamos un analisis de maxima
parsimonia empleando secuencias de citocromo
oxidasa I. La mayoria de las especies evidenciaron
cariotipos con 2n=2x=26 cromosomas bibraquiados,
a excepcion de E. roseus (2n=2x=30, NF=46). Las
NORs se ubican en el brazo corto del par 2 o 4 y las
bandas C son principalmente centroméricas, o
intersticiales y teloméricas en algunas especies.
Los analisis filogenéticos recuperan a los géneros
Alsodes y Eupsophus como monofiléticos y al x=13
como la condicion plesiomoérfica de la familia. Las
variaciones numéricas reportadas en la literatura
representan apomorfias a diferentes niveles del arbol.
En contraposicion a la alta diversidad cromosémica
registrada en las especies transandinas, observamos
un marcado conservadurismo, tanto en morfologia
cromosdmica como en posicién de bandas C y NORs.
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