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En el presente trabajo se caracterizaron aborigenes
Mbya-Guarani de diversos asentamientos de la
provincia de Misiones en los polimorfismos que definen
los 4 principales linajes maternos amerindios, y en 7
microsatélites (STRs) del cromosoma Y (DYSI19,
DYS3891y 11, DYS390, DY S391,DYS392, DYS393). Se
tipificaron 46 individuos de los cuales 37 eran varones.
El ADN fue extraido a partir de hisopado bucal. Los
polimorfismos fueron determinados mediante
amplificaciéon por PCR y digestion con enzimas de
restriccion (ADN mitocondrial) y electroforesis en geles
de agarosa y acrilamida (STRs). Los resultados més
relevantes fueron la alta frecuencia del linaje materno
A (47,8%), de baja incidencia en la mayoria de las
poblaciones amerindias sudamericanas. Sélo uno de
los individuos estudiados no pudo ser asignado a
alguno de los 4 haplogrupos mitocondriales,
estimdndose que se trata de un linaje no amerindio,
dada la virtual ausencia del linaje X en las poblaciones
sudamericanas estudiadas. El rango de variacion de
alelos y frecuencias encontradas en los STRs del
cromosoma Y coincide, en general, con lo observado
en otras poblaciones amerindias de la region. La
excepcion esta dada por la alta incidencia (cercana al
50%) del alelo 11 (115pb) del sistema DYS393,
encontrado tnicamente en unos pocos individuos del
area amazonica y de Centroamérica. La inusual
distribucion observada, tanto para los linajes maternos
como para los STRs del Cromosoma Y, sugieren la
accion de fuerzas evolutivas aleatorias (deriva génica,
efecto fundador), a partir de un evento migratorio desde
la zona anteriormente mencionada.
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DETERMINACIONES CROMOSOMICA Y DE
POTENCIAL GERMINATIVO EN Chenopodium
graveolens Willd. Var. Bangii (Mur.) Aellen
Pastoriza A del V, AB Andrada. Catedra Genética.
Facultad de Agronomia y Zootecnia (UNT). Av.
Roca 1900. 4000. Tucuman, Argentina. E-mail:
adrianapastoriza@ yahoo.com.ar

Chenopodium graveolens Willd. Var. Bangii (Mur.)
Aellen (Quenopodiaceas) es una hierba anual que se
distribuye en Pert, Bolivia y Argentina. Sus hojas y
tallos se emplean en infusion como medicinal. Por su
importancia en la industria, resulta de interés conocer
aspectos relacionados con la genética y el potencial
germinativo de las semillas para estimar posibilidades
de difusion. Citogenéticamente, Darlington y Wylie
citan para el género, un nimero basico x= 87, 97, pero
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no se dispone de datos relacionados con la especie. El
objetivo de este trabajo es realizar la determinacion
cromosomica de la especie y el potencial germinativo
de las semillas. El material provino de la localidad de La
Hoyada, Santa Maria, Catamarca. Se hicieron germinar
las semillas a temperatura y humedad controladas. Para
la determinacion cromosémica se obtuvieron las
microfotografias de las metafases mitéticas. Los valores
maximos de germinacion se dieron a las 96 hs., con un
47,6% de semillas germinadas. El poder germinativo
sugiere una buena fertilidad de sus semillas, teniendo
en cuenta que es una especie nativa, con estrategias
de supervivencia para asegurar la permanencia de la
misma en el tiempo y en el espacio. En cuanto a la
determinacion cromosémica, se observo un 2n= 54,
indicando que se trata de una especie hexaploide,
considerando el nimero basico x=9 sefialado para el
género. Los cromosomas son pequefios, con un
tamafio que oscil6 entre 1 y 2. Enel futuro, se completaré
este estudio con el analisis de la meiosis y de
variabilidad genética en diferentes poblaciones.
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DISTRIBUCION DE FRECUENCIASALELICAS EN
15 LOCI STR DE LA POBLACION DE LA
PATAGONIA CENTRAL,ARGENTINA

Basso NG, NL Olivera. Centro Nacional Patagénico
(CENPAT-CONICET), Blvd. Brown 3500, Puerto
Madryn, Argentina. dna-lab@cenpat.edu.ar

Actualmente se utilizan diversos marcadores genéticos
STR (Short Tandem Repeats) para la identificacion de
individuos mediante tipificacion de ADN, tanto en ca-
sos forenses como en andlisis de parentesco. Dado
que la distribucion de frecuencias de los alelos difieren
entre poblaciones para distintos loci, es necesario con-
tar con una base de datos que represente las frecuen-
cias alélicas de la poblacion en estudio. En el presente
trabajo presentamos las distribuciones alélicas de 15
loci STR de la poblacion de la Patagonia Central, Pro-
vincia del Chubut, Argentina. A partir del ADN prove-
niente de 142 muestras de individuos no relacionados,
se amplificaron los marcadores genéticos D3S1358,
THOI1,D21S11,D18S51, PentaE, D5S818,D13S317,
D78820, D16S539, CSF1PO, Penta D, vVWA, D8S1179,
TPOX, FGA utilizando el kit PowerPlex® 16 System de
Promega. Los productos amplificados se detectaron
usando un Secuenciador ABI PRISM* 377 (Applied
Biosystems). Las frecuencias alélicas se calcularon por
el método de conteo directo, y el equilibrio de Hardy-
Weinberg fue testeado utilizando el programa Arlequin
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ver. 2.000. Se evalué la utilidad potencial de cada loci
determinandose su poder de discriminacion y su pro-
babilidad de exclusion. Los resultados obtenidos de-
muestran que los 15 loci estudiados se encuentran en
equilibrio segiin los presupuestos del modelo de Hardy-
Weinberg v que son altamente discriminantes para la
poblacion del centro de la Patagonia.
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DETECCION DE Wolbachia EN POBLACIONES
SUDAMERICANAS DE GORGOJOSATRAVES DE
LOS GENES 16SrDNAY FtsZ

Rodriguero MS', AA Lanteri* y VA Confalonieri'.
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1428 Buenos Aires, Argentina. *Departamento
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El complejo taxonémico Pantomorus-Naupactus esta
formado aproximadamente por 250 especies. Varias de ellas
son partenogenéticas (e.g. Naupactus cervinus, N.
peregrinus, N. leucoloma o Aramigus tessellatus), y otras
presentan un sesgo hacia el sexo femenino (e.g. Naupactus
verecundus), aunque en estas especies no se ha estudiado
en detalle su sistema reproductivo. En A. tessellatus y en
N. cervinus se identifico la presencia del endosimbionte
Wolbachia como la causa mas probable de este tipo de
reproduccion (Werren et al., 1995; Rodriguero et al., 2004).
En el curso se su evolucion, esta bacteria ha sufrido eventos
de transferencia horizontal repetidas veces, por lo que
resultara sumamente interesante estudiar las diferentes
especies de Wolbachia que pueden infectar a hospedadores
pertenecientes al mencionado complejo taxonémico, y atn
a poblaciones dentro de una misma especie de gorgojo.
En el presente trabajo se utilizaron cebadores especificos
que amplifican dos genes de Wolbachia (16SrDNA y
FisZ), detectandose la presencia de este microorganismo
en tres poblaciones de V. eervinus (Rio Grande do Sul y
Buenos Aires), en dos poblaciones de A. ressellatus
(Buenos Aires), en una poblacion de N. verecundus
(Mendoza) y en una poblacion de N. leucoloma,
(Mendoza). El analisis de las secuencias de los genes
mencionados permitira estudiar la ocurrencia de
infecciones con multiples especies de Wolbachia en una
misma especie de hospedador mediante la determinacion
de los subgrupos taxonoémicos a los que pertenecen
dichas bacterias, asi como también analizar las relaciones
filogenéticas de las mismas dentro del complejo
taxonomico Pantomorus-Naupactus.
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ESTRUCTURA POBLACIONAL DEL PICUDODEL
ALGODONERO Anthonomus grandis: UNA
APROXIMACION BAYESIANA
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Lahistoria evolutiva del picudo del algodonero parece estar
relacionada tanto con la historia filogenética y de
diversificacion de las plantas huéspedes de la familia
Malvaceae, como con laexpansion del cultivo del algodon.
Lahipétesis tradicional propone un origen Meso americano
de A. grandis y una invasion de América del Sur desde
mediados del siglo XX, debido al incremento de la actividad
algodonera. Sin embargo, estudios filogeograficos recientes
sugirieron que existirian poblaciones ancestrales asociadas
con 4reas de vegetacion nativa, que se habrian dispersado
naturalmente. Se inici6 entonces un estudio de RAPDs de
alta resolucién con el objeto de investigar la estructura
poblacional de picudos provenientes de 4reas pristinas,
cultivadas y de ecotono. Fueron analizados 77 loci en siete
poblaciones de Argentina, Brasil y EEUU. Se estimaron
pardmetros poblacionales aplicando un método Bayesiano
que no requiere asumir equilibrio al utilizar marcadores
dominantes. Se observo que la poblacion colectada en el
parque Urugua-i mostro niveles elevados de variabilidad,
tipica de poblaciones ancestrales, en tanto que las
muestras recolectadas en zonas algodoneras evidenciaron
niveles mas bajos. Mediante otra aproximacion Bayesiana,
se analizo la estructura de estas poblaciones, asignando
el total de individuos a un nimero indeterminado de
subpoblaciones, sin considerar su origen geografico; se
estim6 ademds para cada uno de ellos que fraccion de su
genoma corresponde a cada subpoblacién. Se demostro
que aquellas poblaciones con elevada variabilidad
genética se encuentran subestructuradas, presentando
individuos de distintos origenes.
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