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par de ADNr 5S pericentromérico. Es decir, no se
encontraron diferencias citogenéticas entre los in-
dividuos cultivados de L. silvestrii analizados, lo
que respalda la hipótesis de un clon, sin embargo
hace falta otro tipo de estudios para obtener con-
clusiones contundentes.      

ANÁLISIS CITOGENÉTICO COMPARATIVO
DE TRES POBLACIONES DE ‘PEPERINA
DE LAS LOMAS’ (HEDEOMA MULTIFLORA
BENTH. - LAMIACEAE): EXPLORANDO LA
VARIABILIDAD CROMOSÓMICA EN UNA
ESPECIE NATIVA. Comparative cytogenetic
analysis of three populations of ‘Peperina de las
Lomas’ (Hedeoma multiflora Benth. - Lamiaceae):
Exploring the chromosomal difference in a native
species
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El género Hedeoma cuenta con 4 especies nativas
de Argentina. Hedeoma multiflora es un recurso
importante por sus propiedades medicinales y aro-
máticas. En el marco de un proyecto de conserva-
ción que tiene como objetivo el uso sustentable de
plantas nativas, se estudiaron tres poblaciones para
evaluar su estabilidad citogenética: La Pampa (LP),
San Luis (SL) y Buenos Aires (BB). Para ello, se
pretrataron ápices radiculares con 8-Hidroxiquino-
lina, se colorearon con carmín acético, se realizaron
recuentos cromosómicos y el cálculo de índice mi-
tótico en 25 individuos de cada población. Todas
las poblaciones presentaron variabilidad en el nú-
mero de cromosomas, con valores 2n= 72 (36, 54,
108 y 126) para SL y LP y 2n=54 (36 y 126) para
BB, con coeficientes de variación de 18,32; 24,63
y 16,96, respectivamente. Los índices mitóticos de
SL (11,04±3,00) y LP (12,85±3,23) fueron signifi-
cativamente mayores a BB (5,88±1,04). Si bien
había sido reportado un x=18 para la especie, el
haber encontrado individuos 2n=54 de fertilidad
normal, sugeriría que éstos no serían triploides,
pudiendo ser el número básico para esta especie
x=9, o bien, serían apomícticos. Futuros estudios
con bandeos cromosómicos e hibridación in situ
fluorescente, contribuirán a dilucidar variaciones
cromosómicas en las poblaciones analizadas. Estos

análisis son de fundamental importancia para
comprender y conservar los recursos genéticos con
potencial uso aromático y medicinal. 

ADN REPETITIVO EN SOLANUM BETA-
CEUM CAV. (SOLANACEAE). Repetitive DNA
in Solanum betaceum Cav. (Solanaceae)
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El tomate de árbol (Solanáceas) es originario de la
región andina de América del Sur. Es popular para
su consumo en jugos y como fruta fresca, constitu-
yendo un complemento de nutrientes necesarios en
la dieta. Posee 2n=24 cromosomas y un tamaño
genómico grande. En Argentina, accesos de esta es-
pecie presentan diferencias fenotípicas. Para
comprender y caracterizar la fracción repetitiva del
genoma, secuenciamos el ADN de cinco poblacio-
nes utilizando baja cobertura (0,1×). Realizamos un
análisis de agrupamiento, ensamblamos los geno-
mas de cloroplastos y ADN ribosomales y localiza-
mos las repeticiones más abundantes mediante
FISH. Observamos que todos los accesos tienen un
tamaño genómico similar (21,58-23,60 pg) y que la
fracción repetitiva constituye el 75% del genoma,
siendo el retrotransposón Ty3/gypsy-Tekay (45%)
es el más abundante. Además, identificamos cua-
tro familias distintas de ADN satélite, que confor-
man el 0,7% de la fracción repetitiva. Aunque los
elementos repetitivos son compartidos por todos los
accesos, la abundancia relativa de cada familia y de
los ADN ribosomales varía. Los genomas plasti-
diales, a diferencia del nuclear, son altamente con-
servados (99%). Esto concuerda con estudios pre-
vios en otras especies de Solanaceae, donde se ob-
servó una acumulación de secuencias de ADN re-
petitivas, especialmente retrotransposones. Nues-
tros resultados confirman que este genoma es alta-
mente dinámico en su fracción repetitiva, pero con-
servado en sus genomas plastidiales.
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