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sómico en los helechos se encuentran con-
dicionados por eventos de poliploidización 
recurrente sin la reducción posterior del 
genoma. Entre el número cromosómico y el 
C-valor del ADN existeuna correlación lin-
eal positiva, la cual se constata a través de la 
fi logenia de este grupo. Estas conclusiones se 
respaldan por varios estudios independientes 
que incluyen datos genómicos y cromosómi-
cos. Los helechos en las regiones templa-
das albergan mayor frecuencia de especies 
con genomas monoploides pequeños (1Cx), 
pero con mayor representación de especies 
poliploides, mientras que las zonas climáti-
cas tropicales pueden acumular genomas 
monoploides más grandes pero con menor 
frecuencia de especies poliploides. Por ello, 
realizar mediciones en especies de helechos 
en la extensión entre las regiones tropicales 
y templadas, como la transición en América 
del Sur, nos permitirá explorar la hipótesis de 
que el tamaño del genoma y la poliploidía no 
son neutrales en la evolución de estas plan-
tas. Teniendo en cuenta estas premisas, el ob-
jetivo de este trabajo es suministrar nuevos 
datos sobre el contenido de ADN en helechos 
sudamericanos, particularmente de Argen-
tina, a fi n de poder compararlos posterior-
mente con los nuevos datos que se generan 
paralelamente de las especies asiáticas. Se 
analizaron mediante citometría de fl ujo 50 
taxones de helechos y licófi tos de Argentina. 
Para cada espécimen se realizaron al menos 
tres repeticiones. Las mediciones se obtuvi-
eron a partir de hojas frescas provenientes de 
plantas vivas que fueron recolectadas en el 
campo y mantenidas en invernáculo, o fueron 
refrigeradas a 7 ºC para su conservación. El 
análisis de datos fue realizado empleando el 
software Flomax 2.10. Se obtuvieron los va-
lores de contenido ADN nuclear para espe-
cies de los géneros Adiantopsis, Adiantum, 
Anemia, Austroblechnum, Blechnum, Bot-
rychium, Doryopteris, Equisetum, Elapho-
glossum, Macrothelypteris, Microgramma, 

 Neoblechnumm, Ophioglossum, Osmunda, 
Pityrogramma, Pleopeltis, Pellaea, Serpo-
caulon, Sceptridium y Thelypteris. El valor 
2C varió desde 7.57 pg en Pleopeltis minima, 
a 108 pg en Psilotum nudum. Algunas espe-
cies, como P. minima y Ophioglossum reticu-
latum, mostraron variaciones intraespecifi cas 
en sus valores. A partir de la confrontación 
de los datos obtenidos con la fi logenia se 
observaron duplicaciones completas de los 
genomas a través del árbol fi logenético y se 
evidenciaron reordenamientos en algunos 
clados. Por otro lado, se reconocen a los gé-
neros Danaea, Eupodium y Marattia y a la 
familia Polypodiaceae como taxones priori-
tarios en las futuras mediciones, debido al es-
caso conocimiento en estos grupos.
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El extremo sur de Sudamérica, Patagonia, se 
destaca por los interesantes patrones de dis-
tribución que exhiben los representantes de 
su fl ora y fauna local. Los estudios bioge-
ográfi cos muestran que numerosos linajes de 
esta biota están relacionados con otras áreas 
del Hemisferio Sur, como Australia y Nueva 
Zelanda. Asimismo, esta región constituye un 
importante centro de endemismos, en parte, 
como consecuencia del aislamiento geo-
climático impuesto por la Diagonal Árida. 
Polystichum Roth (Dryopteridaceae) es uno 
de los géneros con representantes endémicos 
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en la Patagonia. Los Polystichum Sudameri-
canos Australes comprenden siete especies 
que se distribuyen en los bosques subantár-
ticos y en islas del Atlántico Sur y en el Ar-
chipiélago Juan Fernández. Las diferencias 
en atributos morfológicos sugieren que este 
grupo no estaría estrechamente emparentado 
con los otros Polystichum de Sudamérica. 
Debido a su compleja taxonomía y su dis-
tribución restringida, estos helechos generan 
preguntas sobre su biogeografía histórica y 
evolución. Por lo tanto, los objetivos de este 
trabajo fueron: a) revelar las relaciones evo-
lutivas, b) estimar los tiempos de divergen-
cia y c) reconstruir tanto las áreas ancestrales 
como los niveles de ploidía ancestrales de los 
Polystichum Sudamericanos Australes. Las 
relaciones fi logenéticas se estimaron utili-
zando los métodos de máxima verosimilitud 
y de inferencia bayesiana. Se analizaron tres 
marcadores de ADN (rbcL, trnL-F, rps4-trnS) 
de las siete especies Sudamericanas Austral-
es , y además de 31 especies de Polystichum 
de otras regiones biogeográfi cas del mundo. 
Los tiempos de divergencia se estimaron en 
BEAST y se implementó un análisis bayesi-
ano binario MCMC para inferir las áreas 
ancestrales. La ploidía se reconstruyó sobre 
el árbol de máxima credibilidad utilizando 
mapeo estocástico bayesiano. Los Polysti-
chum Sudamericanos Australes constituy-
en un grupo monofi lético, estrechamente 
relacionado con las especies de Australia y 
Nueva Zelanda, con quienes comparte un 
ancestro tetraploide. En el Clado Sudameri-
cano Austral, la divergencia más temprana 
reconstruida fue la de Polystichum andinum, 
posteriormente divergieron otros dos linajes 
que incluyen las seis especies restantes. Los 
Polystichum patagónicos se habrían origina-
do de un ancestro Austral, por dispersión a 
larga distancia, durante el Mioceno tardío. La 
diversifi cación posterior ocurrió localmente, 
en el extremo sur de Sudamérica, pudiendo 
haber sido infl uenciada por los cambios oro-

génicos del Plioceno/Mioceno y las fl uctua-
ciones climáticas del Pleistoceno. Los Poly-
stichum de los Andes del Norte y Centrales, 
que se originaron a partir de un ancestro neo-
tropical diploide, no estarían vinculados cer-
canamente con los congéneres Sudamerica-
nos Australes. Se reporta por primera vez la 
monofi lia de los Polystichum Sudamericanos 
Australes, su estrecha relación evolutiva con 
las especies de Australia y Nueva Zelanda, y 
su origen biogeográfi co en el Mioceno tardío. 
Al menos tres linajes independientes habrían 
originado las especies actuales de Polysti-
chum de Sudamérica.
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La biogeografía reconoce patrones de dis-
tribución de organismos, propone hipótesis 
acerca de los procesos que causaron dichos 
patrones e identifi ca unidades biogeográfi -
cas para proporcionar un sistema de region-
alización biótica del planeta. Asimismo, con 
base en los patrones de distribución, cuanti-
fi ca y predice las consecuencias de cambios 
planetarios globales, y selecciona áreas para 
la conservación, uno de los tópicos más im-
portantes de las últimas décadas. Teniendo 
en cuenta las plantas vasculares, los helechos 
(Polypodiopsida) constituyen el segundo lin-


