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AUTOINCOMPATIBILIDAD GENETICA
EN DOS ESPECIES BRASICACEAS DE LA
ARGENTINA

Tilleria S.G.?, A. Luzuriaga), C.E. Pandolfo!, AD. Presotto'?, M.S.
Ureta'2 'Departamento de Agronomia, Universidad Nacional
del Sur (UNS), Buenos Aires, Argenting; “Centro de Recursos
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CONICET-UNS, Buenos Aires, Argentina. E-maiil: tilleria.sofia@
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Las brasicdceas, una importante familia vegetal,
incluyen especies que son malezas en los principales
cultivos. Dentro de esta familia, numerosas especies
presentan autoincompatibilidad, incapacidad
de producir semillas por autofecundacién. Las
poblaciones silvestres que crecen dentro de los
cultivos (agrestales) suelen adquirir caracteres
domesticados, que les permiten aumentar su
invasividad, diferenciandose de las poblaciones
que crecen fuera de lotes cultivados (ruderales).
El objetivo de este trabajo fue comparar el grado
de autocompatibilidad presente en poblaciones
Brassica rapa (BR) y Raphanus sativus (RS) halladas
en ambientes ruderales y agrestales. Se criaron en
jardin comin 10 poblaciones de RS y BR colectadas
en ambientes agrestales (AG) y ruderales (RU), junto
con el cultivo B. napus (BN). Se taparon N:5-10 plantas
con malla antidfido previo al momento de floracion,
dejando individuos sin cubrir a modo de control
junto con el cultivo. Se determinaron el nimero y
tamatio de silicuas, el nimero de semillas por silicua
y el P1000. Los biotipos de BR y RS bajo tratamiento
desarrollaron menor niimero y tamaiio de silicuas y
ndmero de semillas por silicua. S6lo una poblacién de
BR se comport6 diferente mostrando un P1000 mayor
bajo tratamiento: 1,81 g vs. control: 1,46 g. Esto podria
deberse a que el aislamiento de las silicuas promovié
laredistribucién de los recursos a unas pocas semillas.
No hubo diferencias significativas entre biotipos RU
y AG en ambas especies, la autoincompatibilidad
de B. rapa y R. sativus no ha sido modificada en los
ambientes agrestales.
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ANALISIS PRELIMINAR DE LA
VARIABILIDAD GENETICA DE
POBLACIONES DE Stylosanthes
hippocampoides (FABACEAE)
POSTERIOR A INCENDIOS ACAECIDOS EN
CORRIENTES

Arcangeli JB, G.l. Lavia, M.C. Silvestri. Instituto de Botanica
del Nordeste, Facultad de Ciencias Exactas y Naturales y
Agrimensura, Universidad Nacional del Nordeste - CONICET,
Corrientes, Argentina. E-mail: julietabarc@gmail.com

Stylosanthes hippocampoides Mohlenbr. (Fabaceae)
tiene importancia como especie forrajera nativa en
el Nordeste Argentino. Durante los afios 2020 a 2022
en la provincia de Corrientes han ocurrido incendios
recurrentes, los cuales se extendieron sobre parte
de la distribucion de la especie. Con el objetivo de
evaluar la variabilidad genética de poblaciones
de S. hippocampoides posterior a los incendios, se
seleccioné una poblacién localizada en un sitio donde
ocurrieron incendios (ASI), y otra proveniente de la
Reserva Natural Privada Paraje Tres Cerros (TC), la
cual no fue afectada por los mismos. Se constaté la
geolocalizacion de estas poblaciones con los focos
de incendios de las imagenes satelitales de la base
FIRMS, se coleccion6 germoplasma de 11 (ASI) y 10
(TC) individuos, y se evalud la variabilidad genética
intra e inter poblacional utilizando ocho marcadores
moleculares ISSR. El AMOVA mostré que la variaciéon
fue mayor entre las poblaciones (52%) que dentro
de ellas (48%). Los andlisis de estructuracion PCoA
y STRUCTURE separaron a las dos poblaciones. Los
parametros de diversidad evaluados indicaron que
la poblacién ASI (Heterocigosis esperada -He-: 0,13;
Porcentaje de Loci Polimdrficos -PLP-: 40,57%;
indice de Shannon -I-: 0,19) presenté menor
variabilidad genética que TC (He: 0,15; PLP: 48,11%;
I: 0,24). Los indices de diversidad obtenidos fueron
similares a los encontrados en evaluaciones previas
del 2016. Estos resultados se consideran preliminares
hasta completar los andlisis comparativos entre las
evaluaciones 2016 vs. 2022 de cada poblacién.
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