_ibro de resimenes

Il Reunién Argentina de

Biologia Evolutiva

s EVO-DEVO

~=Biogeografia
T ilogeniass=conglucignivene

Macrqpoevolﬁ“Eigns;;;m;,.
M |£’ olii ?lé

GoR%‘E.';':’S p
AB : - anoti
Mutacién Fenotpo RABE = & Ree’!l!g;’ ipo
Fenotlpo - TP
Aptltud Apmud Mutadbn

Ap"ﬁ!‘g Dorlva Fe[)_g!l p&?ma:mud
“"""Sokcabn o"t:onoﬂpo Derva .

RABE Dariva ™

titud
Gl
Genotipo
Mutacién

Seleccién
Vicarianza

Facultad de Ciencias
Exactas y Naturales (UBA)
CABA-2019



Cambio en el cédigo genético y alto contenido de at en genomas plastidicos de dos plantas holoparasitas
(Balanophoraceae)
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La familia Balanophoraceae (orden Santalales) comprende 14 géneros de plantas holoparasitas de raices
(i.e. plantas no-fotosintéticas y completamente dependientes de su hospedador). En el presente estudio,
se ensambld el genoma plastidico completo y parcial de Ombrophytum subterraneum y Lophophytum
mirabile (Balanophoraceae), respectivamente, a partir de la secuenciacion masiva de ADN total con la
tecnologia lllumina. El ensamble de las regiones plastidicas se llevé a cabo en base a las lecturas apareadas
utilizando diversas estrategias debido a la complejidad de dicha tarea. Al igual que en otras angiospermas
no-fotosintéticas, los genomas plastidicos se caracterizaron por presentar un alto grado de reduccién en
tamafio y contenido génico, y altos niveles de contenido de AT. Las regiones plastidicas de L. mirabile y O.
subterraneum mostraron un contenido de AT de 79,55% y 85,9% en promedio, respectivamente, lo cual
dificulté la secuenciacién y el posterior ensamble. Los genes que codifican ARN ribosomal y diversas
proteinas fueron identificados por gendmica comparativa y mostraron altas tasas de sustitucién. A partir
de la comparacion de las secuencias genémicas y del transcriptoma de L. mirabile obtenido por RNAseq,
no se observo edicién en los transcriptos plastidicos de L. mirabile. Ademas, se identificd un cambio en el
codigo genético diferente, en el cual el coddn TGA (tipicamente un coddn de stop) codifica para triptofano.
Este representa el segundo cambio en el cddigo genético en genomas plastidicos de plantas terrestres.
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