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Tamaño del genoma en especies del género sudamericano Chrysolaena 
(Vernonieae: Asteraceae) y su relación con características citogenéticas y 

ambientales

Genome size in species of the South American genus Chrysolaena (Vernonieae: Asteraceae) 
and its relationship with cytogenetic and environmental characteristics

Gisela M. Via do Pico1* , Gabriela E. Farco2  & Danilo Marques3

Resumen: El tamaño del genoma es un atributo de las especies que a menudo permite 
delimitar taxones, influye en la diversidad genética y puede estar relacionado con características 
morfológicas, ecológicas y de distribución. Chrysolaena H. Rob. (Vernonieae, Asteraceae) 
es un género sudamericano, citogenéticamente muy diverso, con una gran variación 
cromosómica interespecífica e intraespecífica. En este trabajo se determinó el tamaño del 
genoma (valor 2C) de especies de Chrysolaena a fin de hallar variaciones entre los diferentes 
números cromosómicos que presentan las especies, relacionar el tamaño del genoma con los 
números cromosómicos, la latitud y variables ambientales, y ampliar la base de datos para las 
Asteraceae. Los resultados de la regresión lineal mostraron que el valor 2C está relacionado con 
el número de cromosomas. Sin embargo, la correlación con la latitud y las variables ambientales 
es muy baja. Las tendencias evolutivas en el tamaño del genoma abarcan tanto aumentos 
como disminuciones y la poliploidía sería el principal mecanismo que genera aumentos en 
el contenido de ADN genómico. Los resultados de este estudio constituyen una importante 
contribución al conocimiento del tamaño del genoma de un género representativo de la familia 
Asteraceae en América del Sur. 

Palabras clave: Contenido de ADN, número cromosómico, valor 2C, variables climáticas, 
variables edáficas.

Summary: Genome size is a species level that often allows taxon delimitation, influences 
genetic diversity, and can be related to morphological, ecological, and distribution characteristics. 
Chrysolaena H. Rob. (Vernonieae, Asteraceae) is a South American genus, highly cytogenetically 
diverse, exhibiting large interspecific and intraspecific chromosomal variation. In this work, the 
genome size (2C value) of Chrysolaena species was determined to assess variation among 
the different chromosome numbers present in the species, to examine the relationship between 
genome size and chromosome numbers, latitude, and environmental variables, and expand 
the database for Asteraceae. Linear regression results showed that the 2C value is related to 
chromosome number. However, the correlation with latitude and environmental variables is very 
low. Evolutionary trends in genome size include both increases and decreases, and polyploidy 
is believed to be the main mechanism generating increases in genomic DNA content. The 
results of this study constitute an important contribution to the knowledge of genome size in a 
representative genus of the Asteraceae family in South America.

Key words: Chromosome number, DNA content, 2C value, climatic variables, soil variables.

Via do Pico, G. M., G. E. Farco & D. Marques. 2026. Tamaño del genoma en especies del género sudamericano 
Chrysolaena (Vernonieae: Asteraceae) y su relación con características citogenéticas y ambientales. Bonplandia 35(1): 
67-84.
Doi: https://doi.org/10.30972/bon.3519126. Recibido 22 Septiembre 2025. Aceptado 9 Diciembre 2025. 
Publicado en línea:15 Febrero 2026. ISSN 1853-8460 en línea.

https://orcid.org/0000-0003-4004-561X
https://orcid.org/0000-0003-2212-1383
https://orcid.org/0000-0003-2571-9874


68

BONPLANDIA 35(1). 2026

Introducción

El tamaño del genoma es atributo básico 
específico de las especies que puede 
utilizarse como ayuda en la clasificación 
y determinación de las mismas, permite la 
identificación de poliploidía, hibridación y 
otros modos de evolución del genoma o del 
cariotipo, y es una propiedad fenotípica cuya 
evolución puede vincularse causalmente con 
el entorno en el que se encuentra una especie 
(Šmarda & Bureš, 2006; Suda et al., 2007; 
Greilhuber & Leitch, 2013; Faizullah et al., 
2021; Elliott et al., 2022; Bureš et al., 2023, 
2024). Numerosos trabajos lo han relacionado 
con características morfológicas, ecológicas 
y de distribución (Bottini et al., 2000; Knight 
& Ackerly, 2002; Bennett & Leitch, 2005; 
Bancheva & Greilhuber, 2006; Slovák et al., 
2009; Dušková et al., 2010). Sin embargo, 
el tamaño del genoma también puede variar 
entre poblaciones; y esta variación no está 
necesariamente relacionada con el nivel de 
ploidía (Bennett & Leitch, 2005). En estos 
casos se lo ha relacionado, por ejemplo, con 
factores que afectan la tasa de crecimiento 
de las plantas, características como el tiempo 
mínimo de generación celular, el ciclo de vida, 
la fenología de la planta y algunos parámetros 
importantes para los fitomejoradores, como 
la resistencia a las heladas, la producción 
de biomasa, el tiempo del ciclo celular y 
la síntesis de ADN (Ohri, 1998; Burton & 
Husband, 2001).

Entre los diversos métodos utilizados para 
la estimación del contenido de ADN nuclear 
de las plantas, la citometría de flujo (FCM) es 
un método rápido y preciso, y en la actualidad 
se aplica con frecuencia debido a su fiabilidad, 
facilidad y costo relativamente bajo (Doležel 
et al., 2007). El reciente aumento en el uso 
de la citometría de flujo en estudios botánicos 
ha llevado a una acumulación sustancial de 
datos estandarizados del tamaño del genoma 
en amplias escalas filogenéticas y geográficas 
(Garcia et al., 2014; Leitch et al., 2019; Šmarda 
et al., 2019). Esta información se utiliza en una 
amplia gama de campos biológicos (p. ej., 
véanse Bennett et al., 2000 y Bennett & Leitch 
et al., 2011). Sin embargo, la ​​información sobre 
el contenido de ADN en diferentes taxones de 

plantas suele ser difícil de localizar, ya que 
los datos publicados están muy dispersos en 
una amplia gama de revistas y una proporción 
significativa no está publicada ni disponible 
(Leitch et al., 2019).

La familia Asteraceae es la más grande en 
términos de número de especies de plantas 
con alrededor de 32000 especies. Comprende 
plantas económicamente importantes, 
incluyendo algunos cultivos, y es una de las 
familias de distribución más cosmopolita, 
estando abundantemente presente en todas 
partes del mundo excepto en tierras antárticas 
(Funk et al., 2009). El número de especies 
de Asteraceae con información disponible 
sobre el tamaño del genoma es mayor que en 
las angiospermas en general; sin embargo, 
todavía solo se acerca al 5% (Garcia et 
al., 2014). La magnitud de la información 
generada condujo a la creación de una base 
de datos: THE GENOME SIZE IN THE 
ASTERACEAE DATABASE (GSAD) (www.
asteraceaegenomesize.com) (Garnatje et al., 
2011). Actualmente, la base de datos tiene 
disponible el tamaño genómico de 1555 
especies basado en 4350 informes de 198 
publicaciones (Release 3.0).

Chrysolaena  H. Rob. (Vernonieae, 
Asteraceae) es un género sudamericano 
formado por 19 especies concentradas 
geográficamente en el sur de Brasil y el 
norte de Argentina, y con algunas especies 
extendiéndose a Uruguay, Paraguay, Bolivia 
y Perú (Robinson, 1999; Dematteis, 2009; 
Via do Pico, 2015; Via do Pico et al., 2019; 
Soares et al., 2020; Flora e Funga do Brasil, 
2024). La mayoría de las especies tienen una 
amplia distribución geográfica. Sin embargo, 
existen algunas especies endémicas, como 
Chrysolaena nicolackii H. Rob., C. dusenii 
(Malme) Dematt., C. sceptrum (Chodat.) 
Dematt., C. guaranitica Dematt., C. 
candelabrum (Chodat.) Dematt., C. cordifolia 
Dematt. y C. glandulosa P. N. Soares & J. N. 
Nakaj. (Robinson, 1999; Dematteis, 2009; Via 
do Pico, 2015; Soares et al., 2020). A pesar de 
las características morfológicas (forma de la 
inflorescencia, tipo de polen, microcaracteres 
florales y vegetativos) tomadas en cuenta 
para la circunscripción del género (Robinson, 
1988), el número de cromosomas es 
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probablemente uno de los caracteres más 
importantes para separar Chrysolaena de los 
demás géneros de la tribu Vernonieae, ya que 
no existen otros géneros americanos con un 
número básico x= 10, el cual se considera 
primitivo y típico de las Vernonieae del Viejo 
Mundo (Dematteis, 2009; Keeley & Robinson, 
2009). Estudios anteriores revelaron que es un 
género citogenéticamente muy diverso, con 
una variación cromosómica interespecífica e 
intraespecífica significativa. Se han reportado 
especies con niveles de ploidía que van desde 
diploides (2n= 2x= 20) hasta octoploides 
(2n=  8x= 80), incluidas algunas especies con 
números cromosómicos impares (Dematteis, 
2009; Via do Pico & Dematteis, 2012, 2013, 
2014, 2017; Via do Pico et al., 2019). El estudio 
más reciente revela que la mayoría (91%) 
de las especies estudiadas hasta el momento 
son poliploides, y que los citotipos diploides 
y tetraploides son los más frecuentes entre 
las poblaciones. El estudio también reveló la 
ocurrencia de poliploidía intraespecífica en el 
82% del total de especies estudiadas (Via do 
Pico et al., 2019). 

Los estudios del tamaño de genoma con 
citometría de flujo son casi nulos dentro de las 
Vernonieae. Los únicos trabajos publicados 
se realizaron en los géneros Lessingianthus 
H. Rob. y Vernonanthura H. Rob. (Angulo & 
Dematteis 2013; Vega & Dematteis, 2016). 
En un estudio cariotípico realizado en algunas 
especies de Chrysolaena se ha dado a conocer 
el valor de 2C de cinco especies (Via do Pico & 
Dematteis, 2013).

Dada la variabilidad citotípica del género, 
se postula que el contenido de ADN varía 
en función de los niveles de ploidía, lo que 
permitiría utilizarlo como un predictor del 
número cromosómico. Asimismo, en virtud de 
la vasta distribución geográfica del género, se 
busca establecer si existe correlación entre el 
tamaño del genoma y las variables ambientales. 

El objetivo de este trabajo es determinar el 
tamaño del genoma (valor 2C) de especies de 
Chrysolaena a fin de hallar variaciones entre 
los diferentes números cromosómicos que 
presentan las especies, relacionar el tamaño 
del genoma con los números cromosómicos, 
la latitud y variables ambientales, y ampliar la 
base de datos para las Asteraceae. 

Materiales y Métodos

Contenido de ADN
Se estudiaron ocho especies de Chrysolaena 

(alrededor del 45% del género) de 28 
poblaciones naturales de localidades de 
Argentina, Paraguay y Uruguay (Fig. 1).  
Los especímenes estudiados son listados en 
la Tabla 1, donde se incluye la información 
publicada previamente respecto al número de 
cromosoma y/o contenido de ADN de nueve 
poblaciones (Via do Pico & Dematteis, 2013, 
2014, 2017; Echeverría & Camadro, 2017; Via 
do Pico et al., 2019). 

El contenido de ADN nuclear se estimó 
mediante citometría de flujo de acuerdo con 
el protocolo de Doležel & Göhde (1995). Para 
este propósito, se utilizaron hojas jóvenes 
de plantas vivas mantenidas en condiciones 
de invernadero en el Instituto de Botánica 
del Nordeste. Los especímenes testigo se 
depositaron en el herbario del Instituto de 
Botánica del Nordeste (CTES). Se utilizó un 
total de tres individuos por población y se 
realizaron tres estimaciones del contenido 
de ADN por individuo (5000-10000 núcleos 
por análisis). Se utilizaron tres patrones 
como estándares de referencia: Paspalum 
intermedium Munro ex Morong & Britton Sch 
28857 (diploide, 2C= 1,417 pg), P. dilatatum 
ssp. flavescens Roseng., B.R. Arrill. & Izag. 
(tetraploide, 2C= 2,43 pg) y P. dilatatum Poir. 
var. chiru Millot ex P. R. Speranza & G. H. 
Rua (hexaploide, 2C= 3,57 pg). El contenido 
de ADN nuclear (valor 2C) se calculó como: 
(media del pico de la muestra/media del pico 
del estándar) × contenido de ADN 2C del 
estándar (pg). Se calculó el coeficiente de 
variación (HPCV: desviación estándar dividida 
por la media de los picos) para cada muestra. 
Además, se calculó el valor Cx que es el 
contenido de ADN por genoma monoploide 
(contenido de ADN 2C/nivel de ploidía). 

Análisis estadístico
Para analizar la relación entre el contenido 

de ADN con el número de cromosomas y/o 
ploidía se utilizaron recuentos cromosómicos 
publicados previamente para las entidades 
analizadas (Via do Pico & Dematteis, 2012, 
2013; Echeverría & Camadro, 2017; Via do 
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Fig. 1. Distribución geográfica y números cromosómicos de las poblaciones de Chrysolaena analizadas.
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Pico et al., 2019). Para este análisis solamente 
se tuvieron en cuenta 26 taxones, los cuales 
contaban con información sobre el número 
cromosómico y contenido de ADN (Tabla 1). 
Se realizaron diagramas de dispersión con 
los números cromosómicos en función de los 
valores 2C y Cx. 

Para el análisis del contenido de ADN con el 
número cromosómico, la latitud y las variables 
ambientales se llevó a cabo una correlación 
de Pearson (r= 0,7). Las variables ambientales 
fueron descargadas manualmente de bases de 
datos online. Se obtuvieron las 19 variables 
bioclimáticas (Tabla 2) de la base de datos 
MERRAclim (Vega et al., 2018) a una resolución 
de 2,5 minutos (~5 km). MERRAClim es un 
conjunto global de variables bioclimáticas 
basadas en satélites que incluye la región de 
la Antártida. Consta de tres conjuntos de datos 
de 19 variables bioclimáticas creados para tres 
décadas (1980, 1990 y 2000). Las variables 
edáficas (Tabla 2) se obtuvieron de la base de 
datos Soilgrid version 2.0 (Poggio et al., 2021), 
que fueron transformadas a una resolución de 5 
km en el programa QGis versión 3.14 Pi (QGIS.
org). Las variables fueron normalizadas. Se 
descartaron las variables longitud y altitud ya 
que mostraron correlación con otras variables 
y por mostrar poca variación en la muestra. 
Se obtuvo el valor de cada variable a partir de 
las coordenadas geográficas de cada entidad 
analizada. Para ello se utilizó el complemento 
Point Sampling Tool de QGis versión 3.14 Pi.

Para establecer si existe una relación entre el 
contenido de ADN 2C y el número cromosómico 
se llevó a cabo una regresión lineal simple. 
Se utilizó esta aproximación exploratoria, 
ya que no se cuenta con una filogenia del 
grupo taxonómico en estudio para realizar 
una regresión filogenética. A partir del 
modelo lineal obtenido se estimó el número 
cromosómico de las entidades con número 
cromosómico desconocido. Los valores de 
los números cromosómicos se redondearon 
considerando el número básico del género x= 
10 (Tabla 1). Todos los análisis estadístico 
y gráficos se realizaron en R versión 4.3.3. 
Para los análisis estadísticos se utilizaron las 
funciones base de R “cor” y “lm” y para la 
confección de gráficos se utilizó el paquete 
“ggplot2” (Wickham, 2016). 

Resultados

En la Tabla 1 se muestran los valores de 
contenido de ADN 2C y Cx (cuando se conoce 
el número cromosómico/nivel de ploidía), 
de las 37 poblaciones de las ocho especies 
de Chrysolaena analizadas. Algunos de los 
histogramas del contenido de ADN nuclear 
2C obtenidos mediante citometría de flujo 
se muestran en la Fig. 2. Los coeficientes de 
variación (HPCV) variaron entre 0,71 y 6,32 
% (Tabla 1), lo que respalda la fiabilidad de las 
evaluaciones de citometría de flujo. El valor 
2C varió de 1,82 pg en la población cog6, (C. 
cognata, diploide, 2n= 2x= 20) a 14,69 pg 
en cog32 (hexaploide, 2n= 6x= 60). Entre las 
entidades con nivel de ploidía conocido, el 
menor valor 2C entre las entidades diploides 
se encontró en cog6, mientras que el valor más 
alto se detectó en fle19 (C. flexuosa) (4,07 pg). 
Entre los tetraploides, C. sceptrum (sce4284) 
presentó el menor valor de 2C (5,14 pg) y C. 
propinqua (pro3078) el más alto (9,05 pg). 
Respecto a los hexaploides, cog31 (8,16 pg) 
presentó el menor contenido de ADN y cog32 
(14,69 pg) el mayor. Chrysolaena cristobaliana 
(cris4283), la única población heptaploide, 
presentó 9,41 pg, y cog53 (octoploide) presentó 
12,21 pg.

Se observó variación intraespecífica en 
algunos taxones presentando diferencias de 
hasta 1,89 veces (Tabla 1). El valor de ADN 
2C entre los hexaploides de C. cognata varió 
entre 8,16 y 14,69 pg; en los diploides de C. 
flexuosa la variación estuvo entre 2,98-4,07 pg 
y en C. verbascifolia (diploide) el valor osciló 
entre 2,68-3,48 pg.

Los valores de Cx varían desde 0,91 pg en 
cog6 hasta 2,53 pg en pro20. Entre las diferentes 
poblaciones de una misma especie (diploide 
o polipoides) los valores de Cx variaron entre 
0,91 pg en cog6 y 2,44 pg en cog32. En C. 
flexuosa, este valor oscila entre 1,46 pg en fle14 
y 2,03 pg en fle19. Todas las poblaciones de 
C. verbascifolia (diploides) presentan valores 
similares de Cx, entre 1,34 y 1,74 pg.

El diagrama de dispersión que relaciona el 
valor de 2C con el número cromosómico (Fig. 
3A) muestra 3 agrupamientos aproximados, 
con solapamientos entre citotipos y algunas 
excepciones notables: el grupo 1 incluye a las 
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Tabla 2. Códigos, descripción y unidades de medidas de las variables climáticas y edáficas 
incluidas en el análisis de correlación. 

Código de la Variable Descripción Unidad
Bio1 Temperatura media anual *10 °C
Bio2 Rango medio diurno [Media mensual (temperatura 

máxima-temperatura mínima)] 
*10 °C

Bio3 Isotermalidad (BIO 2 / BIO 7) × (100) *10 °C
Bio4 Rango medio diurno [Media mensual (temperatura 

máxima-temperatura mínima)] 
*10 °C

Bio5 Temperatura máxima del mes más cálido *10 °C
Bio6 Temperatura mínima del mes más frío *10 °C
Bio7 Rango anual de temperatura (BIO5 - BIO6) *10 °C
Bio8 Temperatura media del trimestre más húmedo *10 °C
Bio9 Temperatura media del trimestre menos húmedo *10 °C
Bio10 Temperatura media del trimestre más cálido *10 °C
Bio11 Temperatura media del trimestre más frío 100000 * kg de agua/

kg de aire
Bio12 Humedad específica media anual 100000 * kg de agua/

kg de aire
Bio13 Humedad específica del mes más húmedo 100000 * kg de agua/

kg de aire
Bio14 Humedad específica del mes menos húmedo 100000 * kg de agua/

kg de aire
Bio15 Estacionalidad de la humedad específica (coeficiente 

de variación)
100000 * kg de agua/

kg de aire
Bio16 Humedad específica media del trimestre más húmedo 100000 * kg de agua/

kg de aire
Bio17 Humedad específica media del trimestre menos 

húmedo
100000 * kg de agua/

kg de aire
Bio18 Humedad específica media del trimestre más cálido 100000 * kg de agua/

kg de aire
Bo19 Humedad específica media del trimestre más frío 100000 * kg de agua/

kg de aire
Agua Capacidad de agua disponible en el suelo (fracción 

volumétrica) hasta el punto de marchitamiento
Porcentaje

Carbono Contenido de carbono orgánico del suelo en la 
fracción de tierra fina

Por mil

Arcilla Proporción de partículas de arcilla (< 0,002 mm) en la 
fracción de tierra fina

Porcentaje

Densidad Densidad aparente de la fracción de tierra fina kg/m³
Nitrógeno Nitrógeno total (N) g/kg

Arena Proporción de partículas de arena (> 0,05/0,063 mm) 
en la fracción de tierra fina

Porcentaje

Limo Proporción de partículas de limo (≥ 0,002 mm y ≤ 
0,05/0,063 mm) en la fracción de tierra fina

Porcentaje

pH Índice de pH medido en solución acuosa pH
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Fig. 2. Histogramas de fluorescencia de evaluaciones del tamaño del genoma mediante citometría de flujo de 
poblaciones de Chrysolaena. A. C. coganta 6 (diploide, 2C= 1,82pg). B. C. verbascifolia 60 (diploide, 2C= 2,71pg). C. 
C. propinqua 3078 (tetraploide, 2C= 9,05pg). D. C. cognata 32 (hexaploide, 2C= 14,69pg). E. C. cristobaliana 4283 
(heptaploide, 2C= 9,41pg). F. C. cognata 3053 (octoploide, 2C= 12,27pg). Patrón estandar Paspalum intermedium 
(diploid, 2C= 1,48 pg) (A, B), P. dilatatum ssp. flavescens (tetraploide, 2C= 2,43 pg) (C), y P. dilatatum var. chiru 
(hexaploide, 2C= 3,57 pg) (D, E, F).

Fig. 3. Diagramas de dispersión mostrando la relación entre tamaño del genoma (2C y Cx) y números cromosómicos 
en especies de Chrysolaena. A. Diagrama mostrando la relación entre el valor 2C y los números cromosómicos. B. 
Diagrama mostrando la relación entre el valor Cx y los números cromosómicos. Los códigos de las poblaciones de las 
especies se detallan en la Tabla 1.

poblaciones diploides (2C= 1,82-5,06 pg); 
el grupo 2 comprende los tetraploides (2C= 
5,14-9,05 pg); el grupo 3 está formado por una 

superposición de los hexaploides y los únicos 
citotipos heptaploide y octoploide (2C= 7,77-
14,69 pg).  
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Cuando se relaciona el valor de Cx con 
el número cromosómico se observa que, 
en general, las poblaciones analizadas 
presentan valores promedio de Cx similares. Se 
observó una tendencia de aumento del genoma 
monoploide entre diploides y tetraploides, y 
luego una disminución entre niveles de ploidía 
más altos (6x, 7x y 8x) (Fig. 3B).

Las poblaciones con número cromosómico 
desconocido mostraron un rango de variación 
entre 2,934 pg (pro54) y 14,682 pg (cog32). 

El análisis de correlación de Pearson 
reveló que el contenido de ADN 2C tiene 
una correlación muy alta con el número 
cromosómico (r= 0,89, p<0,05) y muy baja 
con las demás variables consideradas (latitud, 
variables climáticas y edáficas) (Fig. 4).

Se encontró una asociación significativa 
(R2= 0,79, <0,001) entre el contenido de 
ADN y el número de cromosomas (Fig. 5). 
La ecuación de regresión lineal obtenida 
para hacer las estimaciones es: Y (número de 
cromosomas) = 6,59 + 5,16 X contenido de 
ADN nuclear, pg/2C). En base a esta fórmula 
se predijo el potencial número cromosómico 

de las entidades en las cuales no se tenía esta 
información (Tabla 1). 

Discusión

Los resultados del trabajo mostraron que 
los diferentes tamaños genómicos estimados 
en Chrysolaena (entre 1,82 y 14,69 pg) se 
encuentran entre los valores encontrados para 
las Asteraceae (Garnatje et al., 2004, 2011; 
Olšavská et al., 2012), incluyendo especies de 
Vernonieae (Angulo & Dematteis, 2013). 

Los aumentos en el valor 2C están relacionados 
con los aumentos de los números cromosómicos/
niveles de ploidía.  La correlación entre el 
aumento de la ploidía y el tamaño genómico 
es un fenómeno común en numerosos taxones 
(Leitch & Leitch, 2013). Dentro de la familia 
Asteraceae, dicha relación ha sido documentada 
en los géneros Tripleurospermum (Garcia et al., 
2005), Lessingianthus (Angulo & Dematteis, 
2013), Centaurea (Siljak-Yakovlev et al., 2005) 
y Artemisia. (Oliva Brañas & Vallès, 1994; 
Torrell et al., 1999; Torrel & Vallès, 2001).

Fig. 4. Matriz de correlación de Pearson (r= 0,7) entre el contenido de ADN 2C, números cromosómicos, latitud, 
variables bioclimáticas y edáficas. 
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Con respecto al valor Cx, se observó una 
ligera tendencia de aumento de este valor 
a medida que aumenta el nivel de ploidía y 
luego una reducción en las poblaciones con 
mayores niveles de ploidía (7x y 8x). La 
disminución en el valor Cx cuando el nivel de 
ploidía aumenta es una tendencia común y se 
ha registrado en otros géneros de Compuestas 
(Garcia et al., 2005; Garnatje et al., 2006; 
Angulo & Dematteis, 2013). Sin embargo, 
en Lessingianthus (Angulo & Dematteis, 
2013) también se observó que en algunas 
especies el valor Cx aumenta a medida que 
aumenta el nivel de ploidía, como se registró 
en Chrysolaena.

Existen diversos mecanismos que producen 
variaciones en el tamaño del genoma, tanto a 
nivel cromosómico como molecular (Bennett 
& Smith, 1976). Estos aumentos se producen 
predominantemente mediante la poliploidía 
y la amplificación de ADN no codificante, 
principalmente de elementos transponibles. 
Otros mecanismos incluyen la ganancia 
cromosómica, la presencia de cromosomas 

supernumerarios o sexuales y la amplificación 
de ADN satélite, intrones y pseudogenes. 
Estos mecanismos que aumentan el tamaño del 
genoma a veces se compensan con procesos 
que generan una disminución del mismo. Entre 
ellos se encuentra la pérdida de cromosomas 
completos, la recombinación ilegítima, la 
recombinación homóloga desigual o una alta 
tasa de eliminación de nucleótidos durante la 
inserción (Devos et al., 2002; Bennetzen & 
Kellogg, 1997; Bennett & Leitch, 2005; Leitch 
& Leitch, 2008; Dušková et al., 2010). Por otro 
lado, aunque la poliploidía es un evento que 
generalmente produce un aumento en el tamaño 
del genoma, a largo plazo puede estar sujeta a 
diferentes presiones de selección en diferentes 
grupos de plantas. En las angiospermas, si bien 
el tamaño del genoma aumenta inmediatamente 
después de un evento de poliploidización, 
numerosos estudios han demostrado que, con 
el tiempo, se acompaña de una disminución del 
mismo (Kellogg & Bennetzen, 2004; Leitch 
& Bennett, 2004; Angulo & Dematteis, 2013). 
Esto se ha interpretado como un mecanismo 

Fig. 5. Representación gráfica de la ecuación de regresión simple para la relación entre el valor 2C y los números 
cromosómicos. Se representa la línea de regresión estimada. Los puntos negros representan los valores observados. Los 
puntos rojos representan la predicción del modelo. Las líneas punteadas rojas representan los residuos.
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de equilibrio para reducir algunos efectos 
nucleotípicos debido a la ganancia de ADN 
por poliploidía (Bennett, 1972; Dimitrova 
& Greilhuber, 2000). Los poliploides suelen 
tener valores de Cx menores que sus diploides 
relacionados (Leitch & Bennett, 2004; Garcia 
et al., 2005). Chrysolaena, presenta una gran 
complejidad citogenética siendo la poliploidía 
un fenómeno importante en la historia evolutiva 
del género que dio origen a la variabilidad de 
citotipos que se encuentran entre especies 
e incluso dentro de la misma especie (Via 
do Pico & Dematteis, 2013; Via do Pico et 
al., 2019). En los resultados de los estudios 
citogenéticos se registraron fenómenos como la 
presencia de cromosomas B y heteromorfismo 
cromosómico (Via do Pico & Dematteis, 
2013). Además, el análisis del comportamiento 
meiótico reveló la ocurrencia de numerosas 
irregularidades durante la división (Via do 
Pico & Dematteis, 2013). Teniendo en cuenta 
estos antecedentes, junto con los resultados 
del análisis realizado aquí, podemos concluir 
que las tendencias evolutivas en el tamaño 
del genoma de las especies de Chrysolaena 
abarcan tanto aumentos como disminuciones y 
que la poliploidía sería el principal mecanismo 
que genera aumentos en el contenido de 
ADN genómico. Por otro lado, es necesario 
considerar que algunas entidades pueden 
ser poliploides recientes y que aún no se 
ha observado una reducción sustancial del 
contenido de ADN nuclear, como lo indica la 
tendencia (Kellogg & Bennetzen, 2004; Leitch 
& Bennett, 2007). Situaciones similares de 
aumento y disminución del tamaño del genoma 
se han registrado en otros géneros de Asteraceae 
como Artemisia L. (Pellicer et al., 2007), 
Centaurea L. (Bancheva & Greilhuber, 2006) 
y Hieracium L. (Chrtek et al., 2009), y dentro 
de Vernonieae, en Lessingianthus (Angulo 
& Dematteis, 2013). Dada la complejidad 
citogenética de Chrysolaena, es probable 
que estén actuando múltiples mecanismos 
de aumento y disminución del tamaño del 
genoma, lo que lleva a las fluctuaciones 
observadas.

De acuerdo con la teoría del nucleotipo, 
algunos de los cambios en el contenido de ADN 
implican pérdida o ganancia de secuencias 
repetitivas de ADN y que estas ganancias o 

pérdidas están asociadas con la adaptación a 
condiciones ambientales cambiantes. Según 
Rees (1984), los cambios en el contenido de 
ADN (no atribuibles a aneuploidía o pérdidas 
de brazos cromosómicos) pueden ocurrir de dos 
maneras: por cambio proporcional del tamaño 
de los cromosomas (Brandham & Doherty, 
1998; Naranjo et al., 1998; Poggio et al., 2007) 
o por la adición o sustracción desigual de ADN 
de cada cromosoma, independientemente 
del tamaño de los cromosomas (Raina & 
Rees, 1983; Pringle & Murray, 1993; Raina 
et al., 1994). Los resultados del presente 
estudio revelaron variación intraespecífica en 
algunos taxones de Chrysolaena, como en las 
poblaciones hexaploides de C. cognata y los 
diploides de C. flexuosa y C. verbascifolia. 
Probablemente, estas variaciones en el 
contenido genómico se deban a cambios 
proporcionales en el tamaño de los cromosomas, 
ya que estudios previos demostraron que 
los cariotipos de las especies presentan una 
morfología bastante constante (cariotipos 
formados por cromosomas metacéntricos y 
submetacéntricos) (Via do Pico & Dematteis, 
2013). Sin embargo, se debería analizar un 
mayor número de especímenes para verificar 
si estas variaciones responden a factores 
relacionados con la técnica o están asociadas a 
otras causas relacionadas con las condiciones 
ambientales, como se ha propuesto.

En la actualidad, las nuevas tecnologías 
y los nuevos desafíos relacionados con la 
conservación de la biodiversidad y el cambio 
climático, han impulsado el desarrollo de 
bases de datos de biodiversidad a distintos 
niveles geográficos (mundiales, regionales, 
nacionales, etc.) (Ball-Damerow et al., 
2019, Feng et al., 2022). El objetivo de estas 
bases de datos es obtener un acceso rápido y 
ordenado a información sobre especies. La 
aplicación de los estudios realizados a partir 
de bases de datos es útil para aconsejar a los 
gestores, informar al público y respaldar la 
planificación y la toma de decisiones para 
la conservación de la biodiversidad (Castro, 
2016). La falta de conocimiento y de acceso a 
estos datos dificulta la evaluación del estado de 
la biodiversidad (Andréfouët et al., 2008; Ash 
et al., 2009). Por otro lado, estas bases de datos 
permiten identificar los vacíos de información, 
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ya sea a nivel geográfico, taxonómico, 
metodológico, entre otros. De acuerdo a 
este enfoque y a esta nueva demanda de 
información, no deben subestimarse estudios 
como los que presentamos en este trabajo, 
en los cuales se aporta información de 
base para complementar las bases de 
datos de biodiversidad. Los resultados de 
este trabajo aportan al conocimiento del 
tamaño del genoma de un grupo taxonómico 
de importancia en América del Sur. Se 
debe continuar el esfuerzo para obtener 
estimaciones del contenido de ADN nuclear 
de las demás especies de Chrysoalena. 
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