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HIBRIDACIÓN ESPONTÁNEA ENTRE ESPE-
CIES DE NOTHOSCORDUM (AMARYLLIDA-
CEAE, ALLIOIDEA). Spontaneous hybridization
between Nothoscordum species (Amaryllidaceae,
Allioidea)
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Nothoscordum posee especies morfológica y cito-
genéticamente diversas, distribuídas desde la región
pampeana (Argentina, sur de Brasil y Uruguay) hasta
los Andes tropicales. Nothoscordum montevidense
posee número básico cromosómico x=4, con diploi-
des y autotetraploides (2n=8M o 16M) y, a veces,
con cromosomas B. Nothoscordum bonariense se
habría originado combinando los dos números de
cromosomas base presentes en el género (x=4 y
x=5). En este trabajo analizamos poblaciones de
N. montevidense (2n=16M+4Bs; 2C=48,5 pg) y N.
bonariense [2n=26 (22M+4A); 2C=80,6 pg] cre-
ciendo en simpatría y una población con rasgos
morfológicos intermedios a fin de dilucidar su po-
sible origen híbrido. Para ello, utilizamos análisis
morfométricos, citogenéticos (recuento de cromo-
somas, tinción CMA/DAPI e hibridación in situ),
estimaciones del tamaño del genoma e inferencias
filogenéticas (GBS, cloroplasto completo e ITS).
Los individuos intermedios presentaron 2n=21
cromosomas (19M+2A), 2C=65,5 pg corroborando
así su origen híbrido. El híbrido presentó 1 par de
bandas DNAr grandes + 1 par heteromórfico de
35S, 5 pares + 1 par heteromórfico de 5S. En los
análisis filogenéticos nucleares, las especies paren-
tales y el híbrido se agruparon en un clado, mientras
que en el plastidial, los híbridos están anidados con
N. montevidense, sugiriendo el aporte materno de
esta especie. Nuestros resultados sugieren que N.
montevidense y N. bonariense serían los parentales
de la población híbrida.

ANÁLISIS GENÓMICO COMPARATIVO DE
VARIEDADES DE CAPSICUM ANNUUM:
DISTRIBUCIÓN Y ABUNDANCIA DE SE-
CUENCIAS REPETITIVAS. Comparative ge-
nomic analysis of Capsicum annuum varieties: dis-
tribution and abundance of repeat sequences
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Pimiento (C. annuum), es una hortaliza considerada
de alto valor económico. Esta especie se caracteriza
por tener un número cromosómico de 2n=24 y un
genoma relativamente grande (~3.20Gb) dentro de
las Solanáceas. Este incremento del tamaño genó-
mico está asociada a la acumulación de secuencias
de ADN repetitivo. Esta fracción repetitiva fue ana-
lizada mediante análisis de clustering con Repea-
tExplorer2/Elixir-Cerit. A partir de secuencias ge-
nómicas con cobertura de 0,1× para los cultivares
Calafyuco, Fyuco y Zunla. El tamaño del genoma
calculado por citometría de flujo fue 6,80; 7,20 y
7,32 pg, la fracción repetitiva estimada fue 48,51;
46,23 y 50,59%, para los cultivares Calafyuco,
Fyuco y Zunla, respectivamente. Para los tres culti-
vares. Los principales grupos de elementos repeti-
tivos son LTR de Clase I: Ty3/gypsy-Tekay (22,74;
19,29 y 13,98%); Ty3/gypsy-Athila (4,06; 3,33 y
1,67%); Ty3/gypsy-Ogre (2,29; 2,12 y 2,15%). El
ADN repetitivo presento diferencias observadas en:
Ty3/gypsy-Reina (presente solamente en Zunla),
abundancia de ADN satélite (0,59; 0,22 y 1,02%) y
en el ADNr, tanto en 45S (0,38; 0,12 y 0,45%),
como en 5S (0,08; 0,10 y 0,03%). Los resultados
proporcionan información original sobre la abun-
dancia y distribución cromosómica (FISH) de la
fracción repetitiva en los tres cultivares de pi-
miento. Permitiendo discutir la utilidad de marca-
dores citogenéticos y moleculares en el reconoci-
miento de variedades de importancia agronómica.


