TAMANO DEL GENOMA EN ESPECIES DEL GENERO SUDAMERICANO CHRYSOLAENA
(VERNONIEAE: ASTERACEAE) Y SU RELACION CON CARACTERISTICAS CITOGENETICAS Y
AMBIENTALES
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Resumen: El tamafio del genoma es un atributo de las especies que a menudo permite
delimitar taxones, influye en la diversidad genética y puede estar relacionado con caracteristicas
morfolégicas, ecoldgicas y de distribucion. Chrysolaena H. Rob. (Vernonieae, Asteraceae)
es un género sudamericano, citogenéticamente muy diverso, con una gran variacion
cromosoémica interespecifica e intraespecifica. En este trabajo se determind el tamafio del
genoma (valor 2C) de especies de Chrysolaena a fin de hallar variaciones entre los diferentes
numeros cromosémicos que presentan las especies, relacionar el tamafio del genoma con los
numeros cromosoémicos, la latitud y variables ambientales, y ampliar la base de datos para las
Asteraceae. Los resultados de la regresion lineal mostraron que el valor 2C esta relacionado con
el numero de cromosomas. Sin embargo, la correlacion con la latitud y las variables ambientales
es muy baja. Las tendencias evolutivas en el tamafio del genoma abarcan tanto aumentos
como disminuciones y la poliploidia seria el principal mecanismo que genera aumentos en
el contenido de ADN genodmico. Los resultados de este estudio constituyen una importante
contribucién al conocimiento del tamafo del genoma de un género representativo de la familia
Asteraceae en América del Sur.

Palabras clave: Contenido de ADN, nimero cromosoémico, valor 2C, variables climaticas,
variables edaficas.
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Introduccién

El tamafio del genoma es atributo basico
especifico de las especies que puede
utilizarse como ayuda en la clasificacion
y determinacion de las mismas, permite la
identificacion de poliploidia, hibridacion y
otros modos de evolucion del genoma o del
cariotipo, y es una propiedad fenotipica cuya
evolucion puede vincularse causalmente con
el entorno en el que se encuentra una especie
(gmarda & Bures, 2006; Suda et al., 2007;
Greilhuber & Leitch, 2013; Faizullah et al.,
2021; Elliott et al., 2022; Bures et al., 2023,
2024). Numerosos trabajos lo han relacionado
con caracteristicas morfologicas, ecologicas
y de distribucion (Bottini et al., 2000; Knight
& Ackerly, 2002; Bennett & Leitch, 2005;
Bancheva & Greilhuber, 2006; Slovak et al.,
2009; Duskova et al., 2010). Sin embargo,
el tamafio del genoma también puede variar
entre poblaciones; y esta variacion no esta
necesariamente relacionada con el nivel de
ploidia (Bennett & Leitch, 2005). En estos
casos se lo ha relacionado, por ejemplo, con
factores que afectan la tasa de crecimiento
de las plantas, caracteristicas como el tiempo
minimo de generacion celular, el ciclo de vida,
la fenologia de la planta y algunos parametros
importantes para los fitomejoradores, como
la resistencia a las heladas, la produccion
de biomasa, el tiempo del ciclo celular y
la sintesis de ADN (Ohri, 1998; Burton &
Husband, 2001).

Entre los diversos métodos utilizados para
la estimacion del contenido de ADN nuclear
de las plantas, la citometria de flujo (FCM) es
un método rapido y preciso, y en la actualidad
se aplica con frecuencia debido a su fiabilidad,
facilidad y costo relativamente bajo (Dolezel
et al., 2007). El reciente aumento en el uso
de la citometria de flujo en estudios botanicos
ha llevado a una acumulacion sustancial de
datos estandarizados del tamafio del genoma
en amplias escalas filogenéticas y geograficas
(Garcia et al., 2014; Leitch et al., 2019; Smarda
et al.,2019). Esta informacion se utiliza en una
amplia gama de campos biologicos (p. ej.,
véanse Bennett et al., 2000 y Bennett & Leitch
etal.,2011). Sin embargo, la informacion sobre
el contenido de ADN en diferentes taxones de
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plantas suele ser dificil de localizar, ya que
los datos publicados estan muy dispersos en
una amplia gama de revistas y una proporcion
significativa no estd publicada ni disponible
(Leitch et al., 2019).

La familia Asteraceae es la mas grande en
términos de numero de especies de plantas
con alrededor de 32000 especies. Comprende
plantas econémicamente importantes,
incluyendo algunos cultivos, y es una de las
familias de distribucion mas cosmopolita,
estando abundantemente presente en todas
partes del mundo excepto en tierras antarticas
(Funk et al., 2009). El numero de especies
de Asteraceae con informaciéon disponible
sobre el tamafio del genoma es mayor que en
las angiospermas en general; sin embargo,
todavia solo se acerca al 5% (Garcia et
al., 2014). La magnitud de la informacion
generada condujo a la creacion de una base
de datos: THE GENOME SIZE IN THE
ASTERACEAE DATABASE (GSAD) (www.
asteraceacgenomesize.com) (Garnatje et al.,
2011). Actualmente, la base de datos tiene
disponible el tamafio gendémico 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
geograficamente en el sur de Brasil y el
norte de Argentina, y con algunas especies
extendiéndose a Uruguay, Paraguay, Bolivia
y Pert (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 mayoria de las especies tienen una
amplia distribucion geografica. 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 caracteristicas morfologicas (forma de la
inflorescencia, tipo de polen, microcaracteres
florales y vegetativos) tomadas en cuenta
para la circunscripcion del género (Robinson,
1988), el ntimero de cromosomas es
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probablemente uno de los caracteres mas
importantes para separar Chrysolaena de los
demas géneros de la tribu Vernonieae, ya que
no existen otros géneros americanos con un
numero basico x= 10, el cual se considera
primitivo y tipico de las Vernonieae del Viejo
Mundo (Dematteis, 2009; Keeley & Robinson,
2009). Estudios anteriores revelaron que es un
género citogenéticamente muy diverso, con
una variacion cromosomica interespecifica e
intraespecifica significativa. Se han reportado
especies con niveles de ploidia que van desde
diploides (2n= 2x= 20) hasta octoploides
(2n= 8x= 80), incluidas algunas especies con
nimeros cromosomicos impares (Dematteis,
2009; Via do Pico & Dematteis, 2012, 2013,
2014,2017; Viado Pico et al.,2019). El estudio
mas reciente revela que la mayoria (91%)
de las especies estudiadas hasta el momento
son poliploides, y que los citotipos diploides
y tetraploides son los mas frecuentes entre
las poblaciones. El estudio también revelo la
ocurrencia de poliploidia intraespecifica en el
82% del total de especies estudiadas (Via do
Pico et al., 2019).

Los estudios del tamafio de genoma con
citometria de flujo son casi nulos dentro de las
Vernonieae. Los unicos trabajos publicados
se realizaron en los géneros Lessingianthus
H. Rob. y Vernonanthura H. Rob. (Angulo &
Dematteis 2013; Vega & Dematteis, 2016).
En un estudio cariotipico 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 citotipica del género,
se postula que el contenido de ADN varia
en funcién de los niveles de ploidia, lo que
permitiria utilizarlo como un predictor del
nimero cromosomico. Asimismo, en virtud de
la vasta distribucion geografica del género, se
busca establecer si existe correlacion entre el
tamafio del genoma y las variables ambientales.

El objetivo de este trabajo es determinar el
tamafio del genoma (valor 2C) de especies de
Chrysolaena a fin de hallar variaciones entre
los diferentes nimeros cromosomicos que
presentan las especies, relacionar el tamafio
del genoma con los niimeros cromosomicos,
la latitud y variables ambientales, y ampliar la
base de datos para las Asteraceae.
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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 especimenes estudiados son listados en
la Tabla 1, donde se incluye la informacion
publicada previamente respecto al numero de
cromosoma y/o contenido de ADN de nueve
poblaciones (Via do Pico & Dematteis, 2013,
2014, 2017; Echeverria & Camadro, 2017; Via
do Pico et al,, 2019).

El contenido de ADN nuclear se estimo
mediante citometria de flujo de acuerdo con
el protocolo de Dolezel & Gohde (1995). Para
este propodsito, se utilizaron hojas jovenes
de plantas vivas mantenidas en condiciones
de invernadero en el Instituto de Botanica
del Nordeste. Los especimenes testigo se
depositaron en el herbario del Instituto de
Botanica del Nordeste (CTES). Se utilizé un
total de tres individuos por poblacién y se
realizaron tres estimaciones del contenido
de ADN por individuo (5000-10000 ntcleos
por analisis). Se utilizaron tres patrones
como estandares 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 calculdé como:
(media del pico de la muestra/media del pico
del estandar) x contenido de ADN 2C del
estandar (pg). Se calculo el coeficiente de
variacion (HPCV: desviacion estandar dividida
por la media de los picos) para cada muestra.
Ademas, se calculd el valor Cx que es el
contenido de ADN por genoma monoploide
(contenido de ADN 2C/nivel de ploidia).

Andalisis estadistico

Para analizar la relacion entre el contenido
de ADN con el nimero de cromosomas y/o
ploidia se utilizaron recuentos cromosomicos
publicados previamente para las entidades
analizadas (Via do Pico & Dematteis, 2012,
2013; Echeverria & Camadro, 2017; Via do
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Fig. 1. Distribucion geografica y niimeros cromosomicos de las poblaciones de Chrysolaena analizadas.

70



G. M. Via do Pico et al., Tamafio del genoma, caracteristicas citogenéticas y ambientales en Chrysolaena

(09-05) 68'9S

(09-06) ¥2'GS

(08) L£28

(09-05) 96°LG

30N

X9

X9

X9

Xz
dN

109

109

109

toz
ON

vvc

9e‘l

99l

160
[4)

¥.6108'v¢C-

820v.2'9¢-

19912v'8e-

ceLe96'Le-

Yyyv.LZ'9C-

G/82'9¢-

22ze80'Le-

gev'le-
Yyyyyy'Le-

19Ly9v'8Z-
pnyne

¥€5202'GS-

965004 €S-

LLL9YZ 9G-

Yyy625'SS-

2TL669'es-

€€€8C.L'€S-

€€€81Y'SS-

€€8GLY'SS-
2T.668'SS-

LLLLZL'8S-
pnjibuon

"b0LE ‘[e Jo Sivyewsq ‘elspod

ofouly ‘Isiner ues ‘daq :sauoisiN "WYNILNIODHY

"€G0¢€ ‘[e Jo siepewsQq

‘olIglUBWLD ‘oouBWYy ap seuldwed ‘ouelblog

[onuey ‘[eso "deq@ :sauolsiN "'YNILNIODHY

€6 ‘[e }o 00Id Op EIA

‘ezle|ec) e oujwed ‘9Wo] Ojues ap M WY O ‘OF

dY ‘pwoy ojues ‘deQ :s8jusLIo) "YNILNIDHY

'6€ [e Jo 00Id op eiA ‘so|oisody

e oulwed ‘euslS e| ap uopdsaouo) ap MN W

Z ‘uolodsouo) ‘dea@ :seuoIsIN YNILNIDHY

'GE ‘[e Jo 00Id Op

el/\ ‘ousjuaWal ‘oolBWY ap seuldwe?) ‘oueiblag

|onuey ‘et ‘deq@ :sauolsiN "YNILNIDHY

'2€

‘e Jo 0014 op eiA /| ewint ‘uskobl| ap opieulag

B oujwed ‘seuBwlIdH sOQ 9p J wy § ‘ouelbjag

|onuey ‘et "deq@ :sauoIsiN "VYNILNIDHY

"LE '[e Jo 00Id Op EIA ‘eudieH

ouand e oulwed ‘ezinbin |elouss sp AN Wy

G's ‘oioeub| ues ‘deQ :ssuoISIN YNILNIDHY

"0€ ‘|e 18 09I Op EeIA ‘elnl elagQ e oujwed

‘euy ejues ap J Wy g :SBUOISIN "VYNILNIOHY

"JZ '|e }8 02i4 op eiA ‘uewiez oAolie

[e ouiwe) ‘[eyde) daq :s8UOISIA "VYNILNIDHY

‘g ‘Je }8 09id op eiA ‘enboy ueg ap N Wy

Zl "enboy ueg ‘deQ :sejuslIOD YNILNIDHY
Ha1

‘Jewsq (‘ssa7)

ejeuboo "9

‘Hews( ('sso7)

ejeuboo D

aloads3

¥01£600

o £50¢600

o £6600

6cb00

Ggeboo

0 2cb0o

o bgB0O

0 0gb0o
o ,2b0oo

0 9600
dd

"OpEWIISO 0JTWOSOWOoId oJowWnN ‘JON ‘“BIpro[d ap [oAIN

:dN ‘oorosoword oxowmN DN ‘(8d) xD 10[8A :ZA ‘Ad F (8d) D7 10[BA T A ‘OL1RqIdYy op Je[duwalo op sojep £ pepreoo :HAT ‘uoroeqod g

op 031p0)) :d) :SLINJBIAQIQY ‘SIsjudIed onud uedIpul 3s A (()[=X) 0IOUYT [9p 0JISBQ OIOWNU [ OPUBIIPISUOD UOIBIPUOPIIL S SOIIOSOWOID
SOIdWNU SO[ 3P SAIO[BA SO “uoIoe[qod eped & opeudIse 031pod [2 eo1pul euwn[od exdwid e ‘seraard souoroeorqnd ud A ofeqen 91so uo
sepezi[eue puanjosA.y) Ip so10adsd Sse| op [eAUI] UOISAIFAI B] U BPIUS)QO UOIOUNJ B] UOD SOPBUWIIS SOIMWOSOWOId sordwnu A ‘erprojd
9p [9ATU ‘odrtwosoword oxdwnu ‘(3d) x) 1o1eA ‘(3d) D7 I0[BA “UQIORIOUIINJALIONS ‘OLIRGIdY P sare[dwd[d op sojep A pepredo] °1 BIqeL

71



BONPLANDIA 35(1). 2026

(0£-02) 81'GZ

(02) se've

30N

Xz

Xe

X9

X9

X9

X9

Xy

Xy

Xe

«XC

Xe

%

X/

Xy

dN

loz
09
«x09
xx09

«09

«0C
0¢

0] 4

ON

.08°}
6.1
PPl
PPl
PPl

PPl

GL°L

9G°L

€91

6v'l

€0°C

=S¥l

ve'l

09°)

[4))

G0'0
F19'¢

.90°0
F19'c
90°0
F8G'c
«60°0
F¥€9'8
**Mu—‘»o
¥29'8
800
¥G9'8
910
¥€9'8
L0
F€0'L
600
F92'9
.20°0
FOZ'C
G0‘0
¥86'C
¥9'0
FL0'Y
**O—‘_o
€8S
¥0'0
FGb'e
8z'0
FLY'6

-80°0
F2v'9

LA

9081.2'9¢-

688€11°82-

GzL'se-
81116.'L€-
90€0.8'L¢€-
6€9¥68°L€-

LLLLLG L€

Gzo'le-

1916¥¥'0¢-
68€9YY'LC-
68€9VY'L2C-
8/1/1/2S°8C-
€€€€0.'0€-

6€9G8G°'Ce-

6€9G68G'Ce-

YYy6e9°Le-

prpe]

L°€G-
8120..'8S-
118G~
EEEEYL 'S~
8111/€'8S-

9G6G60.Z'8S-

811/9Y°1G-

8///€0'GS-

€€8G19'06-
LLOEEE LG-
9G0€06'SS-
688€01 ‘98-
LLLLLO'8G-

912.'SS-

91z.'ss-

8/2G€0'9S-

pnybuoT

‘g€ ‘e }8 09I4 Op BIA ‘OlBlUBWaD [9p
sesjop opeueq ‘oouswy ap seuldwe) ‘ouelblog
[onuey ‘el ‘de@ :saUOISIN "VYNILNIDYVY

‘b Je Jo 09l Op BlA ‘0zusioT ues
ofouie ‘sepejeg ‘doq :souUBLIOD "WNILNIOHY
"€ ‘Je Jo 00I4 Op BIA ‘0zU8I0T UBS
ofouie ‘sepejeg ‘doQ :s8jUsLIOD "YNILNIDHY
‘POE BlLUIBABYOT ‘eydlyoeg e elials

‘9oJeojeg ‘opd :sally souang 'YNILNIOHVY
"€0€ elUBABYOT ‘eleyD BT BlIBIS

‘90Jeojeg ‘opd :Sally sousng 'YNILNIOHVY
"Z0S BlLUIBABYDT ‘esolleq e elaIS

‘9oJeojeg ‘opd :sally souang '¥YNILNIOHVY

'LOE ellenayog ‘saiped SO ap elsIS
‘ugpauifend ‘[el9 ‘opd :sauly souang "YNILNIODHY
'0G./€ ‘[e o siopewsq ‘soyos|aH
SO| 8p eyniS) ap sondsap wy /| ‘Oquiaiende]
8p IN Wy ¢} 9qwalende| ‘de@ AVNONYHN
"€0/€ e} Slepewis( "0I0SUsWOoL) SeWo] e ouiwed
‘sebIY op M W 0Z ‘¢ BINY sebiuy ‘deg AvNONYN
'GP ‘|e }8 09I Op BIA ‘Z) einJ e| e 0ued 9D
odwed ‘zed ‘|el) ‘daQ :s81UBI0D "WYNILNIODHY
'9Z '|e }@ 09i4 op eiA ‘uewiez okolie |e ojun(
opeyeg ‘leyde) de@ :s8uOISIN "VYNILNIODHY
‘61 e }o 09l Op ElA ‘0IOSEll/\ B OUlWED ‘9WO0] OjueS
8p S Wy / ‘9uwio| ojues "de( :sejustioD 'WYNILNIDHY
"t} [ Jo 00ld Op BIA ‘p| eind ‘Liefeyd sp MmN W
¥'9 ‘uoioeiepa ‘deq :s0jy a/u3 "YNILNIOHY
‘G "[e }8 09i4 Op BIA ‘Z| eind ‘anboy ues ap N Wy
Zl ‘enboy ueg ‘deQ :sejUsLIOD VYNILNIDYY
‘€8z ebaoy\ 9 Siepewsq ‘[euldsA peplunwod
B ouedolad ‘opepelbap opesssd ‘olsjjeqe)d
uenp oipad :Aequewy ‘deg ‘AVNOVHYd
'19/€ ‘e jo
siejjews ‘oquiaiende] ap MN WY 0L ‘SoyodsleH
so| ap elnu9 :oqualende] ‘dag ‘AVYNONHEN
Ha1

.nom_
‘H (‘Busids) geerd
sisuajed -9

ol o I
"H (‘uoiaIH)
eljoyuLadsoyyy
0 o EHI
o d¥0¢dl
o d€0E3l}
o 320€31)
o dL0COY
0 0G/¢9l
"'qoy ‘H (swig)
BSONXY O o €0LERY
o G¥ol
0 929l
o 613l
o VI3l
Gol}
"pewsqd
eueyeqosuo o °© £8CYSHO
"pews( ('ssa7)
gjeuboo 'y ° 19/¢600
aloadsy d9

72



G. M. Via do Pico et al., Tamafio del genoma, caracteristicas citogenéticas y ambientales en Chrysolaena

‘UOIS2I31 9P SISI[RUE U SOPINOU] ,
"610T “I1 12 0014 OP BIA L *L]0T ‘OIPRWIE)) 7 BLLIOAIYIT 4 "L 10T ‘SIONEWI( 2 01d OP BIAee “$[0T ‘SIONEWA( 2 01d OP BIA 4 ‘€[0T ‘SIONBWA( 29 031d OP BIA« :SELDUINIY

(0v-0€) 9¢'1L€

(02) 212
(ov) 8G‘ce

(02) /8'ce

(08-02) 09'€2

30N

xz loz GglL
Xz .0Z Vel
Xz .0 ¥l
Xy .0F 82l
Xy .0V .92°C
Xz 40z €s'c
dN ON 2A

900
FllT

200
¥89C

800
F8y'e

62°0
FYL'G

oL'o
F08'Y

BEL
¥G0'6
100
FE6'C
620
e AL
100
FGe'e
810
F¥90'S

aL'o
F66CL

LA

2T.1696'L2-

9608/8°/2-

G/2'92-

6€£9G68G'Ce-

¥9G68G'¢e-

9081.2'9¢-

9G0€6Y'8C-

€EEEYL L

Yyyyvy'Le-

Gyl'ge-

8.208Z'9¢-

pripe

YPy62SGS-

€€8G8Z'SS-

119869°€G-

91¢/,'GG-

19288/'SS-

L'eS-

G.¥0'9S-

966G /195~

22.668'SS-

£€8G90°95-

812G0.'€S-

pnybuoT

‘09 '|e }8 02i4 op eiA ‘s9|0}sody e oulwed
‘edlalg e| ap ugndaosuo) ap AN Wy Z ‘elals
e7 8p ugpdsouo) “deq :s8uoIsiN 'YNILNIDYY
"8G ‘e jo
09I4 Op el ‘elezy e oulwe) ‘ISIAe UeS ap Wy
¥'0Z ‘“4elner ueg ‘de@ :SsUOISIN YNILNIDHY
"v€ “le 19 00ld op
ei/\ ‘ousjuawWald ‘ooLIswWY ap seuidwed) ‘oueiblag
|lonuely ‘|eso "deq :sauoIsIN "VYNILNIDHY
‘v9Z ebo) ® siepewag ‘[eUIDSA pepluNWoD
B 0UB2I9D ‘opepelsbap opelldd ‘oldjleqed
uenr oipad :Aequewy ‘deg ‘AVNOVHV
'/82p ebaoy\ ® Siepewaqg ‘[euldsA peplunwod
B 0ouedl9d ‘opepelsbap opeldd ‘old|leqed
uenr oJdpad SmnEmE( .th_ ‘AVNOVHEVd
'8/0€ Ie Jo siopewsqg
‘ollP)UBWIAD ‘OoLIBWY op seuldwen ‘ouelblog
|lenuepy “jeso "de@ :s8uoISIN YNILNIDYY
"G [ 39 00ld Op BIA ‘OF dY ‘Wo| ojues op N
W 8 ‘9wo] oues ‘de( :s8juBLI0D YNILNIOHY
‘6% ‘B }8 004 Op BIA ‘L 4 ‘PemaqI]
‘de@ :s8juUBLIOD YNILNIDYHY
"62 e }8 02i4 Op eiA ‘uewiez oAolie [ap opeueq
|e ouiwed ‘[eyde) "deq :S8UOISIN "YNILNIOHY
‘0 'Ie }o 09Id Op BIA ‘WOl
OJUES B OUIWED ‘0JOSEIIA 8P S WY ‘2| ‘0J0SBIIA
‘owo] ojueg ‘deQ :sejusLIOD YNILNIDHY
"J€ “Je Jo 00id op eI ‘0169|02 |op oAlodap odwed
|[op seJjap ‘oouswy ap seuidwe) ‘ouelblag
[enuep ‘jeso ‘de@ :ssuoISIN YNILNIODHY
Ha1

‘obulezny|

"qoy "H ('sse1)
BJj0JI0SeqIdA "D

Jewaq

(¥epouQ)
wniydaas -9

'qoy
'H (‘uosaiH)
enbuidoud "D

‘qoy
‘H (‘Busidg)
sisusjeld D

aloadsy

o 09J9A

o 8GJOA

o VEIOA

o ¥8¢¥99S

/8¢toid

0 80€0.d

Goud

6170.4d

6zo.d

o 0zoud

/geld

dd

73



BONPLANDIA 35(1). 2026

Pico et al., 2019). Para este analisis solamente
se tuvieron en cuenta 26 taxones, los cuales
contaban con informaciéon sobre el numero
cromosomico y contenido de ADN (Tabla 1).
Se realizaron diagramas de dispersion con
los nimeros cromosémicos en funcion de los
valores 2C y Cx.

Para el anélisis del contenido de ADN con el
numero cromosomico, la latitud y las variables
ambientales se llevdo a cabo una correlacion
de Pearson (= 0,7). Las variables ambientales
fueron descargadas manualmente de bases de
datos online. Se obtuvieron las 19 variables
bioclimaticas (Tabla 2) de la base de datos
MERRACclim (Vegaetal., 2018) aunaresolucion
de 2,5 minutos (~5 km). MERRACIim es un
conjunto global de variables bioclimaticas
basadas en satélites que incluye la region de
la Antartida. Consta de tres conjuntos de datos
de 19 variables bioclimaticas creados para tres
décadas (1980, 1990 y 2000). Las variables
edaficas (Tabla 2) se obtuvieron de la base de
datos Soilgrid version 2.0 (Poggio et al., 2021),
que fueron transformadas a una resolucion de 5
km en el programa QGis version 3.14 Pi (QGIS.
org). Las variables fueron normalizadas. Se
descartaron las variables longitud y altitud ya
que mostraron correlacion con otras variables
y por mostrar poca variacion en la muestra.
Se obtuvo el valor de cada variable a partir de
las coordenadas geograficas de cada entidad
analizada. Para ello se utilizo el complemento
Point Sampling Tool de QGis version 3.14 Pi.

Para establecer si existe una relacion entre el
contenido de ADN 2C y el nimero cromosomico
se llevo a cabo una regresion lineal simple.
Se utilizé esta aproximacion exploratoria,
ya que no se cuenta con una filogenia del
grupo taxondmico en estudio para realizar
una regresion filogenética. A partir del
modelo lineal obtenido se estimd el numero
cromosomico de las entidades con numero
cromosoémico desconocido. Los valores de
los niimeros cromosomicos se redondearon
considerando el nimero basico del género x=
10 (Tabla 1). Todos los analisis estadistico
y graficos se realizaron en R version 4.3.3.
Para los analisis estadisticos se utilizaron las
funciones base de R “cor” y “lm” y para la
confeccion de graficos se utilizd el paquete
“ggplot2” (Wickham, 2016).
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Resultados

En la Tabla 1 se muestran los valores de
contenido de ADN 2C y Cx (cuando se conoce
el nimero cromosomico/nivel de ploidia),
de las 37 poblaciones de las ocho especies
de Chrysolaena analizadas. Algunos de los
histogramas del contenido de ADN nuclear
2C obtenidos mediante citometria de flujo
se muestran en la Fig. 2. Los coeficientes de
variacion (HPCV) variaron entre 0,71 y 6,32
% (Tabla 1), lo que respalda la fiabilidad de las
evaluaciones de citometria de flujo. El valor
2C vari6 de 1,82 pg en la poblacion cogé6, (C.
cognata, diploide, 2n= 2x= 20) a 14,69 pg
en cog32 (hexaploide, 2n= 6x= 60). Entre las
entidades con nivel de ploidia conocido, el
menor valor 2C entre las entidades diploides
se encontrd en cog6, mientras que el valor mas
alto se detectd en flel9 (C. flexuosa) (4,07 pg).
Entre los tetraploides, C. sceptrum (sce4284)
present6 el menor valor de 2C (5,14 pg) y C.
propinqua (pro3078) el mas alto (9,05 pg).
Respecto a los hexaploides, cog31 (8,16 pg)
present6 el menor contenido de ADN y cog32
(14,69 pg) el mayor. Chrysolaena cristobaliana
(cris4283), la unica poblacion heptaploide,
present6 9,41 pg, y cog53 (octoploide) presentd
12,21 pg.

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

Los valores de Cx varian desde 0,91 pg en
cogb 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 cogb y 2,44 pg en cog32. En C.
Aexuosa, este valor oscila entre 1,46 pg en flel4
y 2,03 pg en flel9. Todas las poblaciones de
C. verbascifolia (diploides) presentan valores
similares de Cx, entre 1,34 y 1,74 pg.

El diagrama de dispersion que relaciona el
valor de 2C con el nimero cromosémico (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. Cddigos, descripcion y unidades de medidas de las variables climaticas y edaficas

incluidas en el analisis de correlacion.

Codigo de la Variable
Bio1
Bio2

Bio3
Bio4

Bio5
Bio6
Bio7
Bio8
Bio9
Bio10
Bio11
Bio12
Bio13
Bio14
Bio15
Bio16
Bio17
Bio18
Bo19
Agua
Carbono

Arcilla

Densidad
Nitrogeno
Arena

Limo

pH

Descripcion
Temperatura media anual

Rango medio diurno [Media mensual (temperatura
maxima-temperatura minima)]

Isotermalidad (BIO 2 / BIO 7) x (100)

Rango medio diurno [Media mensual (temperatura
maxima-temperatura minima)]

Temperatura maxima del mes mas calido
Temperatura minima del mes mas frio

Rango anual de temperatura (BIO5 - BIOG6)
Temperatura media del trimestre mas humedo
Temperatura media del trimestre menos humedo
Temperatura media del trimestre mas calido
Temperatura media del trimestre mas frio

Humedad especifica media anual
Humedad especifica del mes mas humedo
Humedad especifica del mes menos humedo

Estacionalidad de la humedad especifica (coeficiente
de variacion)

Humedad especifica media del trimestre mas humedo

Humedad especifica media del trimestre menos
hdimedo

Humedad especifica media del trimestre mas calido
Humedad especifica media del trimestre mas frio

Capacidad de agua disponible en el suelo (fraccion
volumétrica) hasta el punto de marchitamiento

Contenido de carbono organico del suelo en la
fraccion de tierra fina

Proporcion de particulas de arcilla (< 0,002 mm) en la
fraccion de tierra fina

Densidad aparente de la fraccion de tierra fina
Nitrogeno total (N)

Proporcion de particulas de arena (> 0,05/0,063 mm)
en la fraccion de tierra fina

Proporcion de particulas de limo (= 0,002 mm y <
0,05/0,063 mm) en la fraccion de tierra fina

indice de pH medido en solucién acuosa

Unidad
*10 °C
*10 °C

*10 °C
*10 °C

*10 °C
*10 °C
*10 °C
*10 °C
*10 °C
*10 °C
100000 * kg de agua/
kg de aire

100000 * kg de agua/
kg de aire

100000 * kg de agua/
kg de aire

100000 * kg de agua/
kg de aire

100000 * kg de agua/
kg de aire

100000 * kg de agua/
kg de aire

100000 * kg de agua/
kg de aire

100000 * kg de agua/
kg de aire

100000 * kg de agua/
kg de aire
Porcentaje

Por mil

Porcentaje

kg/m3

glkg
Porcentaje

Porcentaje

pH
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Fig. 2. Histogramas de fluorescencia de evaluaciones del tamafio del genoma mediante citometria 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). Patron 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).

poblaciones diploides (2C= 1,82-5,06 pg); superposicion de los hexaploides y los unicos
el grupo 2 comprende los tetraploides (2C= citotipos heptaploide y octoploide (2C= 7,77-
5,14-9,05 pg); el grupo 3 esta formado por una 14,69 pg).

Fig. 3. Diagramas de dispersion mostrando la relacion entre tamafio del genoma (2C y Cx) y nlimeros cromosémicos
en especies de Chrysolaena. A. Diagrama mostrando la relacion entre el valor 2C y los niimeros cromosémicos. B.
Diagrama mostrando la relacion entre el valor Cx y los nimeros cromosoémicos. Los codigos de las poblaciones de las
especies se detallan en la Tabla 1.
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Cuando se relaciona el valor de Cx con
el nimero cromosémico se observa que,
en general, las poblaciones analizadas
presentan valores promedio de Cx similares. Se
observo una tendencia de aumento del genoma
monoploide entre diploides y tetraploides, y
luego una disminucion entre niveles de ploidia
mas altos (6x, 7x y 8x) (Fig. 3B).

Las poblaciones con numero cromosomico
desconocido mostraron un rango de variacion
entre 2,934 pg (pro54) y 14,682 pg (cog32).

El analisis de correlacion de Pearson
revel6 que el contenido de ADN 2C tiene
una correlacion muy alta con el numero
cromosomico (r= 0,89, p<0,05) y muy baja
con las demas variables consideradas (latitud,
variables climaticas y edaficas) (Fig. 4).

Se encontré una asociacion significativa
(R*= 0,79, <0,001) entre el contenido de
ADN vy el nimero de cromosomas (Fig. 5).
La ecuacion de regresion lineal obtenida
para hacer las estimaciones es: Y (numero de
cromosomas) = 6,59 + 5,16 X contenido de
ADN nuclear, pg/2C). En base a esta formula
se predijo el potencial nimero cromosdmico

de las entidades en las cuales no se tenia esta
informacion (Tabla 1).

Discusion

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

Losaumentosenel valor2C estanrelacionados
con los aumentos de los nimeros cromosomicos/
niveles de ploidia. La correlacion entre el
aumento de la ploidia y el tamafio gendémico
es un fendmeno comun en numerosos taxones
(Leitch & Leitch, 2013). Dentro de la familia
Asteraceae, dicha relacion ha sido documentada
en los géneros Tripleurospermum (Garcia et al.,
2005), Lessingianthus (Angulo & Dematteis,
2013), Centaurea (Siljak-Yakovlev et al., 2005)
y Artemisia. (Oliva Brafias & Vallés, 1994;
Torrell et al., 1999; Torrel & Vallés, 2001).

Fig. 4. Matriz de correlacion de Pearson (r= 0,7) entre el contenido de ADN 2C, ntimeros cromosomicos, latitud,

variables biocliméaticas y edaficas.
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Fig. 5. Representacion grafica de la ecuacion de regresion simple para la relacion entre el valor 2C y los numeros
cromosoOmicos. Se representa la linea de regresion estimada. Los puntos negros representan los valores observados. Los
puntos rojos representan la prediccion del modelo. Las lineas punteadas rojas representan los residuos.

Con respecto al valor Cx, se observo una
ligera tendencia de aumento de este valor
a medida que aumenta el nivel de ploidia y
luego una reduccion en las poblaciones con
mayores niveles de ploidia (7x y 8x). La
disminucion en el valor Cx cuando el nivel de
ploidia aumenta es una tendencia comun y se
ha registrado en otros géneros de Compuestas
(Garcia et al., 2005; Garnatje et al., 20006;
Angulo & Dematteis, 2013). Sin embargo,
en Lessingianthus (Angulo & Dematteis,
2013) también se observdé que en algunas
especies el valor Cx aumenta a medida que
aumenta el nivel de ploidia, como se registro
en Chrysolaena.

Existen diversos mecanismos que producen
variaciones en el tamafio del genoma, tanto a
nivel cromosémico como molecular (Bennett
& Smith, 1976). Estos aumentos se producen
predominantemente mediante la poliploidia
y la amplificacion de ADN no codificante,
principalmente de elementos transponibles.
Otros mecanismos incluyen la ganancia
cromosomica, la presencia de cromosomas
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supernumerarios o sexuales y la amplificacion
de ADN satélite, intrones y pseudogenes.
Estos mecanismos que aumentan el tamafio del
genoma a veces se compensan con procesos
que generan una disminucion del mismo. Entre
ellos se encuentra la pérdida de cromosomas
completos, la recombinacion ilegitima, la
recombinacién homodloga desigual o una alta
tasa de eliminacion de nucledtidos durante la
insercion (Devos et al., 2002; Bennetzen &
Kellogg, 1997; Bennett & Leitch, 2005; Leitch
& Leitch, 2008; Duskova et al., 2010). Por otro
lado, aunque la poliploidia es un evento que
generalmente produce un aumento en el tamafio
del genoma, a largo plazo puede estar sujeta a
diferentes presiones de seleccion en diferentes
grupos de plantas. En las angiospermas, si bien
el tamafio del genoma aumenta inmediatamente
después de un evento de poliploidizacion,
numerosos estudios han demostrado que, con
el tiempo, se acompafia de una disminucion del
mismo (Kellogg & Bennetzen, 2004; Leitch
& Bennett, 2004; Angulo & Dematteis, 2013).
Esto se ha interpretado como un mecanismo
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de equilibrio para reducir algunos efectos
nucleotipicos debido a la ganancia de ADN
por poliploidia (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 poliploidia
un fendmeno 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 fenomenos como la
presencia de cromosomas B y heteromorfismo
cromosomico (Via do Pico & Dematteis,
2013). Ademas, el analisis del comportamiento
meiodtico reveld la ocurrencia de numerosas
irregularidades durante la division (Via do
Pico & Dematteis, 2013). Teniendo en cuenta
estos antecedentes, junto con los resultados
del analisis realizado aqui, podemos concluir
que las tendencias evolutivas en el tamafio
del genoma de las especies de Chrysolaena
abarcan tanto aumentos como disminuciones y
que la poliploidia seria el principal mecanismo
que genera aumentos en el contenido de
ADN genoémico. Por otro lado, es necesario
considerar que algunas entidades pueden
ser poliploides recientes y que atn no se
ha observado una reduccion sustancial del
contenido de ADN nuclear, como lo indica la
tendencia (Kellogg & Bennetzen, 2004; Leitch
& Bennett, 2007). Situaciones similares de
aumento y disminucion del tamafio 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 multiples mecanismos
de aumento y disminucion del tamafio del
genoma, lo que lleva a las fluctuaciones
observadas.

De acuerdo con la teoria 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
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pérdidas estan asociadas con la adaptacion a
condiciones ambientales cambiantes. Segun
Rees (1984), los cambios en el contenido de
ADN (no atribuibles a aneuploidia o pérdidas
de brazos cromosomicos) pueden ocurrir de dos
maneras: por cambio proporcional del tamafio
de los cromosomas (Brandham & Doherty,
1998; Naranjo et al., 1998; Poggio et al., 2007)
o por la adicion o sustraccion desigual de ADN
de cada cromosoma, independientemente
del tamafio de los cromosomas (Raina &
Rees, 1983; Pringle & Murray, 1993; Raina
et al., 1994). Los resultados del presente
estudio revelaron variacion intraespecifica 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 gendémico se deban a cambios
proporcionales en el tamafio de los cromosomas,
ya que estudios previos demostraron que
los cariotipos de las especies presentan una
morfologia bastante constante (cariotipos
formados por cromosomas metacéntricos y
submetacéntricos) (Via do Pico & Dematteis,
2013). Sin embargo, se deberia analizar un
mayor numero de especimenes para verificar
si estas variaciones responden a factores
relacionados con la técnica o estan asociadas a
otras causas relacionadas con las condiciones
ambientales, como se ha propuesto.

En la actualidad, las nuevas tecnologias
y los nuevos desafios relacionados con la
conservacion de la biodiversidad y el cambio
climatico, han impulsado el desarrollo de
bases de datos de biodiversidad a distintos
niveles geograficos (mundiales, regionales,
nacionales, etc.) (Ball-Damerow et al.,
2019, Feng et al., 2022). El objetivo de estas
bases de datos es obtener un acceso rapido y
ordenado a informaciéon sobre especies. La
aplicacion de los estudios realizados a partir
de bases de datos es 1til para aconsejar a los
gestores, informar al publico y respaldar la
planificacion y la toma de decisiones para
la conservacién de la biodiversidad (Castro,
2016). La falta de conocimiento y de acceso a
estos datos dificulta la evaluacion del estado de
la biodiversidad (Andréfouét et al., 2008; Ash
et al.,2009). Por otro lado, estas bases de datos
permiten identificar los vacios de informacion,
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ya sea a nivel geografico, taxonomico,
metodologico, entre otros. De acuerdo a
este enfoque y a esta nueva demanda de
informacion, no deben subestimarse estudios
como los que presentamos en este trabajo,
en los cuales se aporta informacion de
base para complementar las bases de
datos de biodiversidad. Los resultados de
este trabajo aportan al conocimiento del
tamafio del genoma de un grupo taxondémico
de importancia en América del Sur. Se
debe continuar el esfuerzo para obtener
estimaciones del contenido de ADN nuclear
de las demas especies de Chrysoalena.
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