Analisis-de 1a Evolucion de los cromosomas Y de Rumex acetosa mediante el estudio del ADN satélite
Garrido-Ramos, M. Al., Navajas-Pérez, R1,, Mariotti, B2, Jamilena, M2., de la Herran, R!., Ruiz-Rejon, C!., Ruiz-Rején, M'.

lDepau‘tamento de Genética, Facultad de Ciencias, Universidad de Granada. 18071, Granada.
1 .:' 2Depau‘tamento de Biologia Apllcada Area de Genética; Escuela Politécnica Superior; Universidad de Almeria; 04120, Almeria.

Introduccién

La especie Rumex acetosa (Polygonaceae) se caracteriza por presentar un cariotipo en el que las hembras tienen 2n=14 cromosomas (12 autosomas + XX) mientras que los machos poseen un cromosoma més, siendo 2n=15 (12 autosomas + XY, Y,). Este sistema complejo de determinacion del sexo
constituye un estadio evolutivo muy avanzado para el caso de vegetales (Guttman y Charlesworth, 1998). Ademis, Rumex acetosa es un ejemplo clisico en el estudio de los cromosomas sexuales, ya que es el tinico caso descrito de degeneracion de los cromosomas Y en vegetales. De hecho, ambos

Y aparecen a dela de secuencias de ADN repetido (Ruiz Rejon et al., 1994). Es por ello que nos hemos planteado en este trabajo la posibilidad de comenzar a responder ciertas preguntas acerca del enigma que adn suponen
algunos aspectos de este proceso evolutivo. Para ello hemos caracterizado tres familias de ADN satélite presentes en el genoma de Rumex acetosa y en la especie también dioica Rumex papillaris, con el objeto de estudiar su patrén evolutivo y obtener algunas conclusiones acerca del origen y la evolucién
de los cromosomas sexuales en estas plantas.

Origen de las tres familias de ADN satélite

Se han caracterizado tres familias de ADN satélite presentes en el genoma de Rumex acetosa (Figura 1). La familia RAE180,
presenta unidades repetitivas de 180 pares de bases y se encuentra localizada en dos loci autosomicos puntuales asi como

formando parte de la itutiva de ambos Y (Ruiz Rején et al., 1994: Shibata et al., 2000a). La DIST. DIST. STTI0S | ESTADOS DE
familia RAYSL, de 930 pares de bases, forma parte dela de los Y. por lo que es 3 4
especifica de machos, no encontrindose como tal en los individuos hembra (Shibata et al., 1999). Una tercera familia es la SAER XD e INTRAESP" FIJADOS ERSES
familia RAE730, con unidades monoméricas de 730 pares de bases, que se encuentra acumulada especificamente en C. (acet/papil)

segmentos supernumerarios heterocromticos (Shibata et al., 2000b), que en las poblaciones espafiolas se encuentran fijados RAYST . 0.049/0.045

en condicidn de homocigosis en la sexta pareja del cariotipo (cromascnas 1)

La familia RAE180 no presenta homologia significativa con ninguna de las otras dos familias de ADN satélite. En cambio, RAE180 13x10°° . 0.044/0.044

RAYSI y RAE730 muestran valores de identidad medios de un 55%, existiendo zonas del alineamiento en las que esta (ceomasonas 1

identidad aumenta hasta el 70%. Ademds, hemos encontrado que ambas familias estén constituidas a partir de subrepeticiones

menores, de 120 pares de bases. Asf, la familia RAE730 estd formada a partir de 6 de estas subrepeticiones, mientras que la RAE730 22x107° o 0.044/0.027

familia RAYSI lo estd a partir de 8 (Figura 2) i a—

Hemos realizado un andlisis filogenético de las subrepeticiones de 120 pares de bases y hemos encontrado que entre el satélite
de 120 pares de bases ancestral y los actuales monémeros RAE730 y RAYSI, debi6 existir un satélite intermedio de 360 pares Tabla 1.- Tabla resumen de los datos del andlisis evolutivo llevado a cabo para cada una de las tres familias de
de bases. Dichos andlisis revelan, asimismo, que la duplicacion que dio lugar posteriormente a partir de ese satélite de 360 ADN satélite.

pares de bases, a cada uno de los dos satélites actuales ocurrié en momentos evolutivos diferentes, siendo el proceso muy
anterior en el satélite RAYSI La configuracién final de los monémeros de esta tltima familia se explica por eventos
adicionales de entrecruzamiento desigual. En la Figura 3 se resume el esquema evolutivo que proponemos desde un ancestral
de 120 pares de bases hasta la configuracion de los monomeros actuales,

Inferimos de estos datos, que los cromosomas Y de Rumex acetosa presentan dos tipos de heterocromatina, una que tiene un
origen comin con Ia de otra regidn caracteristica del genoma, como es la que constituyen los segmentos supernumerarios y
otro tipo que estd presente tanto en autosomas como en cromosomas Y. Ambos tipos de heterocromatina, sin embargo, no

h N . Evolucién de los satélites
estin relacionados entre si.

Aparte de caracterizar las tres familias de ADN satélite comentadas para Rumex acetosa, hemos realizado un estudio de su presencia

en un grupo representativo de especies pertenecientes al género Rumex. Hemos comprobado que la tnica especie de las estudiadas
i que presentaba los tres satélites, era la especie, también dioica y con determinacién compleja del sexo, Rumex papillaris. Ambas
especies, Rumex papillaris'y Rumex acetosa, se encuentran clasificadas en la seccion Acefosa, del subgénero Acetosa y presentan
una fuerte coherencia tanto a nivel molecular como a nivel morfoldgico. Conocemos, ademés, por datos del reloj molecular de los

entre genes (ITS), que un ancestral comin hace 2 millones de afios (ver Poster 238). Ante el
1 i hecho de tener tres familias de ADN repetido presentes en dos especies muy emparentadas, y ante la presencia de secuencias
o, bien en sexuales Y, en nuestro caso) bien en autosomas, hemos tratado de

comprobar si I evolucidn de ambos tipos de satélite es diferente

Y es que como s sabido, el ADN satélite se caracteriza por presentar una evolucion concertada y ripida. Este tipo de evolucion

i depende de diversos factores, pero principalmente de que funcionen los de de sus
1 secuencias, esto es, de que se produzca recombinacién (Ugarkovic & Plohl, 2002). Por tanto, cabia preguntarse qué ocurre en cl
I 5 8 caso de ADNs satdlite presentes en cromosomas donde no se produce recombinacion (satélites presentes en los cromosomas Y).

El andlisis comparativo de las secuencias de ADN satélite presentes en los cromosomas Y frente a las presentes en los autosomas

revela que, en ausencia de recombinacion, las tasas de cambio, asi como las tasas de evolucién concertada, son mucho menores
PAR 1 PARL PAR3 PAR4 PARS PAR 6 X v Y, (Tabla 1). Asf, la tasa de cambio de las secuencias repetidas presentes en los cromosomas Y es aproximadamente la mitad de la
observada para secuencias repetidas en autosomas. A su vez, esta tasa de cambio de secuencias repetidas en autosomas es unas

RAE180 RAYSI - RAE730 cuatro veces superior para los valores calculados en secuencias de copia tnica (Gaut, 1998).

(180 pb) (930 pb) (730 pb)

Adin asi, observamos cierto grado de evolucin concertada residual en las secuencias presentes en los cromosomas Y. En ausencia
Figura 1.- Localizaci6n cromosémica de las distintas familias de ADN satélite de eventos de recombinacion, esta homogeneizacion slo puede ser debida a fenomenos de conversion génica, mds concretamente
analizadas. conversidn génica intracromosomica. Frecuentemente, se ha observado que estos fendmenos de conversion génica van aparejados a

la aparicién de distintas subfamilias de una misma familia de ADN satélite. Esto precisamente es lo que nosotros hemos encontrado
para el satélite RAYSI, especifico de machos. Hemos descrito para esta familia de ADN satélite la presencia de dos subfamilias:
RAYSI-S y RAYSL-J, presentes en Rumex acetosa. Existen unos 70 sitios diagndstico que se encuentran fijados para una u otra
730 (S familia. Ademds, existen deleciones propias de RAYSI-S y de RAYSI-J. Estas observaciones han sido analizadas tanto a nivel
RAE730 (Segmentos Supernumerario: y

molecularcomo citogenético, mediante expeiencias de hibridacion in sine fluorescente (FISH) (Figura 4). Nuestros datos
6 REPETICIONES DE 120 pb (=730ph) s d material y apoyan que los cromosomas Y no recombinan entre
(RAE730-1, RAE730-2, RAE730-6)
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Figura 3.- Esquema propuesto para explicar la evolucién de las secuencias RAYSI y RAE730 actuales, a partir de una Ugarkovic, D. & Plohl, M. (2002). EMBO 21(22):5955-5959.
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