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Relacion entre aspectos estructurales y dinamicos en la arquitectura del genoma del mono cai de las Yungas Sapajus cay
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La estructura del DNA se conoce desde hace mas de 60
anos y, sin embargo, la organizacion de la informacidén
genética en el nucleo presenta aun interrogantes. Esto
aplica particularmente para primates neotropicales
(Platyrrhini) dada la escasez de informacién sobre la
estructura de su genoma y su vinculacion con la
funcionalidad cromosdmica (Wienberg, 2005).

En este sentido, un abordaje que incluya la identificacion  Se estudiaron 6 individuos (4 machos y 2 hembras) de Sapajus cay. Se recolectaron muestras de biopsia de tejido
de factores relacionados a la conservacion y estabilidad subepidérmico de muslo y muestras de sangre, con las que se realizaron cultivos de fibroblastos y linfoblastos,
diferencial del genoma, favorece la comprensién de los respectivamente. Posteriormente, se obtuvieron células mitoticas en metafase, a las cuales se les aplico dos

procesos que dan lugar a reordenamientos cromosdmicos ~ técnicas citogeneticas:

de relevancia, por ejemplo, en biomedicina y biologia * La técnica de Zoo-FISH utilizando 12 sondas de pintado total de humano, incluidos los cromosomas

evolutiva (Liu et al., 2006; Robinson & Ruiz-Herrera, 2010). involucrados en las sintenias 3/21, 10/16 y 14/15 (Fig. 1). Se siguidé el protocolo detallado en Fantini et al.
(2016) con modificaciones.

~ ™ * Latécnica de bandas G-Wright (Garcia Haro, 2001) junto con la técnica de Fluorescence Plus Giemsa (modificada
Objetivo de Perry & Wolf, 1974) de manera secuencial (BG-FPG). Se cuantificé el numero de ICHs por célula y por par
Explorar la relacion entre la estructura y la dinamica cromosdmica en la arquitectura del genoma de Sapajus cay cromosomico, considerando regiones conservadas y reordenadas evolutivamente. Adicionalmente, se analizé
(Cebidae, Platyrrhini) respecto a dos variables: 1. El grado de conservacion gendémica utilizando Zoo-FISH, 2. La la frecuencia de ICHs en los distintos tipos de cromatina (eucromatina, heterocromatina y limite entre ambas;
\_estabilidad gendmica empleando el biomarcador de inestabilidad ICH (Intercambio de Cromatides Hermanas). Y, Fig. 1). El tratamiento estadistico de las frecuencias de ICHs se realizé aplicando un modelo lineal generalizado.
RESULTADOS par cromssimica Tipo de cromatina
Conservacion genomica g
Se confirmé la conservacion de las sintenias 12/13, 10/16 | 5 = &® - oma El analisis estadistico basado en el modelo lineal generalizado
vy 14/15 (Fig. 2 A, By D), y la ruptura de la sintenia 3/21 | E E z ;:: E i ; i X % mostréo que en las bandas con regiones conservadas del 3
(Fig. 2C). Asimismo, se observé que los pares | * . s . . ¢ : ’ » o | cariotipo de S. cay la probabilidad de ocurrencia de ICHs es
cromosémicos de Sapajus cay con heterocromatina _-— _:, O S OB, & aEe . a & mayor, asi como.tamblen lo es en los limites entre e,uc-romatma % 3
extracentromérica muestran un grado de conservacion | J B =8 = _E - ? 50 Y heterocromatma en todos |,°§ pares cromosomicos con | &
eucromatica elevado (4, 6, 12, 17y 19, Figs. 1y 2). = heterocromatina extracentromérica (Fig. 4, Tabla 1). En .
é = é & “E- E = particular para el limite entre eucromatina y heterocromatina, °
“ # “ "‘ * 2‘ " aswe | €l incremento en la tasa de ICH fue del 2,17 respecto a la tasa

Figura 2. Zoo-FISH utilizando sondas de cromosoma completo de humano (HSA)
sobre cromosomas de Sapajus cay (numerados en blanco). Seiales de hibridacion
de sondas HSA 12 & 13 (A), 10 & 16 (B), 3 & 21 (C), 14 & 15 (D).
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Rob (La estabilidad gendmica evidenciada principalmente en los cromosomas con heterocromatina es consistente con el grado de conservacion gendmica elevado en dichj
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Figura 1. Ideograma con bandas G de Sapajus cay donde se ilustran los bloques de de ICH en las regiones eucromaticas (Tabla 1) AR B SR
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heterocromatina (Het) y la localizacion cromosdmica de las sondas de humano

homedlogas a cromosomas de S. cay. Los asteriscos denotan la localizacién de los N Figura 4. Distribucidn de la tasa de ICH por par cromosdmico y por
ICHs que se observaron en mayor frecuencia. tipo de cromatina: eucromatina, heterocromatina (Het) y limite
entre ambas.

Estabilidad genomica Gromosoma # 11 Tipo de cromatina | Coeficiente p-valor
Respecto al biomarcador de inestabilidad, todos los .I Heterocromatina 1.99765 0.000143 ***
individuos analizados mostraron una frecuencia . | o7 T

. , . romosoma Limite 2.17486 4.14e-08 ***
promedio de ICH/célula de 6,00. Particularmente en Figura 3. Metafase parcial de un

individuo hembra de Sapajus cay con  Tabla 1. Estadisticos del modelo lineal generalizado asumiendo una
Fluorescence Plus Giemsa. A la derecha  distribucion de Poisson aplicado a los tipos de cromatina:
se muestran los cromosomas con BG-  heterocromatina y limite entre eucromatina y heterocromatina. Los
FPG secuencial con elevada frecuencia  coeficientes indican el incremento de la tasa de ICH relativizado a la
de ICHs. eucromatina.

los pares cromosomicos # 4, 11, 12 y 17 se observo
una frecuencia de ICHs elevada respecto del genoma
total (Fig. 3).

/ DISCUSION \

< El genoma de Sapajus cay mostrd una inestabilidad global considerablemente baja respecto de otras especies de primates neotropicales previamente estudiadas (Puntieri
et al., 2018).

** El biomarcador de inestabilidad ICH se evidencié mayoritariamente en regiones conservadas y se observé una inestabilidad diferencial entre los distintos tipos de
cromatina (Fig.4).

+* La baja inestabilidad gendmica de S. cay puede ser explicada por la gran proporcion de heterocromatina (aproximadamente un 13% de su genoma) (Dutrillaux et al.,
1984), la cual podria presentar un rol estabilizador que influye no sélo en el proceso de compactacidon de la cromatina sino también en |la proteccion frente a los dafios
enddgenos que pueden afectar al genoma (Fantini, 2015).

pares, de acuerdo con los resultados de Zoo-FISH.




