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CONGRESO NACIONAL DE GENETICA 2009

“200 Aniversario del Nacimiento de Charles Darwin y 150 Aniversario de E/
Origen de las Especies”

PROGRAMA GENERAL
Martes 6 de octubre

REGISTRO 17:00-19:00
Rompehielos y Ambigu 19:00-21:00

GRUPO ARPEGIOS
Casa del Lago de la Universidad Veracruzana

Miércoles 7 de octubre

REGISTRO 8:00-8:20
INAUGURACION 8:20- 8:50
Introduccioén y Coordinacion 8:50-9:00

Dr. Carlos Marquez

] CONFERENCIA MAGISTRAL 9:00-10:00
BACTERIAS BENEFICAS DE PLANTAS E INSECTOS: DE LA DIVERSIDAD
GENETICA A LA GENOMICA

Dra. Esperanza Martinez-Romero
Rosenblueth M., Ormeniio E., Rosas T., Tabita Puebla S., Sayavedra L., Roth A., Lopez
Guerrero M., Toledo |., Diaz Méndez R., Mora J., Lépez Lopez A., Rogel MA,,
Martinez J.

SESION DE TRABAJOS ORALES |
Coordinadora: Dra. Sandra Gomez Arroyo

Palomino G., Soto F., Villgseﬁor J.L. ) 10:00-10:20
CONTENIDO DE ADN, NUMEROS CROMOSOMICOS Y POLIPLOIDIA,EN 0O-1
ASTERACEAE DE LA RESERVA DEL PEDREGAL DE SAN ANGEL, MEXICO D. F.
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Rodriguez Sanchez C., Romero Camarena D. 10:20-10:40
MUTANTES EN RECOMBINACION (addABYy recF) EN CONVERSION GENICA (CG)
ASOCIADA A COITEGRACION EN Rhizobium etli CFN42. 0-2

Salamanca-Pinzén G, Camacho-Carranza R, Hernandez-Ojeda SL, Frontana-Uribe BA,
Espinosa-Aquirre JJ ) 10:40-11:00
ACTIVACION MUTAGENICA DE COMPUESTOS NITROAROMATICOS POR LAS
NITROREDUCTASAS Cnr y SnrA de Salmonella entérica Serovar Typhimurium. O-3

RECESO 11:00-11:20

SESION DE TRABAJOS ORALES II
Coordinadora: Dra. Rocio Ortiz

Araujo-Hernandez HP., Garcia-Fajardo LV., Gémez-Ramirez M., Pifa-Escobedo A.,

Guarneros-Peiia G. y Garcia-Mena J. 11:20-11:40
OPTIMIZACION DE LA EXPRESION DE GENES HUMANOS EN Escherichia coli
0O-4

Vivanco-Dominguez, S. Bueno-Martinez, J. Ledn-Avila, G. Zamora-Romo, E. Magos-
Castro, M.A. Kaiji, H. Kaji, A. and Guarneros, G. 11:40-12:00
CONTROL DE LA EXPRESION GENETICA: EL PAPEL DE LOS FACTORES DE
TERMINACION (RF1, RF2 Y RF3) Y DE RECICLAMIENTO RIBOSOMAL (RRF) EN EL
RESCATE DE RIBOSOMAS PAUSADOS EN CODONES SENTIDO. 0-5

Heres-Pulido ME, Duefias-Garcia |IE, Castafieda-Partida L, Santos-Cruz LF, Vega-

Contreras V, Rebollar-Vega R, Gomez-Luna JC, Duran-Diaz A. 12:00-12:20
DANO GENOTOXICO EN D. melanogaster ALIMENTADA CRONICAMENTE CON
BROCOLI ORGANICO, NO ORGANICO Y TRES MUTAGENOS 0-6
Salceda VM. 2:20-12:40

PROPORCION SEXUAL EN TRES POBLACIONES NATURALES DE Drosophila
pseudoobscura ORIGINARIAS DE LA PENINSULA DE BAJA CALIFORNIA.  O-7

RECESO 12:40-13:00
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Coordinadora: Dra. Socorro Fernandez
CONFERENCIA MAGISTRAL 13:00-14:00
IMPACTO DE LA INGENIERIA GENETICA EN LA AGRICULTURA Y LA SALUD

HUMANA
Dra. Martha L. Orozco

COMIDA 14:00-16:00

SESION DE CARTELES |

Coordinadores: Dr. César Rodriguez y Dra. Beatriz Palmeros 16:00-18:00

Ma. Eugenia Heres-Pulido, América Nitxin Castafieda-Sortibrén, Beatriz Rodarte-
Murguia, Claudia Andrea Segal-Kischinevzky, Irma Elena Duenas-Garcia, Laura
Castaneda-Partida, Maria Guadalupe Ordaz-Téllez, Rosario Rodriguez-Arnaiz.
DISCOS INTERACTIVOS: ALMACENAMIENTO Y FLUJO DE LA INFORMACION
GENETICA CM-1

Rodriguez JF, Hawa E, Vazquez A., Piza P }
CROMAGEN: SISTEMA DE EVALUACION DEL DANO EN EL ADN CM-2

Veana-Hernandez F., Gutierrez-Alvarado Y.C., Rodriguez-Herrera R, Aguilar-Gonzélez
C. N.y Reyes-Valdés H. ) )
AMPLIFICACION DEL GEN DE INVERTASA Y EVALUACION DE LA PRODUCCION
ENZIMATICA EN FERMENTACION EN ESTADO SOLIDO CM-3

Medina-Jiménez K., Flores-Estévez N., Noa- Carrazana J. C., Diaz-Fleischer F., Malo-
Rivera E. A.

ANALISIS DE EXPRESIONDE RNA MENSAJEROS EN RESPUESTA A HERBIVORIA
DE Magnolia dealbata Zucc CM-4

Escobar-Saucedo M., Rodriguez-Herrera R., Reyes, A, Cruz Requena M, Aguilar G., C.
GENOTIPIFICACION DE 7 MUTANTES DE MANZANO DE LA VARIEDAD GOLDEN
DELICIOUS CM-5

Meléndez-Renteria NP, Rodriguez-Herrera R, Aguilar-Gonzalez CN, Nevarez-Moorillon
GV, Silva-Vazquez R

DIVERSIDAD GENETICA DE OREGANO MEXICANO (Lippia berlandieri Schauer) EN
EL ESTADO DE CHIHUAHUA UTILIZANDO AFLP’s CM-6




Martinez J. y Palomino G.
ESTUDIO CROMOSOMICO Y CONTENIDO DE ADN EN CITOTIPOS DIPLOIDES DE
POBLACIONES SILVESTRES DE Agave angustifolia DE SONORA. CM-7

Villatan-de la Torre, E; Félix-Duran, F y Bojorquez RG )
APLICACION DE MARCADORES ISSR PARA LA DETERMINACION DE LA
VARIABILIDAD GENETICA DE Echinocactus parryi (CACTACEAE). CM-8

Limér] Salvador F.
GENETICA DE POBLACIONES DE ZAMIA FURFURACEA L. F. (ZAMIACEAE): UNA
CICADA ENDEMICA AL ESTADO DE VERACRUZ, MEXICO CM-9

Cérdenas JF y Acosta I.
AISLAMIENTO DE Paecilomyces sp. RESISTENTE A CROMO (VI) CM-10

Flores-Gallegos, A.C. Contreras- Esquivel, J.C., Rodriguez-Herrera R.
AISLAMIENTO E IDENTIFICACION DE CEPAS NATIVAS DEL SUELO MEXICANO
DEL GENERO AZOTOBACTER CM-11

Castillo-Méndez M.A., Jacinto-Loeza E., Trejo-Olivares, J., Guarneros G y Hernandez-
Sanchez J.

REGULACION DE LA TRADUCCION POR NUCLEOTIDOS DE ADENINA
CERCANOS AL CODON DE INICIO. CM-12

Camargo-Sanchez A.O.; Garcia-Zamora P. B. Altamirano-Bautista, A., Hernandez-
Meza, R. y Altamirano-Lozano, M. )

EFECTOS DE LA CASIOPEINA IlI-EA EN EL DESARROLLO EMBRIOLOGICO Y
FETAL EN RATON. CM-13

Hernandez-Ojeda SL, Rodeiro, I, Camacho-Carranza R, Espinosa-Aguirre JJ
MODULACION DE ENZIMAS DE FASE | DEL METABOLISMO POR EXPOSICION A
VIMANG® (Mangifera indica L.). CM-14

Gonzélez EG, Barajas C, Espinosa-Aguirre J J, Camacho-Carranza, R.

POSIBLE PAPEL DEL TRANSPORTADOR ABC DE GLUTAMINA EN LA
RESISTENCIA A NITROFURANTOINA EN SALMONELLA ENTERICA SEROVAR
TYPHIMURIUM_LT2 CM-15

Ronquillo Sanchez M.D, Camacho Carranza R., Hernandez Ojeda SL y Espinosa
Aguirre J.J.

MODULACION DE LA EXPRESION DE GENES DE CITOCROMO P450 (CYP) POR
BIOTINA. CM-16
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Rivas RR, Stephano JL, Borrego JA, Zecua LM
CUANTIFICACION DE CORTISOL EN SALIVA DE BOVINO COMPARANDO DOS
CONDICONES DE SACRIFICIO. CM-17

Urbina S. I., Aguilar S. M. A., y Lépez-O., G.
ANALISIS CITOGENETICO DE Peromyscus ochraventer CM-18

Urbina S. 1., Aguilar S. M. A., Arellano A. E., Gonzalez. C. F.y Rogers, S.D
DESCRIPCION DEL CARIOTIPO DE DOS ESPECIES DE Oryzomys CM-19

Alvarado V. E., Schiavon N. S., Urbina S. I., Aguilar S. M. A., Arellano A. E., Gonzélez.
C.F.y Rogers S.D.
DESCRIPCION DEL CARIOTIPO DE Sigmodon hispidus CM-20

Enciso-Gallegos NE, Martinez-Vazquez J, Gonzalez-Monroy RM, Alonso-Rodriguez C
ANALISIS CARIOTIPICO DEL RATON DE CAMPO Peromyscus maniculatus DE
TLAJOMULCO, IXTACAMAXTITLAN, PUEBLA. CM-21

Loeza-Calixto G, Martinez-Vazquez J, Gonzalez-Monroy RM,
DESCRIPCION CROMOSOMICA DE Peromyscus levipes DE TECALI DE HERRERA,
PUEBLA CM-22

Alonso-Rodriguez C, Martinez-Vazquez J, Gonzalez-Monroy RM, Enciso-Gallegos NE
DESCRIPCION CROMOSOMICA DE Peromyscus difficilis DE TLAJOMULCO DEL
MUNICIPIO DE IXTACAMAXTITLAN, PUEBLA CM-23

Vera RN, Martinez, MA'y Bojérquez RG
ANALISIS DE LA VARIABILIDAD GENETICA DE TRES POBLACIONES DE LA
LAGARTIJA DE COSTADO MANCHADO Uta stegnejeri EN EL NORTE DE MEXICO

CM-24
Garcia M.V., Zepeda C.S. )
ANALISIS CITOGENETICO DE LINEAS TRANSLOCADAS EN
Anastrepha ludens (DIPTERA: TEPHRITIDAE) CM-25
Grupo Big-Bang Jazz 19:00 horas

Casa del Lago
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Jueves 8 de octubre

REGISTRO 8:00-8:30

SESION DE CELEBRACION: “200 ANIVERSARIO DEL NACIMIENTO DE CHARLES

DARWIN Y 150 ANIVERSARIO DE EL ORIGEN DE LAS ESPECIES”.
Coordinador: Dr. Rafael Villalobos Pietrini

INTRODUCCION A LA CELEBRACION. 8:30-8:50
Dr. Rafael Villalobos Pietrini

] CONFERENCIA ] 8:50-9:40
DARWIN: CONTRIBUCION AL CONOCIMIENTO DE LA VARIACION Y LA
SELECCION DE PLANTAS Y ANIMALES.

Dr. Carlos Marquez
] CONFERENCIA 9:40-10:30
CARACTERIZACION DEL GENOMA DE PLANTAS CON IMPORTANCIA
EVOLUTIVA, ECONOMICA O AMENAZADAS DE EXTINCION.
Dra. Guadalupe Palomino
RECESO 10:30-10-50
CONFERENCIA 10:50-11:40
POLIMORFISMO CROMOSOMICO EN TRES ESPECIES DE Drosophila

QUE HABITAN MEXICO.
Dr. Victor M. Salceda

] CONFERENCIA 11:40-12:30
GENETICA DE LAS POBLACIONES MEXICANAS DE D. pseudoobscura.

Dra. Judith Guzman, V.M. Salceda y O. Olvera.

RECESO 12:30-12:50
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SESION DE TRABAJOS ORALES Ill
Coordinadora: Dra. Patricia Ramos

AIvarez-D,quadiIIo A, Sg’mchez-Hernén,dez M.C., Sanchez-Gonzalez A. 12:50-13:10
VARIACION MORFOLOGICA Y GENETICA DE DOS ESPECIES DE ENCINOS

DOMINANTES EN EL ESTADO DE HIDALGO, MEXICO. 0-8
Sanchez-Hernandez MC., Chavez GE., Ramirez-Bautista A. 13:10-13:30
ESTRUCTURA GENETICA'Y EVOLUTIVA DE UNA ZONA HIBRIDA DEL COMPLEJO
Sceloporus grammicus (Squamata: Phrynosomatidae) EN HIDALGO 0-9
Jullian-Montafiez AG, Camarena-Rosales F, Ruiz-Campos G. 13:30-13:50

DISTRIBUCION Y MANEJO DE Tilapia cf. zilliEN BAJA CALIFORNIA, MEXICO. O-10

Rios-Pérez HA, Zepeda CSC, Ramos-Morales P, Toledo AJ, Malo EA 13:50-14:10
INDUCCION DE MUTANTES DE Anastrepha ludens (LOEW) POR EXPOSICION AL
ETIL-METANOSULFONATO (EMS). O-11

COMIDA 14:10-16:00

PASEO LIBRE EN LA CIUDAD DE XALAPA Y PUEBLOS MAGICOS 16:30-19:30

CENA-BAILE 20:30-12:30

EN LA CASA DEL LAGO DE LA UV.
ORQUESTA DE SALSA DE LA UNIVERSIDAD VERACRUZANA
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Viernes 9 de octubre

Registro 8:40-9:00

Coordinador: Dr. Mario Altamirano
CONFERENCIA MAGISTRAL 9:00-10:00
LA GENETICA DE LOS PLASMIDOS repABC

Dr. Miguel Angel Cevallos

Coordinadora: Dra. Beatriz Palmeros
CONFERENCIA MAGISTRAL 10:00-11:00
GENOMICA EVOLUTIVA

Dr. Antonio Lazcano
RECESO 11:00-11:20
Fotografia de los Participantes 11:20-11:40

SESION DE TRABAJOS ORALES IV
Coordinadora: M. en C. Maria Eugenia Heres

Montero-Ruiz O, Alcantara M A, Betancourt M, Juarez R, Gonzalez-Marquez H, Pérez-

Vera P. ) ) ) 11:40-12:00
EXPRESION DE AML1 EN CELULAS DE PACIENTES PEDIATRICOS CON
DIAGNOSTICO DE LEUCEMIA AGUDA LINFOBLASTICA (LAL). 0-12

Victoria Campos-Pena, Beatriz Mena-Montes, Rocio Gédmez, Francisco Mena-
Barranco, Marco Antonio Meraz Rios 12:00-12:20
ANALISIS GENETICO DE LOS POLIMORFISMOS PRESENTES EN EL COMPLEJO
GAMMA SECRETASA Y SU ASOCIACION CON LA ENFERMEDAD DE ALZHEIMER
EN PACIENTES MEXICANOS. 0-13
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Cortés E., Gonzalez Marquez H.y Ortiz R. ) 12:20-12:40
ANALISIS POR CITOMETRIA DE FLUJO DE LA PROLIFERACION CELULAR EN
MEDULA OSEA DE RATAS DE 21 DIAS DE EDAD. 0-14

Cordero PNE, Uribe LP y Roldan RE. ) 12:40-13:00
EVALUACION DE LOS EFECTOS TOXICOLOGICOS INDUCIDOS POR UN
COMPUESTO DE Cu (Casiopeina ligly) DURANTE LAS FASES G1-S Y G2-M
MEDIANTE EL ENSAYO DE MICRONUCLEQOS /N VITRO. O-15

RECESO 13:00-13:20

SESION DE TRABAJOS ORALES V
Coordinadora: Dra. Patricia Pérez Vera

Ramos-Morales P, Mufioz-Hernandez A, Rivas-Martinez H, 13:20-13:40
Hernandez- Bernal BR, Mufioz-Moya JA, )

EFECTO TOXICO, GENOTOXICO Y REPROTOXICO DEL GLIFOSATO
(AQUAMASTER ©) EN D. melanogaster O-16

Valencia-Quintana R., Sanchez-Alarcéon J., Gémez Olivares J. 13:40-14:00
Waliszewski S.M. )

EFECTOS CITO,GENETICOS DE PLAGUICIDAS CARBAMICOS EN LINFOCITOS
HUMANOS Y CELULAS MERISTEMATICAS DE LA RAIZ DE Vicia faba 0-17

Gonzalez-Lozano CP, Carpizo-ltuarte EJ, Olivares-Bafuelos TN. 14:00-14:20
DIFERENCIACION EN LA RESPUESTA AL ESTRES TERMICO EN LA POBLACION
DEL INTERMAREAL VS. SUBMAREAL DEL ERIZO MORADO (Strongylocentrotus
purpuratus) 0-18

COMIDA 14:20-16:00
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SESION DE CARTELES II

Coordinadores: Dr. César Rodriguez y Dra. Elia Roldan
16:00-18:00

Nava-Varqe}s LA, Corona L, Torres M. )
PROMOCION DE ACTIVIDAD MUTAGENICA EN PLANTAS DE TRATAMIENTO DE
AGUA RESIDUAL CV-26

Mauricio RM y Bojorquez RG )

EVALUACION DEL EFECTO GENOTOXICO DE AGUAS TRATADAS EN PLANTAS
MUNICIPALES EN CIUDAD JUAREZ, CHIHUAHUA MEDIANTE ANALISIS DE
MICRONUCLEOS EN Vicia faba. CVv-27

Arcega, A. M, Pulido, F. G., Monks, S. W., Gordillo, M, A. y J.C,Gaytan.

EVALUACION DEL EFECTO DEL pH SOBRE LA TERATOGENICIDAD DEL
CLORURO DE MERCURIO (HgCl,;) EN EMBRIONES DE PEZ CEBRA A TRAVES DE
LA PRUEBA Danio rerio Terarology Assay (DarTa). CVv-28

Judrez S. L, Gaytan O. JC, Garcia NE, Vazquez RGA y Coronel OC

EVALUACION DE LA GENOTOXICIDAD DE SUELOS AGRICOLAS
DE TEPETITLA TLAX. CV-29

Schiavon N.S, Alvarado V.E., Sodi y Arce D. F., Davalos de la Cruz, K.V., Aguilar
S.M.A., Pina-Barba M.C
CITO Y GENOTOXICIDAD DE ESPONJAS DE COLAGENA CV-30

Sanchez TSM, Davalos CKV, Aguilar SMA, Pina BMC
EFECTO CITOTOXICO DE LA ALEACION CrCoMo CV-31

Flores-Marquez A.R., Cortés-Eslava J., Gomez-Arroyo S. y Villalobos-Pietrini R.
VICIA FABA, UN SISTEMA VEGETAL PARA EVALUAR DANO AL DNA MEDIANTE
ELECTROFORESIS UNICELULAR CV-32

Gomez-Arroyo S., Cortés-Eslava J., Flores-Marquez A.R. y Villalobos-Pietrini R
EFECTO GENOTOXICO DEL INSECTICIDA VOLATON EN VICIA FABA DETECTADO
MEDIANTE EL ENSAYO COMETA. CV-33

Garcia-Rodriguez M. C., Pereyra-Mejia P., Macedo-Evaristo C. y Altamirano-Lozano M.
EFECTOS GENOTOXICOS DE LOS COMPUESTOS DE CROMO (Il Y VI) Y DE LA
ACCION DE LA CLOROFILINA SOBRE LA FRECUENCIA DE MICRONUCLEOS EN
RATONES DE LA CEPA CD-1 TRATADOS CON CrO3 CV-34

Hernandez-Zamora E, Zavala-Hernandez C, Martinez-Murillo C, Arenas-Sordo ML,
Téllez Gastelum R, Reyes-Maldonado E
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FACTORES DE RIESGO ADQUIRIDOS ASOCIADOS CON TROMBOFILIA PRIMARIA
EN PACIENTES MESTIZOS MEXICANOS. CV-35

Lopez-Torres D, Ortiz-Muniz R, Cortés-Barberena E.
ANALISIS DE LA ACTIVIDAD DE CASPASAS EN TIMOCITOS DE RATAS
DESNUTRIDAS POR CITOMETRIA DE FLUJO. CV-36

Cervantes RE, Rodriguez CL, Konigsberg FM, Graniel GJ y Ortiz MR. )
ANALISIS DEL DANO OXIDATIVO Y FORMACION DE MICRONUCLEOS EN NINOS
CON INFECCION Y DESNUTRICION MODERADA. CV-37

Garcia-Segura L, Fragoso-Antonio S, Serrano-Nunez G, Martinez-Rodriguez L,
Morales-Gonzalez JA, Madrigal-Santillan E, Carifio-Cortes R

CAPACIDAD PROTECTORA DEL LICOPENO SOBRE LA GENOTOXICIDAD Y
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CONFERENCIA MAGISTRAL

BACTERIAS BENEFI(,)AS DE PLANTAS E INSECTOS: DE LA DIVERSIDAD
GENETICA A LA GENOMICA

Esperanza Martinez-Romero, Ménica Rosenblueth, Ernesto Ormefio, Tania Rosas,
Shamayin Tabita Puebla, Lisbeth Sayavedra, Alexandra Roth, Martha Lépez Guerrero,
Ivonne Toledo, Rafael Diaz Mendez, J. Mora, Aline Lopez Lépez, Marco A. Rogel, Julio
Martinez.

Centro de Ciencias Genémicas, UNAM. Cuernavaca, Morelos, México.

En la naturaleza los seres vivos se encuentran en convivencia constante con
bacterias algunas de las cuales son benéficas y esenciales para el desarrollo de
insectos, de humanos o para el crecimiento de las plantas. En mi laboratorio durante
muchos afnos hemos estudiado bacterias asociadas a plantas y mas recientemente a
insectos. El estudio de simbiontes de plantas del género Rhizobium y otros
relacionados, ha permitido la generacién de biofertilizantes y su uso como inoculantes
en la agricultura sustituye fertilizantes quimicos nitrogenados con ahorros econémicos
sustanciales. Estamos utilizando estas bacterias como biofertilizante en milpas de
comunidades indigenas popolucas en los Tuxtlas, Veracruz, tanto para inoculacion de
maiz como de frijol y en la estacién de la UNAM en la cuenca del Rio Tembembe en
Morelos en proyectos de reforestacion con arboles de leguminosas. Destaca la gran
rigueza en diversidad genética de estas bacterias de México y hemos propuesto
nuevas especies basadas en secuencias de genes ribosomales, del metabolismo y
genes simbidticos como marcadores moleculares, andlisis filogenéticos e hibridacion
DNA-DNA vy otras caracteristicas. Una de las especies que describimos, R. tropici
CIAT899 es altamente resistente a estreses abidticos como acidez, altas temperaturas,
metales pesados, antibidticos y fungicidas que se utilizan en las semillas y en campos
agricolas ademéas R. tropici CIAT899 inhibe el crecimiento de algunos hongos
patdgenos del frijol. Obtuvimos la secuencia nucleotidica del genoma de CIAT899 vy
hemos identificado genes que pudieran estar relacionados con resistencia a antibibticos
y a otros estreses. Es de nuestro interés investigar los mecanismos moleculares de la
inhibicién de hongos.

Por otro lado elegimos estudiar los simbiontes de dos insectos de interés en
México: la cochinilla del nopal que produce el carmin y el niij utilizado en Chiapas para
producir laca que se utiliza en la producciéon de artesanias. En ambas identificamos
bacterias relacionadas con endosimbiontes de insectos. No se conoce nada sobre el
papel funcional de estas bacterias en los hospederos y no es posible cultivar estas
bacterias en medios comunes en el laboratorio. Mediante la secuencia de los genes
ribosomales de endosimbiontes de varias especies de insectos escama (a los que
pertence el niij) hemos identificado flavobacterias mientras que en la mayoria de
cochinillas de los nopales (Opuntia) identificamos una beta Protoebacteria relacionada



con Azoarcus, bacteria endéfitas del arroz y otros pastos. Los enfoques genémicos han
permitido generar avances sustanciales en el estudio de endosimbiontes de insectos.
Una de las caracteristicas mas relevantes de los genomas de los endosimbiontes de
insectos es que son muy pequefios en comparacion con los de las bacterias de vida
libre. Al parecer solo han persistido los genes que tienen un papel para la vida
intracelular de la bacteria y para la interaccion con el hospedero. Hemos estimado
mediante pulse field electrophoresis que el tamafo del genoma de la flavobacteria del
nijj es de aproximadamente 400 pb, menor que un plasmido de Rhizobium! Su
presencia en los huevecillos de los insectos nos hace suponer que estas bacterias son
los endosimbiontes primarios con una relaciéon antigua con estos insectos.

Tanto Rhizobium como los endosimbiontes de insectos son bacterias intracelulares en
sus hospederos, Rhizobium transfiere a la planta amonio y aminoacidos y los
endosimbiontes también proveen de aminoacidos a los insectos. El genoma parcial de
la flavobacteria del niij nos ha permitido identificar rutas de biosintesis de aminoacidos.
Las bases de las simbiosis en plantas e insectos parecen ser nutricionales y en ambos
casos compensan las limitaciones de nitrégeno o de nutrientes. Existen analogias en
las simbiosis de plantas e insectos, por lo que consideramos que el estudio paralelo de
estos procesos es enriquecedor.
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CONTENIDO DE ADN, NUMEROS CROMOSOMICOS Y POLIPLOIDIA EN
ASTERACEAE DE LA RESERVA DEL PEDREGAL DE SAN ANGEL, MEXICO, D.F.

'Palomino G., 'Soto F., 2Villasefior J.L. 'Laboratorio de Citogenética, Jardin Botanico,
Instituto de Biologia, UNAM. 2Departamento de Botanica, Instituto de Biologia, UNAM.
palomino@ibiologia.unam.mx

Se evalud la importancia de la poliploidia en las Asteraceae de la Reserva Ecoldgica
del Pedregal de San Angel (REPSA), estimando el porcentaje de especies poliploides
en base a sus numeros cromosémicos y contenido de ADN. Los conteos cromosdmicos
gaméticos n se obtuvieron en CMP tefidas con propiono-orceina; los 2n en meristemos
radiculares de semillas germinadas, tratados con 8-Hidroxiquinoleina 0.002 M por 6
horas a 18° C; se hidrolizaron en HCI 1N y se tifieron con Feulgen. El contenido de
ADN (tamafno del genoma en pg) y su composicion en Mpb (millones de pares de
bases), se obtuvo con un citémetro de flujo Partec CA. Los nucleos de paréquima foliar
de las plantas se aislaron con buffers y se tifieron con yoduro de propidio. El tamafo
del genoma de asteraceas se calculé utilizando las siguientes especies de referencia:
Lycopersicon esculentum, 2C de ADN=1.96 pg; Zea mays, 2C de ADN =5.43 pg y
Pisum sativum, 2C de ADN=9.09 pg. De 73 especies de asteraceas, se obtuvo el
namero cromosémico y contenido de ADN de 25, incluyendo 2 especies endémicas:
Acourtia cordata (n=27; 2C de ADN=5.76 pg) y Vigueria buddleiiformis (n=17; 2C de



ADN=3.41 pg). Integrando los numeros cromosdémicos obtenidos y publicados en la
literatura, se evalu6 la poliploidia en 65 especies, considerando poliploides las que
mostraban n=14; se obtuvo que el 52.1% fueron poliploides. Ageratina petiolaris (n=17;
2C de ADN=3.14 pg), Dahlia coccinea (n=16; 2C de ADN=4.73 pg), Dahlia sorensenii
(n=32; 2C de ADN=8.55 pq), Lagascea rigida (n=17; 2C de ADN=6.47 pg), Montanoa
tomentosa (n=19; 2C de ADN=5.91 pq), Pittocaulon praecox (n=30; 2C de ADN=17.18
pg) y Verbesina virgata (n=17; 2C de ADN= 3.15 pg), presentaron numeros
cromosomicos haploides altos y numeros basicos secundarios derivados por
poliploidia. Estos numeros sugieren que debido a poliploidia estas especies tuvieron
mayor capacidad para colonizar nuevos habitats. En la REPSA se han conjuntado
factores biol6gicos y biogeograficos que favorecen la presencia de una flora muy
diversa y Unica en su género. La presencia de poliploidia en especies de asteraceas,
ha contribuido de manera importante en la colonizacion y establecimiento de la flora del
Pedregal de San Angel.

MUTANTES EN RECOMBINACION (addABYy recF) EN CONVERSION GENICA (CG)
ASOCIADA A COITEGRACION EN Rhizobium etli CFN42.
César Rodriguez Sanchez y David Romero Camarena.

Programa de Ingenieria Gendémica, Centro de Ciencias Gendémicas, UNAM, Apdo.
Postal 565-A, Cuernavaca, Morelos, México. tel: 777 317-58-67.
cesar@ccg.unam.mx y dromero@ccg.unam.mx

R. etli CFN42 posee un cromosoma y seis plasmidos (pa, pb, pc, pd = pSim, pe y pf). El
pSim tiene tres reiteraciones de los genes nifH los cuales participan en eventos de
recombinacién dependientes del gen recA como son: amplificacién, delecidn,
integracién, inversion y CG. Santoyo, et al (1) disefiaron un sistema basado en la
formacidén de un cointegrado entre el gen nifH del plasmido pJGus28 y el gen nifH del
pSim deletado (nif-nif), que permitié aislar los eventos de CG asociados con los
entrecruzamientos y recuperar todos los productos de recombinacién. En este trabajo
analizamos la participacion de los genes addAB, recF y la doble mutante recFaddAB
que participan al inicio de la recombinacion.

Con la metodologia empleada con RER (2) se construyeron las cepas con el pSim
deletado de R.etli CE3addAB, CE3recF y CE3recFaddAB. Se hicieron 10 cruzas
independientes con el plasmido pJGus28 que tiene el sistema para evaluar CG en cada
una de las cepas y mediante la estrategia experimental empleada por Santoyo et al (1)
se analizaron las convertantes. En la CE3addAB el evento de CG asociada a
cointegracion se presenté en 83% y los tipos de tractos obtenidos fueron: 64%
continuos, 6% discontinuos y 13% bipolares. La longitud promedio de los tractos
continuos fue de 319 pb y la ganancia de sitios durante el evento de CG ocurrié en un
71%. Al comparar la cepa silvestre CE3 (3) vs CE3addAB, se observd una disminucidn
en la moda de los tractos continuos de 400-600pb a 150pb en la cepa mutante, ademas
la presencia de los tractos discontinuos disminuyo del 22% al 6%, respectivamente. Los
demas parametros tienen valores similares entre ambas cepas.



Se tienen analizadas 21convertantes para la CE3recF y 11 de la CE3recFaddAB,
estamos en proceso de completar el analisis para poder establecer la contribucion de
los genes que participan al inicio de la recombinacién en CG.

1. Santoyo, G., Martinez-Salazar, J.M., Rodriguez, C and D. Romero (2005). "Gene
conversion tracts associated with crossovers in Rhizobium etli " J.of Bacteriology
187(12) : 4116 —4126.

2. Valencia-Morales, E. y D. Romero. 2000. Recombination Enhancement by
Replication (RER) in Rhizobium etli. Genetics 154: 971-983.

3. Castellanos, M y D. Romero. 2009. The extent of migration of the Holliday junction is
a crucial factor for gene conversion in Rhizobium etli " J.of Bacteriology 191(15) : 4987
— 4995.

ACTIVACION MUTAGENICA DE COMPUESTOS NITROAROMATICOS POR LAS
NITROREDUCTASAS Cnr y SnrA de Salmonella entérica Serovar Typhimurium.

Salamanca-Pinzén G?, Camacho-Carranza R® Hernandez-Ojeda SL? Frontana-Uribe
BA®, Espinosa-Aquirre JJ2.

3 nstituto de Investigaciones Biomédicas, UNAM; °Centro de Investigacién en Quimica
Sustentable Universidad Autonoma del Estado de Mexico-UNAM

Las nitroreductasas bacterianas insensibles al oxigeno, catalizan la reduccion de varios
nitrocompuestos y quinonas. Las proteinas SnrA y cnr, son las dos nitroreductasas
identificadas en Salmonella entérica serovar Typhimurium; ambas proteinas reducen
varios nitrocompuestos ambientales que presentan actividad mutagénica en varios
ensayos de genotoxicidad. SnrA y cnr comparten solamente un 10% en su secuencia
de aminoacidos, sin embargo, aparentemente realizan la misma actividad enzimatica y
los sustratos sobre los que actuan son similares. ¢ Porqué coexisten dos proteinas con
la misma funcién? Una posible respuesta es que posean diferente afinidad por
sustratos comunes. En este trabajo exploramos la capacidad de SnrA y cnr para
metabolizar diferentes nitrocompuestos en productos mutagénicos detectables
mediante la prueba de Ames en S. typhimurium.Los resultados obtenidos muestran que
SnrA y cnr son capaces de activar con la misma eficiencia a los compuestos: 2-
nitrofluoreno, 2,7-dinitrofluoreno, 1,6-dinitropireno y 1,3-dinitropireno. Por otro lado, el
1-nitropireno presenté una mayor mutagenicidad cuando fue activado por cnr mientras
que el 1,8-dinitropireno fue débilmente activado por ambas nitroreductasas. La potencia
mutagénica de los nitrocompuestos obtenida en presencia de ambas nitroreductasas
correlaciona con el potencial redox de los mismos, lo que indica que la mutagenicidad
de los compuestos depende de su capacidad de aceptar electrones para su reduccion.
Los datos obtenidos con el 1-nitropireno son evidencia de que puede existir diferente
afinidad por un sustrato entre las dos nitroreductasas y podria explicar la presencia de
ambas en un mismo organismo. Resultados adicionales respecto a algunos parametros
bioquimicos como Vmax y Km obtenidos con varias quinonas, apoyan la nocién de que
SnrA y cnr poseen diferente afinidad por sustratos comunes.
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OPTIMIZACION DE LA EXPRESION DE GENES HUMANOS EN Escherichia coli

Araujo-Hernandez HP., Garcia-Fajardo LV., Gomez-Ramirez M., Pifa-Escobedo A.,
Guarneros-Pefa G. y Garcia-Mena J. jgmena@cinvestav.mx
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Introduccion La expresién de proteinas eucarioticas en organismos procariotas tales
como Escherichia coli, es muy util porque proporciona un sistema mas conveniente
para el estudio de muchas propiedades funcionales de una proteina. La enzima
humana Polinucleétido Fosforilasa (hPNPasa) de 783 aa (ca. 86 kDa), es codificada
por el gen o0ld-35 y su funcion esta relacionada con el decremento en la proliferacion y
la induccion de la diferenciacion de células cancerosas como el melanoma (HO-1),
cuando la expresion gen old-35 es inducida por interferdn tipo 1.

Objetivo El objetivo de este trabajo es la clonacion en un vector procariético y la
expresién eficiente de la enzima hPNPasa en Escherichia coli.

Métodos El gen old-35 se amplificd de un vector conteniendo una clona de cDNA de
expresiéon de humano por PCR especifico dirigido a conservar el cistron de la enzima
para clonacién en un vector procariético ColE1ori. La expresion del gen en la bacteria
fue evaluada por western-blot utilizando anticuerpos policlonales especificos. Para la
busqueda de codones de bajo uso de frecuencia se utilizé el software “Rare Codons
Search” (http://www.bioline.com/calculator/01_11.html).

Resultados Luego de la clonacion y andlisis no se observé una expresion eficiente de
la hPNPasa en la bacteria. Una inspeccién in silico permiti6 determinar que esto se
debia a la presencia de varios codones en pares en el gen eucariético para arginina,
prolina e isoleucina que son de baja frecuencia de uso en bacteria. Para solucionar
este problema se introdujeron una serie de mutaciones silenciosas en estos codones
observandose una mejoria en la expresién de la enzima, como resultado una mejor
eficiencia en la traduccién de la proteina eucariética en un sistema procariotico.
Conclusiones Las conclusiones de éste trabajo indican que la localizacion de los
codones y sus naturaleza reducen la expresién de la enzima hPNPasa en la bacteria
por un mecanismo aun no claro.

CONTROL DE LA EXPRESION GENETICA: EL PAPEL DE LOS FACTORES DE
TERMINACION (RF1, RF2 Y RF3) Y DE RECICLAMIENTO RIBOSOMAL (RRF) EN
EL RESCATE DE RIBOSOMAS PAUSADOS EN CODONES SENTIDO.

Wivanco-Dominguez, S. 'Bueno-Martinez, J. ?Ledn-Avila, G. 'Zamora-Romo, E.
'Magos-Castro, M.A. °Kaji, H. *Kaji, A. and 'Guarneros, G. ('Dept. de Genética y
Biologia Molecular, CINVESTAV. ?ENCB-IPN, Dept. de Parasitologia. °Dept. of
Biochemistry and Molecular Biology, Thomas Jefferson University and “Dept. of
Microbiology, School of Medicine, University of Pennsylvania, Philadelphia).
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En bacterias, la traduccion finaliza cuando el ribosoma alcanza el coddén de
terminacion, la proteina terminada es liberada y la maquinaria traduccional disociada en
sub unidades ribosomales, mRNA y el ultimo tRNA utilizado. Este proceso de
reciclamiento involucra los factores RF1, RF2, RF3, RRF y EF-G. Por distintas razones,
los ribosomas detienen su marcha antes de alcanzar el codén de terminacién afectando
negativamente la sintesis de proteinas. Para entender las reglas que afectan la sintesis
de proteinas analizamos el efecto de pares de codones (en las posiciones +2 y +3) en
la expresion del gen lacZ. Los resultados indican que la composicion de nucleétidos de
los codones +2 y +3 es un factor dominante en la eficiencia de traduccion. Ademas,
identificamos que los codones que disminuyen la expresion genética pausan a los
ribosomas en traduccion, permitiendo que el peptidil-tRNA (p-tRNA) sea liberado
prematuramente del ribosoma (drop-off). El p-tRNA liberado se acumula en bacterias
deficientes en peptidil-tRNA hidrolasa (Pth), una enzima que hidroliza el p-tRNA libre de
ribosomas. La acumulacién del p-tRNA disminuye la tasa de tRNA libre necesario para
la traduccién. En seguida, preguntamos ;Qué moléculas liberan el p-tRNA de
ribosomas pausados en codones sentido?. Para esto, construimos mutantes en los
genes que expresan RF1, RF2, RF3 y RRF y analizamos su contribucién para liberar
ribosomas. Encontramos que bajo la limitacion de cada factor, el p-tRNA permanece
asociado a ribosomas indicando que los factores analizados disocian el p-tRNA de los
ribosomas. Adicionalmente, la pausa del ribosoma esta acompafnada de la acumulacion
de un fragmento del extremo 5’ del mRNA, presumiblemente protegido por el ribosoma.
Proponemos que los factores analizados tienen un mecanismo de accion alterno a su
papel clasico en la terminacién de la traduccion. El rescate de ribosomas pausados en
codones sentido ocurre en posiciones iniciales e internas del mMRNA. Sugerimos que en
las posiciones iniciales, cuando el péptido del p-tRNA es pequeno, el p-tRNA es
liberado del ribosoma por drop-off o por hidrélisis; mientras que en las posiciones
internas, donde el péptido del p-tRNA es mayor de 100 aminoacidos, sélo puede
liberarse por hidrolisis.

DANO GENO,T(')XICO EN D. melanogaster ALIMENTADA CR()NICAMENTE CON
BROCOLI ORGANICO, NO ORGANICO Y TRES MUTAGENOS

Heres-Pulido ME'"", Duefias-Garcia |IE', Castafieda-Partida L', Santos-Cruz LF', Vega-
Contreras V', Rebollar-Vega R', Goémez-Luna JC', Duran-Diaz A'. 'Genética
Toxicoldgica, Biologia, FES lztacala, Universidad Nacional Auténoma de México, 54090
Tlalnepantla, Estado de Meéxico, México, Tél-Fax +52(55)56231197, *Correo
electronico: heres@campus.iztacala.unam.mx

Introduccion. EI consumo del brocoli (B. oleracea var italica) se relaciona con la
prevencidn del cancer. Sus componentes pueden tener propiedades antigenotdxicas o
genotdxicas lo que depende de numerosos factores, como el metabolismo xenobidtico
por los CYP450 (CYPs). La prueba en ala de D.m (SMART) usa cepas con CYPs
inducibles (flare) y altos (Oregon-flare) y con ella se evalua la genotoxicidad de
compuestos activados o no por los CYPs. Con el brécoli organico (BO) y el brécoli no
organico (BNO) se evaluaron sus efectos en ausencia y en presencia del promutageno



uretano (URE), el mutageno metil metanosulfonato (MMS) y el cancerigeno 4-
nitroquinolina-1-6xido (4-NQO). Metodologia. Agua destilada, Tween®80/etanol 5%
(Tw-EtOH), soluciones acuosas de URE (20mM) y MMS (0.5mM) o de 4-NQO (2mM)
en Tw-EtOH se afnadieron a BO y a BNO liofilizado (100%) o a medio, en tubos de
cultivo. Se anadieron larvas de 72 h de las cruzas estandar (E) y bioactivacion elevada
(BE) de SMART en ala que se cultivaron hasta que emergieron los adultos. En las alas
se registrd6 (400X) la frecuencia de clones mutantes por tratamiento y cruza. La
significancia estadistica se obtuvo con el programa SMART para PC y la U de Mann-
Whitney-Wilcoxon. Resultados y discusion. En ambas cruzas, sélo el BO/Tw-EtOH
redujo la tasa espontdnea de mutacion y recombinacién; se infiere que el rompimiento
de las membranas celulares debe haber liberado los componentes del BO. El BO no
modifico el dafo por el URE, aumentd el del MMS y modulé el del 4-NQO. ElI BNO fue
mas genotoéxico que el 4-NQO; se propone que esto se deba a la posible presencia de
residuos de plaguicidas. EIl BNO modulé el dafo producido por el URE, disminuyé el
del MMS y no modificé el del 4-NQO. Conclusiones. En D.m el consumo continto de
brécoli, cultivado organicamente o no, produce diferencias en la genotoxicidad
espontanea, y en la generada por los mutagenos URE, MMS y 4-NQO, que estarian
dadas por los disolventes, asi como en los tipos de cultivo y procesos asociados con su
comercializacion.

PROPORCION SEXUAL EN TRES POBLACIONES NATURALES DE Drosophila
pseudoobscura ORIGINARIAS DE LA PENINSULA DE BAJA CALIFORNIA.

Salceda VM.
Departamento de Biologia. Instituto Nacional de Investigaciones Nucleares. Carretera
México-Toluca S/N. La Marquesa, Ocoyoacac. México C.P. 52750.
victor.salceda@inin.gob.mx.

La proporcién sexual en las especies estd relacionada a un mecanismo aun no
completamente explicado de determinacion del sexo. La mayoria de las especies,
independientemente del sistema de determinacion sexual que presenten, muestran una
igual proporcion de individuos para ambos sexos. Asi cuando el sexo esta determinado
por el cromosoma sexual, entonces la proporcidon de machos esta controlada mediante
la segregacién cromosomica en el mecanismo de la meiosis del sexo heterogameético,
usualmente en los machos. En las especies diploides la proporcion sexual esta
principalmente determinada por el balance génico en diferentes combinaciones de los
cromosomas sexuales. En Drosophila el sexo se determina por la proporciéon de
cromosomas sexuales contra los autosomas, ademas en varias especies del género
esta proporcién también estd relacionada con la presencia de una inversién en el
cromosoma sexual (X) que ocasiona una disminucién y aun ausencia de machos en la
descendencia. En el presente trabajo se analiza la proporcidon sexual en tres
poblaciones naturales de Drosophila pseudoobscura originarias de la Peninsula de
Baja California, sin tomar en consideracion la presencia de la inversion “sex-ratio” (SR).
Las moscas capturadas en la naturaleza fueron cultivadas individualmente en el
laboratorio y a partir de su descendencia se determind su cariotipo y se permitié que



cada cultivo dejara descendencia adulta misma que se cuantificé para obtener la
proporcidén sexual a la emergencia. La proporcion sexual se calculd segun la expresion
namero de machos x 100 / numero de hembras propuesta por Darwin (1871) la cual es
equivalente a decir cuantos machos hay por cada 100 hembras. Las poblaciones
analizadas fueron San Pedro Martir, Ls Animas en Baja California y San Ignacio en
Baja California Sur. Las proporciones sexuales se analizaron considerando cada
poblacién en forma global, dividiendo la poblacion en homocogotos y heterocigotos y
finalmente en categorias cariotipicas o genotipo, asi para nuestra primera observacion
los resultados son: San Pedro Martir 76.3; Las Animas 85.3 y San Ignacio 101.1
machos por cada 100 hembras. Estos resultados suguieren que en la naturaleza
existen mas hembras que machos cuando menos en dos de las poblaciones y ademas
la presencia de un gradiente Norte-Sur para la caracteristica estudiada.
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DISCOS INTERACTIVOS: ALMACENAMIENTO Y FLUJO DE LA INFORMACION
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Se presenta un conjunto de tres CDs para la ensenanza de la Biologia Celular a nivel"
licenciatura. Los cds acompanan a tres libros de texto de formato pequefio, tamarno
esquela.

Los CD-ROM, contienen:

- Unidades didacticas desarrolladas con conceptos esenciales de Biologia Celular,
vinculados a articulos de apoyo a la docencia (en formato pdf), graficos, tablas y
animaciones de procesos celulares.

- Imagenes y animaciones en power point y flash (50), que permiten realizar un
recorrido visual e interactivo por los conceptos y procesos involucrados en la
ensefanza de la Biologia Celular.

- Autevaluaciones, que le permiten al alumno valorar si han adquirido los
conocimientos fundamentales de cada unidad.

- Un glosario, para que el alumno se pueda referir a él en cualquier momento de
estudio, para que aclare sus dudas con respecto a los conceptos.

- Enlaces a sitios confiables en la red, los cuales pueden contener: imagenes en 3D,
animaciones, informacién relevante y ejercicios de cada tema.



CROMAGEN: SISTEMA DE EVALUACION DEL DANO EN EL ADN

Rodriguez JF'?. Hawa E"?. Vazquez A.?Piza P.?
1.- Departamento de Ingenieria Eléctrica/DCBI, Universidad Auténoma Metropolitana,
Iztapalapa, México. 2.- OPDIPO S.A. de C.V.

Es un sistema de adquisicién y procesamiento digital de imagenes desarrollado por
OPDIPO S.A. de C.V. para evaluar el dafo al acido desoxirribonucleico (ADN) usando
la técnica de electroforesis unicelular o ensayo cometa. Permite al usuario obtener de
manera automatica o manual los parametros de medicion del dafio al ADN tales como
la longitud y densidad de la cabeza, asi como la longitud, momento y densidad de la
cauda.

También cuenta con la opcidn para trabajar en campo claro lo que amplia su aplicacién
registrando medidas de cualquier muestra microscépica de manera automatica o
manual.

Con el método “Full Mode Calibration” (desarrollado por ODP e integrado al sistema
CromaGen"?) es posible calibrar el sistema de manera precisa, rapida y sencilla,
permitiendo obtener datos en micras con cualquier modelo o marca de microscopio.
Los datos se registran en una hoja de calculo que facilita su andlisis posterior.

Las imagenes fotogréficas pueden ser adquiridas con cualquier cAmara 0 en tiempo
real y el usuario debe establecer su formato de adquisicion de imagen de la mejor
calidad posible y en cualquier formato (jpeg, png, gif, bmp, etc.).

Los requerimientos minimos para el buen funcionamiento de CromaGen“? no exceden
los de una computadora comercial: Windows XP“? o Vista¥?, procesador Pentium“"
1.6GHz. 6 similar 598 MHz y 1GB RAM.

Los requerimientos Optimos para el uso de la funcién de video en tiempo real son:
Windows XP“? o Vista¥®, procesador Pentium™? 2.5 GHz o similar con bus de
1024MHz o superior, 4 GB RAM vy tarjeta de acelerador de grafico de 512 MB
dedicados.

Si bien en la actualidad hay en el mercado sistemas que permiten realizar estas
funciones, todos ellos son desarrollados en otros paises, principalmente europeos, por
lo que su adquisicién es costosa y en muchos casos sin posibilidad de apoyo técnico
personalizado. El desarrollo de un programa como CromaGen"" representa un gran
avance hacia la independencia tecnoldgica en el campo cientifico en México y
Latinoamérica.

AMPLIEICACI()N DEL GEN DE INVERTASA Y EVALUACI()N DE LA PRODUCCION
ENZIMATICA EN FERMENTACION EN ESTADO SOLIDO

Veana-Hernandez F.!, Gutierrez-Alvarado Y.C. ', Rodriguez-Herrera R*." Aguilar-
Gonzalez C. N." y Reyes-Valdés H. 2
! Universidad Auténoma de Coahuila. Facultad de Ciencia Quimicas. Saltillo, Coahuila
2 Universidad auténoma Agraria Antonio Narro. Departamento de Fitomejoramiento.
Saltillo, Coahuila. *rrh961@hotmail.com



Las cepas fungicas asiladas del semidesierto mexicano son una fuente enzimatica muy
interesante debido a las condiciones extremas en las cuales viven. Una de las enzimas
que se utilizan mayormente en la industria alimentaria es la invertasa que desdobla la
sacarosa a glucosa y fructosa, esta ultima es preferible, puesto que es mas dulce y no
cristaliza facilmente. Por lo anterior, se realizan constantemente investigaciones para
aislar genes que expresen dicha enzima. Se emplearon las cepas fungicas Aspergillus
niger (GH1), Penicillium purpurogenum (GH2) Penicillium pinophilum (EH2), Penicillium
citrinum (ESS) y Aspergillus fumigatus (GS) las cuales fueron aisladas del semidesierto
mexicano. Se evalué la velocidad de crecimiento (1) en medio Czapek adicionado con
sacarosa (25 g/L), se realiz6 fermentacién en estado sélido y se midi6é la actividad
invertasa a los extractos obtenidos mediante la técnica de Somogy-Nelson empleada
por Ashokkumar et al., 2001. La extracciéon de ADN de las cepas se realizd por la
técnica de CTAB reportada por Graham et al, 1996. Se disefiaron iniciadores
especificos para el gen de invertasa. Posteriormente se amplificé parte del gen por
PCR y se secuenciaron los fragmentos amplificados. La velocidad de crecimiento mas
alta fue para GH1 (0.4053 mm/h) ademas de haber reportado la mejor actividad
invertasa a las 72 h de 81,270 U/L*min. Se consiguié el disefio de los primers para la
identificacion del gen (InvF 5 acgtctggctgtceggtgac 3 and InvR %
accgaacccaagtactcaacgca 3’,) con una temperatura éptima de alineamiento de 61.6 °C.
Se optimizaron las condiciones de PCR y se obtuvo que el gen de invertasa
corresponde a una secuencia de 660 pb.

ANALISIS DE EXPRESI()NDE RNA MENSAJEROS EN RESPUESTA A
HERBIVORIA DE Magnolia dealbata Zucc.

Medina-Jiménez K., Flores-Estévez N., Noa- Carrazana J. C., Diaz-Fleischer F., Malo-
Rivera E. A.
Instituto de Biotecnologia y Ecologia Aplicada, INBIOTECA - Universidad Veracruzana,
Campus para la Cultura, las Artes y el Deporte, Av. de las Culturas Veracruzanas
No 101. Col. Emiliano Zapata CP 91090. Xalapa, Veracruz, México.

Magnolia dealbata Zucc. es un arbol caducifolio del bosque meséfilo de montana,
distribuido en los estados de Oaxaca, Hidalgo, San Luis Potosi, Querétaro, Nuevo Ledn
y Veracruz. En la literatura se menciona el uso de las hojas y la corteza de M. dealbata
Zucc. en la medicina tradicional mexicana, ya que se piensa que tiene propiedades
curativas frente a padecimientos del corazdon. Esta especie pertenece a la familia
Magnoliaceae, de la que en algunas especies, se han aislado compuestos activos
biolégicamente como magnolol y honokiol. Estos compuestos exhiben una actividad
relajante para el musculo cardiaco, son potentes antibacteriales y anticancerigenos.
Debido a la escasa ocurrencia de herbivoria en M. dealbata Zucc. se sugiere que la
planta produce algunos compuestos quimicos o proteicos para su defensa. El objetivo
de este trabajo es identificar RNAs mensajeros involucrados en la respuesta a
herbivoria de M. dealbata Zucc., para esto se realizara un estudio de expresion
genética para observar si existen diferencias en la respuesta de M. dealbata Zucc. al
dano foliar producido por una larva de Lepidoptera. Para este estudio, se buscaran
cambios en la expresion de RNAm, bajo tres condiciones diferentes, hoja control
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negativo sin dafo, hoja con dafo mecanico y hoja mordida por larva. Se realizaron la
extraccion de RNA total de 15 plantulas de M. dealbata Zucc (de las tres condiciones
diferentes), segun el protocolo de Mary A. Shueler, Ramén E. Zielinsky. Con el RNA se
realizé una Transcriptcion reversa (RT) y una Reaccidén en cadena de la polimerasa
(PCR). Se visualizaron los productos de PCR en geles de poliacrilamida tefiidos con
bromuro de etidio y se lograron identificar fragmentos diferenciales de RNAm en las
tres condiciones diferentes: control, negativo, dafio mecanico y dafno por herbivoria.
Los resultados fueron que se hallaron bandas diferenciales de RNA mensajeros las
cuales pueden estar asociadas a una respuesta defensiva por parte de M. dealbata
Zucec. hacia insectos herbivoros que la ataquen.

GENOTIPIFICACION DE 7 MUTANTES DE MANZANO DE LA VARIEDAD GOLDEN
DELICIOUS

Escobar-Saucedo M'., Rodriguez-Herrera R'., Reyes, A?., Cruz Requena M. ', Aguilar

G.C.

'Universidad Auténoma de Coahuila. Facultad de Ciencias Quimicas. Saltillo Coah.

?Universidad Auténoma Agraria Antonio Narro. Departamento de Horticultura. Saltillo

Coah. maesalita@hotmail.com

El manzano es un arbol que requiere frio invernal para acumular suficientes unidades
frio (UF) y con ello lograr una brotacion de yemas florales necesarias para buenos
rendimientos y una cosecha uniforme. En la Sierra de Arteaga del Estado de Coahuila,
se han presentado mutaciones en el manzano cuya principal caracteristica es su bajo
requerimiento de frio, que han dado buenos resultados en cuanto a produccion vy
calidad de frutos. El uso de estos mutantes resuelve en gran parte el problema de la
deficiencia de horas frio. El objetivo de este trabajo fue genotipificar mediante la
generacién de marcadores AFLP’s a plantas de manzano normal “Golden Delicious” y
7 de sus mutantes (vigas |, vigas Il, vigas lll, vigas IV, verde, brotador y primicia).
Posteriormente se llevo a cabo la extraccion del ADN, utilizando la metodologia
descrita por Dellaporta, et al. (1983) y se observé la integridad del ADN en geles de
agarosa 0.1%. Se desarrollaron marcadores moleculares AFLP, siguiendo el protocolo
de LI-COR® Biosciences. Para la amplificacion selectiva se probaron 6 combinaciones
de iniciadores, resultando la combinacion: [EcoRI (+ACC +AGG) / Msel (+CTA)] con la
cual se detecto el mayor y mejor bandeado. Los datos del bandeado fueron codificados
como O=ausencia de banda y 1=presencia. Por medio del software INFOGEN, se
realiz6 un dendograma y se determinaron variables genéticas de los datos obtenidos.
En el dendograma se detecto una mayor similitud genética entre la variedad normal y el
mutante vigas I, asi como entre el mutante brotador y verde. Los andlisis de los
mutantes determinaron que todos los mutantes son genotipos especificos, siendo el
mutante brotador el mas distante genéticamente de la variedad normal.

DIVERSIDAD GENETICA DE OREGANO MEXICANO (Lippia berlandieri Schauer)
EN EL ESTADO DE CHIHUAHUA UTILIZANDO AFLP’s.

Meléndez-Renteria NP', Rodriguez-Herrera R, Aguilar-Gonzalez CN', Nevarez-
Moorillén GV?, Silva-Vazquez R®.
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Universidad Auténoma de Coahuila', Universidad Auténoma de Chihuahua?, CIRENA?®
rrh961@hotmail.com

El orégano es una de las riquezas naturales con las que cuenta el territorio mexicano,
se conoce su utilizacion desde tiempos ancestrales como planta medicinal y como
condimento de platillos regionales, sin embargo, es una especie de la cual se tienen
pocos estudios sobre su composicidon genética. Se realizaron 8 colectas de orégano en
el Estado de Chihuahua, México. La semilla se beneficié por medio de un soplador; el
cual permitié la separacion de los contaminantes mas ligeros y las semillas muertas,
mientras que de manera manual se eliminaron los contaminantes pesados. Se
probaron 4 métodos de extraccion de ADN (3 de plantulas y 1 de semillas), ofreciendo
el método para semillas, propuesto por Kang et al. en 1998, la mayor calidad e
integridad del ADN. Posteriormente se procedid a la seleccién de los iniciadores que
ofrecieran el mayor numero de bandas polimérficas de AFLP (Amplified Fragment
Length Polymorphism). Para la seleccion de los iniciadores de la amplificacién
selectiva, se obtuvo el ADN de semillas individuales de L. berlandieri Schauer,
posteriormente el ADN se corto con las enzimas de restriccion Eco R1 y Mse |, a esto
procedi6o la ligacibn de adaptadores con secuencia reconocida por iniciadores
especificos que llevan a cabo la pre-amplificacion. Obtenidos los fragmentos se
probaron 20 combinaciones de iniciadores especificos para amplificacién selectiva y se
separaron los fragmentos amplificados en gel de poliacrilamida. Para encontrar la mejor
combinacién se contaron las bandas presentes en el gel y se seleccioné la
combinacién 17 M-CTC/E-AAG, E-AGG (que fue la que dio mayor numero de bandas).
Ya elegida la combinaciéon de primers, fue posible continuar con la amplificacion
selectiva del orégano y asi determinar los polimorfismos dentro de las 8 colectas.

ESTUDIO CROMOSOMICO Y CONTENIDO DE ADN EN CITOTIPOS DIPLOIDES DE
POBLACIONES SILVESTRES DE Agave angustifolia DE SONORA

Martinez J. y Palomino G.
Jardin Botanico. Instituto de Biologia, UNAM. México. D.F. C.P. 04511.
mramon@ibiologia.unam.mx

El presente trabajo de investigacion informa del tamafo del genoma por citometria de
flujo y la morfologia cromosémica en Agave angustifolia, donde se analizaron 6
poblaciones del estado de Sonora. Especie donde se produce la bebida conocida
como mezcal. El contenido de ADN se obtuvo en las plantas de las 6 poblaciones,
utilizando un citémetro de flujo Partec CA Il y Zea mays como planta de referencia. Los
nacleos obtenidos de A. angustifolia se aislaron utilizando buffers hipotonicos y se
tineron_con yoduro de propidio.

El andlisis cariotipico se realiz6 en raices primarias y secundarias tratadas con 8-
Hidroxiquinoleina durante 6 horas a 18° C. Los apices radiculares se hidrolizaron en
HCI 1N a 60°C y se tifieron con Feulgen. Las células con cromosomas en metafase
mitética se fotografiaron en un fotomicroscopio Carl-Zeiss-Il. La clasificacidn
cromosomica se llevo a cabo de acuerdo a la metodologia propuesta por Levan et al.,
1964. El valor mayor de 2C de ADN= 8.514 pg, lo present6 la poblacion de los
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Mochomos y el menor de 2C de ADN= 8.370 pg, la poblacion de Moctezuma. En las 6
poblaciones de A. angustifolia se observaron los numeros cromosdémicos diploides, 2n=
2x= 60. El analisis cromosémico permitidé definir 5 citotipos estructurales diferentes que
variaron en la morfologia cromosémica en las_plantas estudiadas. Las poblaciones de
A. angustifolia del estado de Sonora presentaron los siguientes citotipos: La poblacion
de Moctezuma con 50m+2st+8t, El Rosario de 48m+2sm+4st+6t, Los Mochomos vy el
Chorro presentaron el mismo cariotipo con 48m+2sm+6st+4t, el Bajio de
42m+4sm+10st+4t y Valle del Mayo con 42m+6sm+10t. Estas investigaciones
permitieron corroborar el numero cromosdémico basico para la especies del género
Agave de x= 30: 2n=2x= 60 y es congruente con el ya propuesto para otras especies
diploides y poliploides del género Agave. El estudio de los pardmetros cromosdmicos
obtenidos nos permite definir la presencia de citotipos estructurales en especies de
Agave. Los cambios en la morfologia cromosémica observados en las 6 poblaciones de
A. angustifolia son debidos a mutaciones heterocigéticas espontaneas como
translocaciones, deficiencias y deleciones que son la causa en la formacion de estos
citotipos en esta especie.

APLICACION DE MARCADORES ISSR PARA LA DETERMINACION DE LA
VARIABILIDAD GENETICA DE Echinocactus parryi (CACTACEAE).

Villafan-de la Torre, E; Félix-Duran, F y Bojérquez RG
Laboratorio de Biologia Celular y Genética, Instituto de Ciencias Biomédicas,
Universidad Auténoma de Ciudad Juarez, 32310, Anillo Envolvente Pronaf S/N, Ciudad
Juarez, Chihuahua, México Tel: 01 656 6881886, Fax: 01656 6881886, e-mail:
gbojorqu@uacj.mx.
El Desierto Chihuahuense, es un centro de diversidad biol6gica importante para el
mundo. En él habitan especies de interés para la conservacién, como lo es
Echinocactus parryi, especie de la familia de las cactaceas, endémica de los municipios
de Juarez y Ahumada, pertenecientes al estado de Chihuahua. Su distribucién es muy
restringida y se encuentra catalogada como especie amenzada por la NOM-059-
SEMARNAT-2001. El objetivo de este trabajo es identificar y evaluar la variabilidad
genética en y entre cuatro localidades de Echinocactus parryi, mediante la utilizacién
de los oligonucleétidos (GAC)s; (CAC)s y (GACA)4 por medio de la aplicacién de la
técnica de ISSR. Para ello se colecté tejido vegetal de 46 individuos pertenecientes a
cuatro diferentes localidades (“El Mesudo”, “Samalayuca”, “Candelaria” y “Pefiascos”),
y se realizaron extracciones, purificaciones, amplificaciones y electroforesis del ADN
para obtener el patron de bandas correspondiente a cada individuo. A partir de la
presencia y ausencia de bandas se calcularon los estadisticos de: Heterocigosidad
esperada (He); Heterocigosidad sin sesgo de Nei (UHe); Indice de diversidad de
Shannon (I); Grado de diferenciacion poblacional via AMOVA (®sp) y de Nei (Gst);
Distancias e identidades genéticas y Numero de migrantes por generacién (Nm).
También se elaboraron dendrogramas para visualizar las relaciones genéticas de los
individuos en sus cuatro localidades. Los resultados indican que la localidad de “El
Mesudo” presenta los valores mas altos de variabilidad y diferenciacidn genética
(He=0.38, UHe=0.40, 1=0.54). “Pefascos” y “Candelaria” poseen maxima similitud entre
ellas en relacién a las demas localidades (Ppt= 0.023). “Samalayuca” presenta mayor
similitud con “Penascos” y “Candelaria” y representa un puente importante de flujo
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genético entre todas las localidades (Nm=3.014). En base a nuestros hallazgos se
propone la existencia de dos subpoblaciones de E. parryi; una conformada por “El
Mesudo”, y la segunda por “Pefiascos”, “Candelaria” y “Samalayuca”. Los resultados de
este estudio ayudaran a generar politicas de conservacion biolégica y manejo, tanto
para la especie como para su habitat, dado que Echinocactus parryi es una especie
citada como amenazada, que se encuentra fuertemente presionada por el acelerado

crecimiento urbano del norte de Chihuahua.

GENETICA,DE POBLACIONES DE Zamia furfuracea L. F. (ZAMIACEAE): UNA
CICADA ENDEMICA AL ESTADO DE VERACRUZ, MEXICO

Limén Salvador Francisco
Instituto de Ecologia A.C. Mail: visitante25@hotmail.com

Introduccion Zamia furfuracea L. f. (Zamiaceae, Cycadales), es una especie
amenazada y endémica al estado de Veracruz, la cual ha sido exportada desde 1691
con fines ornamentales lo que ha llevado a una gran reduccién de su distribucidén
original. La realizacion de un estudio a nivel genético de estas poblaciones permitiria
conocer su estado de conservacién y servir como herramienta para hacer un correcto
manejo de la especie.

Objetivos: Conocer la distribucidén y la variacibn genética dentro y entre las
poblaciones de Zamia furfuracea en todo su ambito de distribucidn, calcular las
distancias genéticas entre las poblaciones y diagnosticar el estado de conservacién de
la especie desde la perspectiva de la ecologia y genética de poblaciones.

Métodos: El estudio fue realizado en cinco poblaciones naturales de Z. furfuracea
utilizando la técnica de Isoenzimas en electroforesis horizontal en geles de almidén
para obtener los estimadores basicos de la diversidad genética (NUumero promedio de
alelos por locus, Porcentaje de Polimorfismo, Heterocigosis Observada y Esperada).
Los cuales se obtuvieron con el software TFPGA 1.3. Para estudiar la estructura
genética se usaron los estadisticos F-Wright y se construyé un fenograma con las
distancias genéticas de Nei, éste se elaboré con el método de promedio aritmético no
ponderado de grupo pareado (UPGMA) usando el programa TFPGA.

Resultados: El numero promedio de alelos por locus fue de 1.72, el polimorfismo
promedio fue 97.8% y la heterocigosis esperada promedio fue 0.3313. Respecto a la
estructura genética, se detecté exceso de homocigotos en todas las poblaciones,
indicando pérdida de variabilidad genética por efecto de la endogamia. La
diferenciacién genética fue relativamente alta (~16%), por lo que la mayor parte de
variacidn genética se debe a las diferencias entre poblaciones. No existid relacion
alguna entre las distancias genéticas y geograficas entre pares de poblaciones.
Conclusiones: Aunque las poblaciones de Z. furfuracea han sido reducidas y empieza
a disminuir la diversidad genética de la poblacion aun presenta valores superiores a
otras 25 cicadas examinadas. Considerando que un porcentaje de su diversidad radica
en las diferencias entre poblaciones, su manejo se tendria que avocar a conservar las
cinco, enfatizando aquellas que presentaron alelos exclusivos (i.e. Sontecomapan y
Toro Prieto).
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AISLAMIENTO DE Paecilomyces sp. RESISTENTE A CROMO (VI)
Cérdenas JF y Acosta I.
Laboratorio de Micologia Experimental. Centro de Investigacién y de Estudios de
Posgrado. Facultad de Ciencias Quimicas. UASLP. iacosta@uaslp.mx

Pese a que el cromo es un elemento esencial para hombres y animales, niveles
elevados de este metal (15 ug en agua de rios y 0.10 mg /L en agua potable) resultan
toxicos en éstos. En las aguas residuales, el Cr (VI), se encuentra en solucién como
CrO4* (6), puede removérsele por reduccién, por precipitacién quimica, por adsorcion y
por intercambio iénico (5). Actualmente, el proceso mas utilizado es la adicién de un
agente reductor que convierta el Cr (VI) a Cr (lll) y posteriormente se le precipita con
soluciones basicas a Cr (OH)s. Recientemente, se ha estudiado el uso de metodologias
alternativas, como la reduccién de Cr (VI) a Cr (lll) por, Pseudomonas putida,
Penicillium sp y Aspergillus sp y la bioadsorcion del mismo por biomasas fungicas
como: Cryptococcus neoformans y Helmintosporium sp., por lo que el objetivo de este
trabajo estudiar la resistencia a Cr (VI) por el hongo contaminante ambiental
Paecilomyces sp., el cual fue aislado de una zona cercana a la FCQ/UASLP, en cajas
de Petri con medio minimo de sales, adicionadas de 500 mg/L del metal. La resistencia
se estudio inoculando el hongo en medio minimo de sales conteniendo de 0-2000 mg/L
de Cr (VI), durante 7 dias, 28°C, 100 rpm, determinando el crecimiento como peso seco
y analizando su efecto sobre la micromorfologia, observando que a medida que se
aumenta la concentracion del metal disminuyen la concentracion de conidias y el
crecimiento del hongo, asi como alteraciones en la macro y micromorfologia.

AISLAMIENTO E IDENTIFICACI()N DE CEPAS NATIVAS DEL SUELO MEXICANO
DEL GENERO Azotobacter

Adriana Carolina Flores-Gallegos', Juan Carlosscontreras- Esquivel', Raul Rodriguez-
Herrera
Autor Responsable, Facultad de Ciencias Quimicas, Ing. José Céardenas Valdés s/n
Col. Republica Oriente. Saltillo, Coahuila, C.P. 25280, caro_flores5@hotmail.com
! Universidad Auténoma de Coahuila, Facultad de Ciencias Quimicas, Ing. José
Céardenas Valdés s/n Col. Republica Oriente. Saltillo, Coahuila, C.P. 25280, Fax
52+844 415 95 34, rrh961@hotmail.com

Desde el siglo pasado, los microorganismos diazo6trofos han sido objeto no solo de
estudio en microbiologia de suelos, sino también en el desarrollo de productos
bioldgicos comerciales especialmente en Cuba, México y Estados Unidos. Con el fin de
aislar y caracterizar bacterias diazétrofas del género Azotobacter, se analizaron
muestras de suelos mexicanos. El aislamiento se realiz6 en medio Ashby-sacarosa
libre de nitrégeno. Los aislamientos se caracterizaron fenotipica y bioquimicamente,
logrando identificar bacterias del género Azotobacteri. La caracterizacion molecular se
realiz6 mediante la amplificacion del DNAr 16S utilizando como cepa de referencia a
Azotobacter vinelandii CDBB B-992. El gen 16S fue amplificado mediante la reaccion
en cadena de la polimerasa (PCR), utilizando los iniciadores FGPL y FGPS, que
ademas amplifican la region polimorfica de los espacios intergénicos (IGS) 16S-23S.
Se obtuvieron productos de 2000 pb aproximadamente tanto para los aislamientos
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como para la cepa de referencia. Posteriormente se obtuvo la secuencia de estos
productos y se compar6 con la base de datos del GenBank mediante la herramienta
BLAST obteniendo una similitud del 99% para Azotobacter vinelandii. Asi se demostré
que las técnicas moleculares en conjunto con las convencionales y la bioinformatica
son herramientas fundamentales para la caracterizacion de bacterias diazé6trofas de
importancia en agricultura, estudios de biodiversidad, bioprospeccion y biotecnologia.
Palabras clave: diaz6trofos, aislamiento, suelos mexicanos.

REGULACION DE LA TRADUCCION POR NUCLEOTIDOS DE ADENINA
CERCANOS AL CODON DE INICIO

Castillo-Méndez M.A., Jacinto-Loeza E., Trejo-Olivares, J., Guarneros G y Hernandez-

Sanchez J.

Departamento de Genética y Biologia Molecular. Centro de Investigacién y de estudios
Avanzados del Instituto Politécnico Nacional. Av. Instituto Politécnico Nacional 2508
Col. San Pedro Zacatenco. C.P. 07360 México, D.F. Apartado postal 14-740, 07000

México, D.F. Tel. 01 55 57 47 38 00. Exts. 5352. javierh@cinvestav.mx

Uno de los factores que afecta la eficiencia de inicio de la traduccion es la composicion
del sitio de union a ribosomas del mRNA. Dentro de esta regién, la naturaleza de los
codones cercanos al codon de inicio determina la eficiencia de la traduccion. En este
sentido, los sitios de inicio de la traduccién de muchos genes de E. coli contienen
secuencias ricas en adeninas rio abajo del codén de inicio. Asimismo, se ha visto que
éstas promueven la sintesis proteica promoviendo la formacion del complejo de
iniciacidon. Para investigar el efecto de las adeninas cercanas al codon de inicio en la
sintesis de proteinas se obtuvieron variantes del gen lacz en el vector pKQV4 mediante
mutagénesis sitio dirigida en donde tandems de codones GGG,AGG, AGA, ATAy AAA
se movieron de las posiciones 2-3 a 7-8 siendo el codon de inicio AUG la primera
posicion. Posteriormente mediante ensayos de transcripcion-traduccion in vitro se
determiné el nivel de sintesis de [1-galactosidasa de las construcciones de lacZ. Los
resultados demostraron claramente una mayor sintesis de [1- galactosidasa a partir de
las construcciones con mayor contenido de adeninas (AAA, ATA y AGA) en
comparacién con las construcciones ricas en guaninas (GGG y AGQG). Esta tendencia
se corrobordé cuando se determind la actividad de [1-Gal a partir de las mismas
construcciones. En nuestro modelo proponemos que las adeninas actuan en la
regulacién traduccional en 2 etapas: 1) durante el inicio de la traduccién las adeninas
favorecen el reconocimiento del mRNA por parte de la subunidad 30S, aumentando la
afinidad del ribosoma por el mMRNA y 2) durante la etapa de elongacién las adeninas
presentes en codones comunes favorecen la sintesis proteica, al ser estos codones
mas facilmente decodificados por el ribosoma. Para probar este modelo el siguiente
paso en nuestro trabajo sera realizar ensayos de union mediante los cuales se
pretende medir la tasa de formacion del complejo ternario (tRNA-rRNA-mRNA) lo cual
nos ayudara a determinar la afinidad de las variantes de lacZ por el ribosoma.

Este trabajo fue parcialmente apoyado con fondos del proyecto de CONACYT 50598.
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EFECTOS DE LA CASIOPEINA Ill-kEA EN EL DESARROLLO EMBRIOLOGICO Y
FETAL EN RATON.

Camargo-Sanchez A.Q.; Garcia-Zamora P. B. Altamirano-Bautista, A., Hernandez-
Meza, R. y Altamirano-Lozano, M.
Unidad de Investigacion en Genética y Toxicologia Ambiental (UNIGEN), FES-
Zaragoza, UNAM, D.F. maal@servidor.unam.mx

En la generacibn de nuevas estrategias terapéuticas para combatir el céanceres
esencial en la investigacioén se han disefiado compuestos de coordinacién con centro
metalico de cobre, llamados Casiopeinas®, los cuales presentan una significativa
actividad citostatica y antineoplasica, ademas de demostrar capacidad para inducir
muerte celular (citotoxicidad) y fragmentacion de ADN (genotoxicidad) en lineas
celulares tumorales y normales. Como todo nuevo farmaco, debe ser sometido a
pruebas preclinicas que identifiguen sus propiedades farmacolégicas y toxicoldgicas,
para determinar su seguridad y eficacia en la terapéutica oncolégica en humanos. A la
fecha se han desarrollado pocos trabajos que demuestren efectos sobre todo a nivel
reproductivo, especificamente en la embriogénesis y organogénesis, por 1o que es de
suma importancia continuar con la evaluacién de estos nuevos farmacos. El presente
trabajo evaluo el efecto embriotdxico y genotoxico de la Cas lllI-Ea en ratones hembras
cepa CD-1, asi como el efecto teratogénico en los productos obtenidos. Adicionalmente
durante el periodo de tratamiento se examino el grado de dafio al ADN en las ratonas
tratadas mediante la técnica de ensayo cometa. Los datos muestran que el dafo que
produce la Cas llI-Ea al ADN se considera bajo. En cuanto a las hembras gestantes el
numero de implantaciones se vio afectado sobre todo en la dosis 3.5 mg/kg (1/4 LD50)
presentando reabsorciones en el 90% de las hembras asi como la expulsién de estas y
posteriormente  induciendo la muerte de los organismos; esto indica una alta
embriotoxicidad, observando que al disminuir la dosis disminuyeron también las
reabsorciones y muerte de organismos. Los productos de las hembras tratadas, se
analizaron bajo un estereoscopio, esto con el fin de observar alteraciones en los fetos;
Fisicamente se encontraron malformaciones en las extremidades posteriores vy
anteriores, cola deforme, ausencia de desarrollo de la bolsa urogenital, asi como
ausencia de parpados, y piel extremadamente sensible al tacto. Mas tarde fueron
sometidos a una técnica de tincién con el fin de observar modificaciones en esqueleto.
Con base en los resultados obtenidos se deduce que la Cas lll-Ea es un farmaco
embriotdxico, fetotdxico y teratdgeno y el dafo que produce al ADN es considerado
como bajo.

MODULACION DE ENZIMAS DE FASE | DEL METABOLISMO POR EXPOSICION A
VIMANG® (Mangifera indica L.).

Hernandez-Ojeda SL', Rodeiro, I?, Camacho-Carranza R', Espinosa-Aguirre JJ'.
'Instituto de Investigaciones Biomédicas, UNAM; Centro de Quimica Farmacéutica,
Cd. de la Havana, Cuba.
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El Vimang® es un producto natural derivado de la corteza del arbol del mango con un
contenido elevado de polifenoles. Este producto se utiliza en Cuba como suplemento
nutricional asi como para mejorar el bienestar de aquellos pacientes que presentan
diferentes tipos de dolor e inflamacion. Por otro lado, existen reportes que muestran
una interaccién no deseable entre extractos vegetales y farmacos, debido a que los
primeros son capaces de modular las enzimas de fase | del metabolismo. El propésito
del presente trabajo fue explorar si algunas familias del Citocromo P450 (CYP) hepatico
son moduladas por la exposicién al Vimang® en la rata. Se administré por via oral
Vimang® asi como uno de sus principales componentes, la mangiferina (50 y 100
mg/kg por 3 dias), a diferentes grupos de animales incluyendo un grupo testigo.
Posteriormente, se obtuvo la fraccion microsomal hepatica de los animales de cada
grupo y se procedié a evaluar los siguientes parametros: concentracion total de CYP,
actividad individual de subfamilias de CYP involucradas en el metabolismo de
xenobidticos incluyendo farmacos de uso frecuente (CYP1A1, CYP1A2, CYP2B1,
CYP2B2, 2E1). Los resultados muestran que el tratamiento con mangiferina pero no
con el Vimang® eleva el contenido total de CYP hepatico. Este efecto no es
acompafado de un incremento en la actividad de las subfamilias de CYP estudiadas.
Nuestros resultados contrastan con los obtenidos en experimentos in vitro con cultivo
primario de hepatocitos, en los que se ve un incremento en la actividad de CYP2B1.
Los datos obtenidos hasta el momento, son evidencia de que no existe riesgo de
efectos no deseables en la ingesta combinada de Vimang® con otros farmacos; sin
embargo, falta explorar otras familias de CYP importantes en el metabolismo de
medicamentos de amplio consumo.

POSIBLE PAPEL DEL TRANSPORTADOR ABC DE GLUTAMINA EN LA
RESISTENCIA A NITROFURANTOINA EN Salmonella enterica SEROVAR
TYPHIMURIUM LT2

Gonzélez EG, Barajas C, Espinosa-Aguirre JJ, Camacho-Carranza, R.
Universidad Nacional Autonoma de México. Instituto de Investigaciones Biomédicas.
Departamento de medicina genoémica y toxicologia ambiental.

Para estudiar la resistencia de Salmonella entérica a farmacos nitroactivables, en la
tesis de licenciatura de Barajas C. (2007) se realizd una busqueda de genes
involucrados mediante la insercion aleatoria del transposén Mud-Cam. El sistema de
seleccion se basé en la busqueda de cepas resistentes a nitrofurantoina 20 pgml”
versus los 6 pugml™' que resiste la cepa silvestre. En una de estas cepas se logré
mapear el transposdén en un espacio intergénico ubicado entre glnP y ginH, genes
codificantes para componentes del transportador ABC de glutamina. El propésito del
presente trabajo es buscar la explicaciéon para la resistencia que se confiere por esta
insercion.

Trabajos de Betteridge P. y Ayling P. (1957) asocian una mutacién en g/inP con el
transporte y resistencia parcial (5 ugml™") de metionina sulfoximina (Metx). Asi para
determinar que el transportador en cuestiébn permite el paso de nitrofurantoina, se
propuso un esquema de competencia entre el antibiético y la glutamina, metionina y la
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Metx. La idea es que al ocupar dicho transportador con otra molécula, aumente la
resistencia a la nitrofurantoina.

Se determiné el MIC de la Metx y se efectuaron ensayos de competencia en las cepas
wt y la cepa mutante, utilizando diferentes concentraciones de Metx en presencia de
100pgml™ tanto de Glutamina como de metionina, ambos aminoacidos por separado y
en combinacion, estos aminoacidos a las mismas concentraciones fueron previamente
probados (Betteridge P. y Ayling P. 1957).

En presencia de los aminoacidos aumentd la resistencia a Metx de un MIC de 3 ugml™
en la cepa wt y de 7 ugml™ para la cepa mutante a mas de 30 ygml™ en ambas.

Con nitrofurantoina se realizaron experimentos similares; de un MIC de 1 ygml” y de 2
ugml™ respectivamente, pasé a 3 ygml™” y 4 ugml' en presencia de glutamina, asi como
2 ugml™ y 3 uygml™ cuando se empled metionina como competidor.

Se realizan observaciones similares empleando aminoacidos no relacionados con el
transporte de glutamina para asegurar que el fenotipo observado es especifico del
transportador que se estudia. También se esta refinando la posicion del transposo6n
mediante PCR de la region.

MODULACION DE LA EXPRESION DE GENES DE CITOCROMO P450 (CYP) POR
BIOTINA.

Ronquillo Sanchez M.D, Camacho Carranza R., Hernandez Ojeda SL y Espinosa
Aguirre JJ.

Departamento de Medicina Gendmica y Toxicologia Ambiental, Instituto de
Investigaciones Biomeédicas, Universidad Nacional Autbnoma de México. CP 04510
maronsmy@hotmail.com

Los Citocromos P450 (CYP) son una familia de enzimas que metabolizan la mayoria de
los xenobidticos en varios organismos incluyendo mamiferos. La actividad de CYP
frecuentemente da origen a metabolitos téxicos los cuales pueden interaccionar con
proteinas y ADN formando aductos que contribuyen a aumentar el riesgo de desarrollar
cancer. Por otra parte, la Biotina es una vitamina hidrosoluble que actua como cofactor
de las carboxilasas, las cuales catalizan reacciones clave en gluconeogénesis,
lipogénesis y catabolismo de aminoacidos. Recientemente se ha propuesto a la biotina
como una posible alternativa en el tratamiento de hiperglicemia. Por lo tanto, es
obligatorio realizarle pruebas de toxicidad, incluyendo la posibilidad de interacciones
farmaco-farmaco cuyo origen sea la modulacién de la actividad basal de los CYP’s.
Existen evidencias experimentales de que esta vitamina modula la expresion de genes,
incluyendo CYP1B1, lo que abre la posibilidad de que otros CYP puedan ser
modulados. El objetivo de este trabajo fue investigar la capacidad de biotina para
modular la expresion de CYP1A1 y CYP1A2 en el higado de rata. Se formaron 8
grupos de Ratas Wistar, cuatro testigos y cuatro experimentales (4 animales por
grupo). Los grupos experimentales fueron tratados diariamente con biotina (2 mg / kg,
ip) y sacrificados después de 1, 3, 5y 7 dias de tratamiento, los grupos testigo fueron
tratados con agua destilada. Los animales fueron sacrificados y se obtuvieron
microsomas hepaticos a los que se midié la actividad y concentracién de CYP1A1 Y
CYP1A2. Los resultados muestran que la administracion de biotina via IP en el modelo
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de rata no produce cambios en la actividad y concentracidn de las proteinas
estudiadas.

CUANTIFICACION DE CORTISOL EN SALIVA DE BOVINO COMPARANDO DOS
CONDICONES DE SACRIFICIO

Rivas RR', Stephano JL?, Borrego JA®, Zecua LM*.

34Universidad Auténoma de Ciudad Juarez, “Universidad Auténoma de Baja
California. rrivas@uacj.mx

Actualmente existen muchos estudios sobre calidad de carne, tomando en cuenta el
estrés que sufren los animales en el manejo en la granja, condiciones y tiempo de
traslado del rancho productor al rastro, sin embargo en estos estudios no se han
realizado cuantificaciones. Se ha encontrado que en animales donde existe una gran
generacion de estrés al momento del sacrificio, dan como resultado carnes que son
llamadas PSE (pélida, blanda y exudativa), observado principalmente en cerdos, o
carnes DFD (oscura, firme y seca) para ambos casos, lo que lleva a pérdidas de peso
por exudacién, mala apariencia y bajo valor econdémico.

Al efectuar este estudio nos permiti6 saber realmente que tan estresados se
encontraban los animales al momento del sacrificio, para dos rastros con condiciones
distintas, rastro TIF (tipo inspeccion federal) en la ciudad de Mexicali y rastro municipal
de la ciudad de Ensenada.

Para la cuantificacion del cortisol en saliva se utilizo un ensayo de inmunocompetencia,
en donde se evaluo el estrés de los bovinos al momento del sacrificio, considerando las
siguientes variables: animales sin descanso previo al sacrificio, raza, edad, sexo, peso,
tiempo de traslado al rastro y estrés cal6rico.

En este estudio se encontraron niveles de cortisol de 6.59 pl/dl en los bovinos del rastro
municipal y niveles de cortisol de 1.79 pl/dl en los bovinos del rastro TIF debido
principalmente a que este rastro carece de las condiciones minimas necesarias para un
correcto bienestar animal. Estas observaciones nos permitieron hacer un analisis de los
rastro para determinar que tan alejado se encontraba de la calidad que representa un
rastro TIF y de las condiciones necesarias para el bienestar animal, factor importante a
considerar para generar bajos niveles de cortisol y disminuir el estrés, lo que lleva a
tener carnes de mejor calidad y mayor valor econdémico.

ANALISIS CITOGENETICO DE Peromyscus ochraventer.

Urbina S. I., Aguilar S. M. A., y Lopez-O., G.
'Universidad Auténoma Metropolitana-lztapalapa.
pirmar@yahoo.com.mx

Peromyscus. ochraventer es una especie endémica que se distribuye en la Sierra
Madre Oriental en los estados de Tamaulipas y San Luis Potosi.

Existen dos cariotipos reportados para esta especie, uno por Robbins y Baker (1981)
empleando un ejemplar hembra y otro por Hernandez et al., (1997), con una muestra
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mayor, que difieren en el numero fundamental, 60 y 56, respectivamente. Hasta ahora
no se ha descrito el patron de tincion con bandas cromosémicas.

El objetivo de este trabajo fue obtener el cariotipo con tincibn de bandas G de
Peromyscus ochraventer. Se realizaron colectas en las localidades de Copalillo y
Maguey de Oriente, San Luis Potosi, y de los ejemplares capturados se obtuvieron las
bandas G

Se encontrd un solo cariotipo en todas las localidades, con 2n=48 y NF=56, que es el
descrito por Hernandez et al.

El patrén de bandas G fue el mismo en las dos localidades y al compararlo con los
descritos para P. crinitus, P. boylii, P. dificilis, P. pectoralis, P. truei, P. leucopus, P.
guatemalensis, P. gymnotis, P. mexicanus, P. zarhyncus y P. nudipes, se observa es
muy similar a los de las especies del grupo mexicanus.

Con base en este andlisis es muy probable que P. ochraventer pertenezca al grupo
mexicanus y que el citotipo encontrado por Robbins y Baker en 1981 sea un rearreglo
de tipo inversién pericéntrica en el cromosoma seis.

DESCRIPCION DEL CARIOTIPO DE DOS ESPECIES DE Oryzomys

'Urbina S. I., 'Aguilar S. M. A., ®Arellano A. E., *Gonzélez. C. F.y °Rogers, S.D.

'Universidad Auténoma Metropolitana-lztapalapa., Universidad Auténoma del Estado
de Morelos., ® Department of Zoology, Brigham Young University.
pirmar@yahoo.com.mx

El género Oryzomys comprende cerca de 100 especies incluidas en 8 subgéneros que
se distribuyen desde el Este de los Estados Unidos hasta América del Sur; en México
se han descrito 14 especies: O. alfaroi, O. capito, O. caudatus, O. chapmani, O. couesi,
O. cozumelae, O. fulgens, O. fulvescens, O. guerrerensis, O. hylocetes, O. melanotis,
O. nelsoni, O. peninsulae y O. rostratus, (Goldman, 1918; Corbet y Hill 1991).

De ellas se han reportado los cariotipos de sélo cinco especies Oryzomys alfaroi, con
2n=60 y NF=104, O. caudatus con 2n=58 y NF=68, O. couesi con 2n=56 y NF=56, O.
fulvescens con 2n=60 y NF=74 y O. melanotis con 2n=62 y NF=70, (Gadner y Patton,
1966).

En este trabajo se reportan por vez primera los cariotipos de dos de las especies que
habitan en México O. chapmani de Oaxaca, Guerrero e Hidalgo; y O. couesi de una
poblacién del estado de Michoacan.

Se colectaron 7 individuos de O. chapmani, 2 en Papalo, Oaxaca, 1 en El Tejocote,
Guerrero y 4 en Rio Chiflén, Hidalgo; de O. couesi se colectaron 2 individuos en una
localidad de Dos Aguas, Michoacan.

De O. chapmani se encontraron tres citotipos, uno distinto en cada localidad, con
2n=54, 56 y 58, y de O. couesi uno con 2n=54 el cual difiere del descrito por Gadner y
Patton en el nimero diploide.

Con estos resultados podemos concluir que probablemente existe variacion
cromosomica a lo largo de la distribucion de estas dos especies de Oryzomys.
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DESCRIPCION DEL CARIOTIPO DE Sigmodon hispidus.

'Alvarado V. E., 'Schiavon N. S., 'Urbina S. I., 'Aguilar S. M. A., ®Arellano A. E.,
’Gonzélez. C. F.y ®Rogers, S.D.

'Universidad Auténoma Metropolitana-lztapalapa., Universidad Auténoma del Estado
de Morelos., ® Department of Zoology, Brigham Young University.
pirmar@yahoo.com.mx

El género Sigmodon esta representado por trece especies que se distribuyen desde el
sur de Estados Unidos hasta Panama y la mayor parte de las especies se encuentran
ampliamente distribuidas a lo largo de la Republica Mexicana.

De Sigmodon hispidus se ha descrito el cariotipo s6lo de ejemplares provenientes de
localidades de Estados Unidos de América. En Mississipi, Carolina del Norte,
Tennessee y Florida; el numero diploide es 2n=52 y el numero fundamental es variable,
de 52 a 54. Para las poblaciones de Arizona, el 2n=22 y el NF= 38 (Zimmerman y Lee,
1968). Estos datos sugieren que existe variabilidad cromosdémica en esta especie.

Este trabajo tiene como objetivo describir el cariotipo de S. hispidus de una localidad de
México, Dos aguas, Michoacan. Se colectaron dos individuos de la especie, una
hembra y un macho, de los cuales se obtuvieron los cromosomas de la médula ésea
con base en la técnica propuesta por Baker (2003); se tifieron convencionalmente
empleando colorante de Giemsa, se analizaron 40 mitosis por individuo para obtener el
namero modal y determinar asi el nimero cromosdémico de esta especie en esa
localidad. Posteriormente se elabor6 el cariotipo siguiendo el criterio de clasificacion
cromosOmica de Patton (1967).

Los resultados muestran que S. hispidus tiene un numero diploide 2N= 52 y NF= 66, el
cariotipo consiste de 8 pares de cromosomas birrameos, 17 acrocéntricos y el Xy Y
fueron birrameos, siendo el X de mayor tamarno. Este cariotipo difiere de los descritos
por Zimmerman y Lee en las poblaciones de Mississipi, Carolina del Norte, Tennessee
y Florida s6lo en el numero fundamental, y del de Arizona difiere tanto en el numero
diploide como en el niumero fundamental.

Por lo tanto, se reporta un nuevo citotipo para S. hispidus en una poblaciéon mexicana y
se confirma la variabilidad cromosdmica de la especie.

ANALISIS CARIOTIPICO DEL RATON DE CAMPO Peromyscus maniculatus DE
TLAJOMULCO, IXTACAMAXTITLAN, PUEBLA

Enciso-Gallegos NE, Martinez-Vazquez J, Gonzalez-Monroy RM, Alonso-Rodriguez C.
Laboratorio de Mastozoologia, Escuela de Biologia, Benemérita Universidad Autbnoma
de Puebla, Edificio 112 A, Ciudad Universitaria, C.P. 72570. Puebla, Puebla.
nimi_kytty110@hotmail.com, jesusmartinez90@hotmail.com

Historicamente los roedores fueron de los primeros organismos en ser estudiados a

nivel cariolégico lo que aporto informacion sobre la variacién de la estructura de las
poblaciones en el proceso de formacién de nuevas especies. Dentro del Orden
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Rodentia, el género Peromyscus ha sido el mas estudiado obteniendo el registro de
diferentes especies, desde descripciones de comportamiento, ecologia, biologia
molecular y citogenéticas. El presente estudio analizo el cariotipo convencional del
raton de campo Peromyscus maniculatus del municipio de Ixtacamaxtitlan, Puebla. Se
realizaron muestreos en Tlajomulco utilizando trampas Sherman conteniendo hojuelas
de avena con vainilla para capturar vivos a los roedores silvestres. En el laboratorio se
realizo el método de extraccién de médula 6sea para la obtencion de cromosomas. Se
elaboran laminillas con este material y se observaron al microscopio Optico con los
objetivos de 10x y 40x, una vez identificados los campos se observaron con el objetivo
de 100x se elegiran los mejores campos para la toma de fotografias. Los resultados
indican que Peromyscus maniculatus presenta 2n=48 y NF=58. En donde sus
cromosomas autosémicos estan constituidos por seis birrameos y 17 pares de
unirrameos, el cromosoma sexual X fue submetacéntrico grande y el cromosoma
sexual “Y” fue telocéntrico pequeno.

DESCRIPCION CROMOSOMICA DE Peromyscus levipes DE TECALI DE
HERRERA, PUEBLA

Loeza-Calixto G, Martinez-Vazquez J, Gonzalez-Monroy RM,

Benemérita Universidad Auténoma de Puebla, Laboratorio de Mastozoologia,
clybag@yahoo.com.mx, jesusmartinez90@hotmail.com

El andlisis cariol6gico es una herramienta util en el estudio genético y sistematico de
mamiferos, pues proporciona informacion significativa sobre su evoluciéon y taxonomia.
Los estudios cromosdémicos apoyan a los estudios sistematicos, actualmente se conoce
la importancia de los datos que apoyan los citogenetistas sobre el nimero y la
morfologia cromosomica y su significado en las relaciones filogenéticas entre diferente
taxa. El objetivo del presente estudio fue realizar la descripcién del cariotipo de roedor
silvestre Peromyscus levipes de Tecali de Herrera, Puebla. Para capturar vivos a los
ratones se utilizaron trampas tipo Sherman. A los ejemplares colectados de
Peromyscus levipes se les realiz6 la técnica de extraccion de médula 6sea para
obtener los cromosomas y describir el cariotipo convencional. Los datos indican que
Peromyscus levipes presenta numero diploide (2n) de 48 y un numero fundamental
(NF) de 60, los autosomas corresponden a siete pares de cromosomas birrameos, de
los cuales cinco son submetacéntricos, dos subtelocéntricos y 16 pares acrocéntricos
de grandes a pequefios. Con respecto al par sexual el cromosoma sexual “X” fue
submetacéntrico y el “Y” fue submetacéntrico pequefio.

DESCRIPCION CROMOSOMICA DE Peromyscus difficilis DE TLAJOMULCO DEL
MUNICIPIO DE IXTACAMAXTITLAN, PUEBLA

Alonso-Rodriguez C, Martinez-Vazquez J, Gonzalez-Monroy RM, Enciso-Gallegos NE.

Benemérita Universidad Auténoma de Puebla, Laboratorio de Mastozoologia,
pator_3@hotmail.com, jesusmartinez90@hotmail.com
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Los estudios biolégicos y citogenéticos de las especies nos permiten conocer vy
clasificar mejor a aquellos organismos de los cuales se tiene escasa informacion, asi
como construir arboles filogenéticos al considerar las diferencias y semejanzas en
forma y tamano de sus cromosomas. El cariotipo es el conjunto de cromosomas
convenientemente ordenado que define cada especie. El objetivo del presente estudio
fue realizar la descripcion del cariotipo del raton de campo Peromyscus difficilis en la
comunidad de Tlajomulco del municipio de Ixtacamaxtitlan, Puebla. Se utilizaron
trampas tipo Sherman para capturar vivos a los organismos. A los ejemplares
colectados de Peromyscus difficilis se les realizd la técnica de extraccion de médula
Osea para obtener el cariotipo convencional y fueron tefiidas con Giemsa. Los
resultados indican que Peromyscus difficilis presenta numero diploide (2n) de 48 y un
namero fundamental (NF) de 66, los autosomas corresponden a 10 pares de
cromosomas birrameos, de los cuales dos son metacéntricos, ocho subtelocéntricos y
13 pares acrocéntricos de grandes a pequefios. Con respecto al par sexual el
cromosoma sexual “X” fue subtelocéntrico grande y el “Y” fue telocéntrico pequefio.

ANALISIS DE LA VARIABILIDAD GENETICA DE TRES POBLACIONES DE LA
LAGARTIJA DE COSTADO MANCHADO Uta stegnejeri EN EL NORTE DE MEXICO

Vera RN , Martinez, MA'y Bojérquez RG

Laboratorio de Biologia Celular y Genética, Instituto de Ciencias Biomédicas,
Universidad Auténoma de Ciudad Juarez, 32310, Anillo Envolvente Pronaf S/N, Ciudad
Juarez, Chihuahua, México Tel: 01 656 6881886, Fax: 01656 6881886, e-mail:
gbojorqu@uacj.mx.

El Norte de México representa una regién geografica que se ha caracteriza por la
ocurrencia de diversos eventos geologicos que incluyen el levantamiento de la Sierra
Madre Occidental y la separacién de la Peninsula de Baja California, ocasionando el
surgimiento de sub-poblaciones de las especies que se han desarrollado en la region
y han sido aisladas por tiempos prolongados debido a las barreras geograficas.
Entre las especies que habitan esta region se encuentra la lagartija de costado
manchado Uta stegnejeri, especie que ha sido objeto de multiples estudios de corte
reproductivo, fisioldégico, ecoldégicos y evolutivo. Estudios genéticos comparando
poblaciones de la especie existen solo para las islas del Golfo de México y de la
Peninsula de Baja California asi como para el sur de California en Estados Unidos de
Norteamérica. El objetivo de este trabajo fue estudiar la variabilidad genética de Uta
stegnejeri entre  poblaciones de Baja California, Sonora y Chihuahua mediante
marcadores ISSR. Para esto se obtuvieron 44 muestras de tejido de las cuales se
aisl6 ADN y se amplificaron secuencias a partir de cuatro oligonucleotidos del tipo
ISSR. De esta informacion se obtuvieron los siguientes parametros poblacionales:
Heterocigosidad esperada (He); Heterocigosidad sin sesgo de Nei (UHe); Grado de
diferenciacién poblacional via AMOVA (®dsp) y de Nei (Gst); Distancias e identidades
genéticas y Numero de migrantes por generacién (Nm). Los resultados indican una alta
variabilidad genética en las poblaciones de Chihuahua y Baja California (UHe = 0.24),
mientras que en las de Sonora es menor (UHe = 0.15), con bajos niveles de flujo
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genético entre las tres poblaciones (Nm <« 1). Por otro lado, la poblacién de Uta
stegnejeri presente en Chihuahua tiene una marcada diferenciacion genética con
respecto a las poblaciones de la peninsula (Psp = 0.30) y de Sonora (®sp = 0.34).
Los resultados obtenidos muestran congruencia entre la composicion genética de Uta
y la historia geoldgica de la regién, lo que indica que esta técnica es un buen
complemento para otro tipo de marcadores, como el ADN mitocondrial, para el estudio
de la historia evolutiva, filogenia y filogeografia de Uta stegnejeri.

ANALISIS CITOGENETICO DE LINEAS TRANSLOCADAS EN
Anastrepha ludens (DIPTERA: TEPHRITIDAE)

Garcia M.V., Zepeda C.S.
viga mar@hotmail.com
Camparna Nacional Moscas de la Fruta DGSV-SAGARPA, México.

Desde que la energia atomica fue descubierta por la humanidad, ésta ha sido utilizada
con diversos propdésitos. Uno de los usos pacificos de esta energia es la aplicacién en
métodos de control de plagas; por ejemplo en la esterilizacion de insectos con el
propésito de disminuir la tasa de natalidad de las poblaciones silvestres logrando
controlar y/o erradicar plagas tan importantes como la del gusano barrenador
Cochliomyia homnivorax y, recientemente, en la construccion de Lineas Sexadas
Genéticamente (LSG) mediante la induccion de translocaciones con las cuales es
posible criar y esterilizar Unicamente machos como actualmente se hace en el
programa de la mosca del mediterraneo Ceratitis capitata. En el caso de la mosca
mexicana de la fruta Anastrepha ludens, a la fecha se han construido 10 LSG utilizando
como marcador genético la mutante pupa negra (bp) y para determinar su estabilidad y
productividad son necesarios los estudios citogenéticos por lo que el objetivo del
presente trabajo fue analizar el cariotipo de tres LSG de A. ludens. Para realizar este
estudio se trabaj6 con las LSG Tbp1, Tbp4, Tbp7 y la linea silvestre “Chiapas” como
testigo; se elaboraron preparaciones de cromosomas mitéticos a partir del ganglio
cerebral de larvas de tercer estadio con la técnica air-dry y haciendo bandeo C. La
longitud de cada cromosoma fue registrada y con base en ella se calcul6 la longitud
relativa. El andlisis de las fotografias obtenidas muestran que la translocacién ocurrié
entre el cromosoma 2 y el cromosoma sexual Y. En el caso de las lineas Tbp1 y Tbp7
la longitud relativa del fragmento translocado es del 3.46% y del 2.31%
respectivamente mientras que la linea Tbp4 presenta una gran pérdida de material
genético asi como también la falta de apareamiento mitético lo que dificulta la medicion
y el reconocimiento de los cromosomas ya que en esta especie el bandeo C solo tifie
un extremo de los cromosomas sexuales. Estos resultados se ven reflejados en la
fertilidad de las lineas siendo la Tbp7 la mas fértil y la Tbp4 la de menor fertilidad
debido a la gran cantidad de dafo inducido por la irradiacion.
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DARWIN:,CONTRIBUCI()N AL CONOCIMIENTO DE LA VARIACION Y LA
SELECCION NATURAL EN PLANTAS Y ANIMALES.

Carlos Marquez B.
Facultad de Ciencias, Universidad Autonoma de Baja California Ensenada, B.C.,
México 22800, cmarquez@uabc.mx

Charles Darwin

Charles Robert Darwin nacié el 12 de febrero de 1809, en Shrewsbury, Inglaterra. Su
nombre deriva de la combinacion de Charles, en honor de uno de sus tios que ya habia
fallecido y Robert, el nombre de su padre. En 1817 muere su madre Sussanh, cuando
tiene sblo 8 afos. Asiste a la escuela elemental en su ciudad, pero no es un estudiante
brillante, aunque se le recuerda como inventor de historias. Al afo siguiente, Charles y
su hermano Erasmus, asisten a las clases de lectura y gramatica greco-latina, con cual
se inicia en la lectura de los clasicos.

En 1822, ambos hermanos establecen un modesto laboratorio de quimica en el jardin
de su casa. Muestra fascinacion por los experimentos quimicos y es ahi donde
aprende los principios basicos de la experimentacidn cientifica. Alrededor de junio de
1825, Robert Darwin manifiesta su preocupacion por el joven Charles, que ya tiene 16
anos, puesto que se le observa poco interés en la escuela. Por lo que en octubre de
ese ano, decide enviarlo a estudiar medicina a la Universidad de Edimburgo, Escocia,
para que continde la tradicion familiar. Pero, s6lo estudia dos afios de medicina, ya que
abandona la escuela en 1827. No obstante, el contexto de aquella buena universidad
le brinda la oportunidad de visitar museos y aficionarse por la historia natural formal.

A pesar de no ser un estudiante de medicina exitoso, acude con frecuencia a la
Sociedad Pliniana y el 27 de marzo de 1827, contando con 18 afos, presenta su
primera ponencia cientifica. Posteriormente viaja a la Universidad de Cambridge, con
el propdsito de estudiar para clérigo. En el ambiente de Cambridge, tiene la fortuna de
interactuar con eminentes maestros, entre ellos el botanico John Stevens Henslow,
cuyas clases atiende con fascinaciéon y confirma su orientacién por la historia natural,
en esas fechas decide ser naturalista. Otra distinguida personalidad es el Profesor de
Geologia Adam Sedgwick, a cuyas clases también asiste y aprende los fundamentos
de esta ciencia, que lo preparan para hacer estudios geoldgicos durante su viaje en el
Beagle.

Darwin inicia su viaje alrededor del mundo en el HMS Beagle, el 27 de diciembre de
1831, su papel es el de naturalista. Es un viaje prolongado en el cual visita Argentina,
Chile, Pera, y desde luego las famosas Islas Galapagos, entre otros numerosos
lugares. Regresa a Inglaterra en octubre de 1836.
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A partir de su retorno a Inglaterra, cuando Darwin cuenta con 27 afos, se sumerge en
la tarea de revisar sus cuadernos de notas, comparar y analizar datos, realiza una
intensa actividad de reflexién, sintesis y redaccion de documentos, que hasta la fecha
son la fuente de estudios rigurosos de historia y filosofia de la ciencia, pero lo son
también para la reinterpretacién y el andlisis de sus aportaciones a las ciencias bajo la
luz del conocimiento actual.

Darwin escribié al menos 25 obras que hoy se conocen sobre varios temas de
Geologia, Zooologia, Botanica, y desde luego hizo énfasis en los problemas del origen
de las especies y el origen del hombre. Es reconocido como una de las mentes mas
brillantes, creativas y controversiales de toda la historia. Trabajé intensamente a pesar
de sus padecimientos hasta casi el final de su vida, muere en 1882.

Las variaciones en los organismos y su seleccion antes de Charles Darwin.
Diversas culturas en numerosas regiones del mundo, han generado razas de animales
y variedades de plantas para su utilizaciéon como alimentos, materias para elaborar
ropa, calzado, casa, y diversos articulos adicionales. Asi, hoy se conoce que existen
variedades de papa propias del Perd, de maiz de México, de uvas empleadas en la
elaboracién de vinos de Espafa y Francia. En consecuencia puede afirmarse que: (1)
los humanos han observado variaciones de interés para la produccion agricola y
ganadera, desde antes de que existiera una ciencia solida, (2) han realizado la
seleccion de variaciones especificas y ademas las han propagado, (3) tales
variedades han resultado adecuadas para ser productivas en ambientes especificos, y
(4) la propagacion de variedades de plantas y animales a través de cientos de
generaciones ha conducido a lo que en la actualidad se denominan variedades nativas,
6 propias de un lugar del planeta, que en el presente tienen ademas de su significado
biolégico, un enorme valor econdmico, cuando se convierte en uno de los
fundamentos para las “denominaciones de origen” de vinos, de quesos, entre otros
productos.

Esto resume la practica de la seleccion natural y artificial de variaciones
genéticas que se manifiestan como fenotipos con un elevado valor adaptativo.
Pero los individuos que realizaron tales actividades antes del nacimiento de Charles
Darwin y de Gregor Mendel, no tenian conocimientos escolarizados de Genética ni de
Seleccién; por lo que toda su actuacién pre-cientifica estuvo fundamentada en el
ensayo y la observacion de los aciertos y errores.

Las contribuciones de Darwin.

Las aportaciones que Darwin hizo en el campo de la ciencia son numerosas, pero su
libro mas famoso es: “El Origen de las Especies por Medio de la Seleccion Natural, O
la Preservacion de las Razas Favorecidas en la Lucha por la Vida’, cuyo titulo
resumido y mas conocido es: “El Origen de las Especies’.

La publicacion de dicha obra fue el 24 de noviembre de 1859; diversos autores
mencionan que la primera edicién consté de 1250 ejemplares, pero el hecho es que
toda la edicién se agot6 el primer dia. El trabajo de Darwin fue leido junto con el de otro
naturalista muy destacado, Alfred Russell Wallace, en la misma sesion de la Sociedad
Lineana, en julio de 1858.
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El primer capitulo de El Origen lleva por titulo: La variacion en la domesticidad. Aqui se
hace énfasis en dos aspectos que pueden afectar la diferencia entre los individuos: La
naturaleza del organismo y la naturaleza de las condiciones en las que se desarrolla.
Insiste en que no es lo mismo el desenvolvimiento de un individuo en condiciones
domésticas que en su ambiente silvestre. Para sostener un planteamiento en el cual
insistio, que denomind la singularidad de las leyes de la reproduccién, con frecuencia
citaba numerosos ejemplos como el de los carnivoros de los tropicos que procreaban
muy bien en cautiverio, en tanto otros no. Entonces para Darwin no existian principios
generales que determinaran las variaciones y su transmision a las generaciones
siguientes.

Darwin no conocia las leyes que rigen la transmisién de los caracteres de padres a
hijos, en parte por una razon histérica: La publicacion de Mendel data de 1866,
entonces aparece en las librerias siete afios después de la publicaciéon de El Origen.
Darwin reconoce su desconocimiento de este hecho en un pérrafo del primer capitulo
en donde senala: “Se desconocen absolutamente las leyes que gobiernan la herencia:
nadie puede decir porqué se transmite a veces y porqué otras veces no se transmite
una peculiaridad en diferentes individuos de la misma especie 6 en individuos de
especies diferentes; porqué vuelve a menudo el hijo a determinados caracteres del
abuelo o de la abuela,...”

Entonces cabe la pregunta: ¢Porqué Darwin es tan reconocido en el contexto de los
cientificos que abordaron la variacién interindividual dentro de una especie y entre
especies? Las razones son diversas, pero varias sobresalen.

(1) En su teoria de la Selecciéon Natural establece como necesario el hecho de que
primero deben de existir variaciones entre los individuos de manera tal que en un
ambiente determinado con espacio y recursos limitados, unos puedan sobrevivir mejor
que otros, y que unos sean mas capaces que otros en conseguir pareja y
reproducirse. Por lo tanto, entre los individuos ocurrira un tipo de competencia, que
conducird a un éxito diferenciado en cuanto a la sobrevivencia y a la cantidad de
descendencia lograda para integrar las generaciones futuras. Este es uno de los
fundamentos de la adecuacién 6 eficacia biologica.

(2) El fue el primer autor que dedico tres grandes capitulos de su libro mas destacado,
a tratar de explicar la variacion: El capitulo I, “ La Variacion en la Domesticidad”,
capitulo 11, “La Variacidén en la Naturaleza” y capitulo V, “Las Leyes de la Variacion”.
Darwin tratd6 de explicar la variacion y para ello utiliz6 uno de sus destacados
recursos: la argumentacién fuerte y con una enorme cantidad de ejemplos sobre
diversos tipos de las variaciones en el tamaro, el color, el grosor de la piel y las plumas
en animales. Asi incluyé explicaciones de 0sos, hurones, conejos, ovejas, cerdos,
perros, pollos, y desde luego también dedicé varias hojas en las que abordé6 las
variaciones de las palomas. También present6 ejemplos de plantas, anotando las
propiedades de la savia, comento el origen de las plantas “caprichosas” 6 plantas con
variaciones novedosas que son productos inesperados de plantas conocidas.

En el primer capitulo, también incluye dos expresiones: La Seleccidén continuada y la
seleccion inconciente. En donde concluye que a pesar de que los criadores de
animales de su época trataban de obtener razas mejoradas a través de la seleccidén y
cruza de los mejores ejemplares, no necesariamente el proceso los conduciria al éxito.
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Comenta que en algunos casos lo que lograron producir fueron razas menos
favorecidas, 6 menos ventajosas, en comparacién con sus ancestros.

(3) Se dedica con entusiasmo y a lo largo de muchos afios al estudio de la variacién,
de manera tal que en 1868 publica: “Las variaciones de Animales y Plantas bajo
Domesticacion.”

La teoria de la seleccion natural.

La teoria de Darwin es designada como seleccién natural, no es la teoria de la
evolucion. De hecho, practicamente no utiliza dicho término. En su obra E/ Origen de
las Especies dedica gran parte del volumen a explicar su teoria y a argumentarla con
numerosos ejemplos demostrados y comprobados por diferentes autores. Esta multitud
de hechos son los que le dan solidez y el status de ciencia que es sostenida por
evidencias empiricas y no por especulaciones.

La seleccion natural es el proceso por el cual algunos individuos de la poblacion que
tengan uno 6 mas atributos que les confieran ventajas sobre otros, tendrdn mas
oportunidades de sobrevivir y de reproducirse, con lo que se garantiza la continuidad
de un grupo de individuos. En tanto que los que poseen cualidades desventajosas
serdn menos competentes en la lucha por la supervivencia y tendran menos
posibilidades de transmitir sus caracteristicas a la descendencia. Los linajes
favorecidos a su vez tendran la oportunidad de continuar por un tiempo indefinido, 6
bien diferenciarse paulatinamente hasta generar nuevas razas, subespecies 6 especies
que tendran en comun un ancestro.

El concepto original de Darwin es en un sentido basico, el mismo que en la actualidad
se emplea. La enorme diferencia es que la teoria de la seleccién natural se desarroll6 a
lo largo del siglo XX, y ademas se demostré que existen otros mecanismos no
descritos por Darwin, que conducen a los procesos de cambio en los individuos, las
poblaciones y las especies. Ademas se han desarrollado numerosos avances
conceptuales, tecnologicos y cientificos, que han convertido los principios de Darwin en
la ciencia sélida de la Evolucién Biologica actual, fundamentada en la Genética, la
Biologia Molecular, la Filogenética, las Matematicas, la Computacion y la
Bioinformatica, entre otras.

La mayoria de los historiadores de la ciencia, coinciden en que Darwin utiliza en sus
escritos, por primera vez, la expresién seleccion natural en 1842. Sin embargo existe
otro grupo de autores que sostienen que el concepto como tal, surge a través de su
largo viaje cuando la naturaleza le muestra una enorme diversidad de especies
emparentadas, en las islas que distan pocos kildbmetros entre si. En los textos de 1842
ademas presenta diversos elementos que constituyeron el eje central de la teoria
darwiniana del cambio en las especies. En los textos de 1842 y en “El Origen de las
Especies” el concepto de seleccion natural es sostenido por un analisis de los
procedimientos de los horticultores y de los criadores de animales. No aparece aun el
concepto que se conoce en el presente como Seleccidn Atrtificial, que se distingue de la
Seleccion Natural, porque en la artificial, los humanos son los agentes que seleccionan.
No obstante, el concepto de Darwin “Seleccion inconciente” estd muy relacionado con
el de Seleccidn artificial actual.

Seleccion Artificial
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Son numerosos los ejemplos de la seleccidon de una variacion causada por agentes
ambientales. Uno de los casos clasicos es el de las polillas blanquecinas y las de color
oscuro, en donde se incrementa la proporcion de polillas oscuras que sobreviven en
los lugares con paredes y superficies cubiertas con hollin, en tanto que la desventaja es
para las polillas incapaces de mimetizar el color, en este caso las blanquecinas.
Cuando principia la época de los insecticidas se conocen ejemplos de seleccidén hacia
la resistencia a estos agentes quimicos, como el caso de las moscas domésticas,
Musca domestica, cuya resistencia al DDT fue reportada por vez primera en 1947. A la
fecha se conoce mas de 100 especies resistentes a algun insecticida.

A partir de los afnos setenta varias especies de bacterias que causan enfermedades
severas e infecciones han evolucionado hacia la resistencia a los antibioticos,
destacando entre ellas: Shigella sp. que causa diarrea, Salmonella sp. que produce
intoxicacion por el consumo de alimentos contaminados, Neisseria gonorrhoeae que es
responsable de la gonorrea, Mycobacterium tuberculosis, que es el patdgeno causal de
la tuberculosis y que a partir de la década de los ochenta a generado cepas muy
resistentes.

La seleccién artificial también ha generado aspectos positivos en cuanto a que se ha
aplicado para producir alimentos. Por medio de los procesos clasicos de seleccion vy
cruza, en la actualidad las gallinas de granja producen mas del doble de huevos y la
cantidad de carne en la pechuga es mayor en porcentaje al peso corporal total. Hace
varias décadas las vacas producian alrededor de 25 litros de leche, en la actualidad se
ha duplicado en las vacas de establo. A principio de siglo XX el maiz contenia entre 4 y
5% de aceite y después de 50 generaciones de seleccidn alcanzé de 16 a 18%.

Por estas razones se puede plantear que los principios de la seleccidén de Darwin estan
demostrados como validos por medio de numerosos experimentos a corto y largo
plazo, en poblaciones domésticas y silvestres. Los principios de la seleccion de
variaciones utiles han aportado enormes beneficios a la humanidad debido a que se
han aplicado en la produccion de alimentos de origen animal y de plantas, los farmacos
que se han logrado resultan eficaces para contrarrestar o aliviar padecimientos, entre
otros.

La vigencia de los principios de la seleccion de Darwin y los retos del presente.
Resulta valido cuestionar si los principios de la seleccion darwiniana son vigentes, y si
los son, ¢ Cuales son los problemas del presente en donde se pudieran aplicar?

Los principios son vigentes porque las poblaciones continuan presentando variaciones
entre sus individuos, éstos a su vez poseen expectativas diferenciadas en cuanto a la
supervivencia y a la capacidad para dejar descendencia. Los seres vivos contindian su
diversificacidbn y en general se reconoce que la evolucién organica sigue su curso.
Teniendo tales antecedentes, ahora es pertinente reconocer que existen problemas de
orden universal. Los de caracter mundial son: (1) La disminucién de la cantidad de
agua disponible para consumo humano y para la produccién agricola, (2) la salinidad
que va aumentando tanto en el agua como en los suelos propios para el cultivo de
alimentos, (3) el calentamiento global del planeta, que se espera aumente en al menos
dos grados, en los préximos 30 6 40 anos, (4) la presentacion de agentes que son el
producto de mutaciones aleatorias, que han resultado seleccionadas involuntariamente
y que causan padecimientos severos, tales como el virus del Nilo, el virus de la
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hepatitis B, HIV, los virus de los distintos tipos de influenza, Plasmodium falciporum
que causa la malaria provocando millones de muertes cada afo, y otras.

Una vez identificados y reconocidos los problemas, s6lo queda actuar con todos los
recursos disponibles para enfrentarlos. Por ejemplo, si el agua es escasa y cada vez
resulta mas cara, entonces se pueden seleccionar a las variedades de organismos que
sean mas tolerantes al “estrés” hidrico. Si los suelos que antes fueron productivos en la
actualidad estan salinos, entonces para aprovecharlos se puede hacer trabajo de
seleccion para emplear plantas resistentes a la salinidad. Si la temperatura del planeta
se esta incrementando, y existen regiones especificas en donde se presentan golpes
de calor extremos, entonces una opcidn es lograr variedades que resistan los choques
térmicos. Si los virus y otros patégenos evolucionan, también deben de evolucionar los
medicamentos. De hecho se puede ir aun mas adelante, al aplicar instrumentos de
prediccion de la evolucidén de los patdégenos basados en Biologia molecular, Genética,
Filogenética y Bioinforméatica.

En suma, los principios darwinianos siguen vigentes y pueden aplicarse junto con los
adelantos cientificos y tecnolégicos més avanzados para resolver problemas
relevantes, tales como la produccién de alimentos, el tratamiento de ambientes
contaminados, el combate de las enfermedades emergentes y graves, ademas de
otros topicos.

CONFERENCIA

CARACTERIZACION DEL GENOMA DE PLANTAS CON )
IMPORTANCIAEVOLUTIVA, ECONOMICA O AMENAZADAS DE EXTINCION

Guadalupe Palomino'

'Laboratorio de Citogenética del Jardin Botanico, Instituto de Biologia, UNAM, México
D.F., C.P. 04510. palomino@ibiologia.unam.mx

Los estudios citogenéticos incluyen el estudio de la variacion genética y sus causas y
comprenden el andlisis del nimero cromosdmico somatico (2n) durante la mitosis o
gamético (n) en los cromosomas en la meiosis y el contenido de ADN (&cido
desoxirribonucleico). Recientemente se ha integrado la citogenética molecular, que
incluye la comparacion de secuencias altamente repetidas y especificas, su
localizacién en los cromosomas por técnicas de hibridacién in situ fluorescente (FISH),
o hibridacién in situ de ADN genémico (GISH) y el analisis de la expresion diferencial
de genes y su regulacién (Heslop-Harrison, 2000).

Numero cromosomico 2n) y cariotipo- Se observan en células de tejido meristeméatico,
del estudio de los cromosomas mitéticos se obtiene el nimero de cromosomas
somaticos (2n) de una planta, la estructura del cariotipo y el nivel de poliploidia. Con
esta informacion se determina el numero béasico de grupos de ligamiento génico (x) y
cuantas veces se repiten, proporcionando un indicador rapido de la similitud genética
gruesa entre poblaciones y especies, ya que los genes se encuentran situados en los
cromosomas y su ordenamiento en ellos es lineal. Con estos estudios se analiza

31



también la variacion estructural y numérica de los cariotipos de plantas de poblaciones
de una misma especie llamados “citotipos” o de especies emparentadas. Esta
informacion es relevante para comprender el papel que juegan los cambios
estructurales de los cromosomas en la evolucidon y especiacién de las plantas. El
analisis de cromosomas somatico también es importante para conocer los niveles de
poliploidia, aunque con estos estudios no es posible distinguir entre un autopoliploide y
un alopoliploide de origen hibrido (Palomino, 2000).

Cromosomas meidticos- Se analizan en células madres del polen (CMP) contenidas en
las anteras de flores inmaduras y se observan al microscopio de luz. Estos analisis
permiten conocer el numero gamético haploide (n), corroborar el numero basico (x) de
un grupo de plantas. En la metafase | de la meiosis se observa el nimero y posicidén de
los intercambios genéticos o quiasmas, lo que determina el grado de recombinacion
entre genomas individuales, o indice de recombinacién (IR) y el grado de segregacion
génica en la siguiente generacion.

Estos estudios han sido fundamentales para investigaciones de evolucién y
mejoramiento vegetal. Los cambios 0 mutaciones cromosomicas estructurales
heterocigoéticas pueden ser detectados por una desviacidén del comportamiento meidtico
usual y con estos analisis pueden determinarse las inversiones para- y pericéntricas,
intercambios o fusiones cromosdmicas que alteran la posicion de los quiasmas y la
constitucién genética de los gametos resultantes, lo que puede tener efectos drasticos
en la fertilidad. Las poblaciones y las especies son frecuentemente diferenciadas por
una o mas mutaciones de este tipo.

Contenido de ADN- El analisis del contenido de ADN en una especie vegetal se refiere
a la cuantificacion del tamafio del genoma en picogramos (pg), su composicién en
millones de pares de bases de nucleétidos (Mpb; 1 pg = 980 Mpb; Bennett et al., 2000)
y la deteccion de poliploides. La cantidad de ADN en el nucleo del genoma haploide o
gamético no replicado de una planta se conoce como valor C y el contenido de ADN de
un genoma monoploide no replicado con un nimero de cromosomas X, corresponde al
valor 1Cx (Greilhuber et al., 2005). El contenido nuclear de ADN en angiospermas con
valores grandes puede involucrar mas del 90 % y aun el 99 % de secuencias repetidas
de ADN, la mayoria de las cuales no son génicas, en comparacién con la porcion
génica del ADN que resulta muy pequena (10-1 %; Flavel, 1980). En las angiospermas,
grupo monofilético de aproximadamente 250 mil especies, el contenido de ADN nuclear
del valor C varia cerca de mil veces (Bennett et al., 2000). Existen varios métodos para
estimar el valor C de ADN en plantas, el mas empleado es la micro-densitometria con
tincion de Feulgen y mas recientemente se utiliza la citometria de flujo.

Citometria de flujo- Es una metodologia que permite el anadlisis rapido y preciso de la
fluorescencia y dispersion de luz en particulas pequefas (por €j. nucleos u organelos
celulares) durante su paso por una corriente liquida, estrecha y definida a través de una
fuente de luz intensa, permitiendo estimar la variacion intercelular y reconocer
poblaciones celulares. Esto permite estimar parametros como el contenido nuclear del
ADN, niveles de poliploidia, duracion del ciclo celular, hibridos somaticos, expresion
génica, analisis de cromosomas, muerte celular, deteccion de canceres, etc. El uso del
CF contribuye al conocimiento de la estructura y funciones del genoma vy tiene
aplicaciones en investigacion basica y aplicada. El valor C de ADN en especies de
angiospermas es importante en el estudio de la biologia y la biodiversidad vy
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proporciona informacién utilizada en muchas disciplinas como son: taxonomia,
mejoramiento y biotecnologia de plantas, evolucion del genoma y filogenia, ecologia y
medio ambiente, biologia celular y molecular (Dolezel and Bartos, 2005). En esta
presentacion se analizaran los siguientes casos de estudio:

1- Mammillaria- Se carracterizd el genoma de 7 especies de Mammillaria de la serie
Supertextae, algunas de ellas amenazadas de extincidn, con el objetivo de apoyar su
propagacion biotecnoldgica y la conservacion in situ y ex situ de estas especies. Las
especies fueron diploides con 2n=2x=22 y x=11. Los cariotipo de estas plantas
presentaron pequenas variaciones en sus cromosomas y todas mostraron 2 pares de
cromosomas con satélites. El contenido de ADN varié de 3.04 pg y 1Cx=1489 Mpb en
M. flavicentra a 3.205 pg y 1Cx=1570 Mpb en M. crucigera. Todas las especies
mostraron un patrén endoploide formado de células 2C, 4C, 8C y 16C..

- Mammillaria sanangelensis, Es una especie endémica de la Reserva Ecoldgica del
Pedregal de San Angel, México D. F., se ha reportado extinta. Se muestran los
resultados obtenidos en plantas propagadas masivamente por cultivo de tejidos
vegetales a partir de plantulas obtenidas de semillas utilizando medio MS
suplementado con 5 diferentes auxinas en 3 concentraciones cada una. Las plantas
adultas, las propagadas sin auxinas y las propagadas en las 3 concentraciones de
auxinas, fueron diploides con 2n = 22= x=11 y mantuvieron un cariotipo estable
conformado de 11 metacéntricos y dos pares con constriccién secundaria. Estas planta
presentaron un tamafo de genoma 2C de ADN = 3.20 pg y 1Cx=1568 Mpb y un patrén
endoploide formado por células 2C, 4C, 8C y 16C de ADN en porcentajes de 41%,
30%, 17% y12% respectivamente, que se mantuvo en las plantas testigo y en las
propagadas.

2- Echeandia (Liliaceae)- Incluye cerca de 78 especies herbaceas perennes de las
cuales mas de 60 se distribuyen en México y América Central, muchas son endémicas
de México y nuestro pais es considerado el centro de distribucién del género. Se
localizan en vegetacion de pino y pino-encinar. Hemos analizado 33 poblaciones de 8
especies y encontrado que todas son diploides con 2n=16 y n=8, el género es
monobasico con x=8. Cada especie presentd un cariotipo distintivo que varié entre
poblaciones de la misma especie. La variaciéon de los cariotipos a nivel inter e intra-
especifico es el resultado de varios procesos que incluyen translocaciones,
(evidenciados en bivalentes heteromérficos en MI de meiosis) e intercambios
cromatidicos (tipo U), aberraciones subcromatidicas (tipo SAB) y deleciones
heterocigoéticas evidenciadas en anafase | de meiosis.

- Echeandia nana- Se analizaron 9 poblaciones de E. nana mostrando solamente 2
citotipos, uno de ellos (A=1er citotipo=6m+8sm+2st) se presentd en 5 poblaciones
localizadas en la parte oriental de la sierra de Pachuca. Las otra 4 poblaciones
localizadas en la porcidn occidental de estas montafas, mostraron el segundo citotipo
(B=2do citotipo=10m+8sm). Suponemos que la sierra de Pachuca es una barrera
geografica que ha aislado a las poblaciones produciendo esta variacion intra-especifica
y favorecido la aparicidén de los 2 citotipos. La diferenciacién génica del genoma de los
2 citotipos se corroboré al encontrar un numero bajo de frutos (0-16) y gran nimero de
semillas abortivas (0-448), resultado de la fecundacion cruzada de plantas de los 2
citotipos (AxB) y compararlos con los obtenidos con las cruzas dentro de los citotipos:
AxA =40-48 frutos; 152-1824 semillas y BxB = 30-89 frutos; 114-3382 semillas).
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Agave- Se analiza el 2n, cariotipo, contenido de ADN nuclear y los niveles de
poliploidia de 8 variedades de A. tequilana utilizado para elaborar el tequila y de varias
especies de agaves mezcaleros. Presentan genotipos muy variables de alta plasticidad,
lo que favorece que se originen una gran cantidad de ecotipos. Agave tiene un nimero
bésico x=30, el cual comprende un complemento de 5 cromosomas grandes y 25
pequefos y ha sido considerado un cariotipo bimodal. Se analizan los mecanismos de
variacion y evolucion inter e intra-especifica en los cariotipos y en el tamafno del
genoma en especies de Agave.
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CONFERENCIA

POLIMORFISMO CROMOSOMICO EN TRES ESPECIES DE Drosophila

QUE HABITAN MEXICO.
Victor M. Salceda.

Departamento de Biologia,

Instituto Nacional de Investigaciones Nucleares.Carretera México-Toluca S/N

La Marquesa, Ocoyoacac.
México, C.P. 52750

victor.salceda@inin.gob.mx

En Meéxico, el estudio del polimorfismo cromosdémico en poblaciones naturales de
Drosophila ha sido hecho en tres especies: D. pseudoobscura, D. willistoni y D.
nebulosa. La primera es la mas ampliamente analizada y se reconocen 27 inversiones
diferentes correspondiente al 67.5 % de la variabilidad de la especie para esta
caracteristica y asi identificar cuatro diferentes razas, a partir de las diferentes colectas
se detectaron nuevas inversiones que ha permitido reestructurar el arbol filogenético
para esta caracteristica, ademas en base a estas nuevas inversiones y otras evidencias
se postulé como arreglo ancestral el Tree Line (TL) y se sugiere como centro de origen
de la especie la region en que colindan los estados de Michoacan y Zacatecas, esto en
base al alto numero de inversiones presentes en el area. También es posible encontrar
gradientes geogréficos para algunas inversiones tanto en localidades distantes como a
nivel micro geografico. Con respecto a las otras dos especies se hizo un estudio de
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colectas semestrales por un periodo de ocho afios en los que cabe sefalar un alto
grado de diversidad para la frecuencia de inversiones con respecto al total de
inversiones conocidas de cada especie equivalente al 64.3 % para D. willistoni y del
52.9% para D. nebulosa. Ademas en ambas especies se cuantificé el nUmero promedio
de inversiones por hembra de 2.57 para D. willistoni y de 1.57 para D. nebulosa, esta
ultima caracteristica las situa dentro del area marginal de la distribucion de la especie
sin embargo conservan un alto grado de diversidad que aparentemente no les
corresponderia debido a su marginalidad.

CONFERENCIA
GENETICA DE LAS POBLACIONES MEXICANAS DE D. pseudoobscura.

J. Guzméan', V.M. Salceda® y O. Olvera. 'Centro de Ciencias de la Atmésfera, UNAM:;
?Departamento de Biologia Instituto Nacional de Investigaciones Nucleares.

Una especie que ha permitido hacer avances sustantivos al respecto es Drosophila
pseudoobscura, |la cual tiene una distribucién geografica que abarca desde la Columbia
Britanica en Canada, todo el Oeste de Estados Unidos, México y Guatemala, habitando
en sitios de clima templado de preferencia bosques mesoéfilos de pino-encino
Posiblemente por razones geograficas y climatolégicas no se encuentra en América
Central, pero reaparece nuevamente en el altiplano colombiano, como consecuencia de
los cambios ambientales. Se desconocen sus requerimientos alimenticios especificos
pero se mantiene facilmente en el laboratorio. Presenta cromosomas politénicos que
son el resultado de sucesivas endomitosis y que estan formados por 1024 cromosomas
unidos.

Dobzhansky y Sturtevant mostraron que los cromosomas tienen la peculiaridad de
sufrir inversiones multiples que son mantenidas en las poblaciones.

Aunque inicialmente se pensé que las inversiones constituian variantes neutrales
irrelevantes para la adaptacion evolutiva, pronto se encontrd que estos polimorfismos
estan expuestos a una fuerte presidn selectiva, lo suficiente como para que la dinamica
del proceso pudiera ser estudiado en un lapso de tiempo razonable como para ser
redituable el esfuerzo al ser sujeto a manipulacion y observacion experimental.

El interés del Profesor Theodosius Dobzhansky en las poblaciones mexicanas de D.
pseudoobscura empez6 en 1935 con su viaje de colecta por Colorado, Arizona, Nuevo
México y México, al encontrar que las muestras de éstas poblaciones parecian mostrar
una fuente inagotable de inversiones del tercer cromosoma.

Casi 40 annos mas tarde, en el 1er Congreso de Genética en México, organizado por el
Dr. Alfonso L. de Garay, se estableci6 el contacto de Theodosius Dobzhansky y Louis
Levine con los Drosofilistas mexicanos Rodolfo Félix, Olga Olvera, Ma. Esther de la
Rosa, Victor Manuel Salceda y Judith Guzman y se realizaron los arreglos necesarios
para que en julio de 1973 se iniciara un proyecto apoyado por la National Science
Fundation y por el CONACYT en el que participaria, ademas de los investigadores
mencionados, el Dr. Jeffrey Powell.
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Uno de los primeros resultados obtenidos a partir de este proyecto, fue la descripcién
de una nueva especie del grupo obscura y que fue nombrada Drosophila cuahutemoci
en honor a Cuahutemoc y que fue publicada en Felix et al, 1976.

Ademas, Al iniciar el proyecto en 1973 se sabia que el cromosoma 3 de D.
pseudoobacura tenia una extraordinaria diversidad de rearreglos cromosémicos, se
considera que estos llevan mas informacidn histérica que las mutaciones porque son
eventos muy raros que ocurren una sola vez en un grupo evolutivo (Olvera et al., 1979),
estos arreglos pueden ser utilizados para hacer arboles filogenéticos que describen su
evolucién. En aquella época se planteaba que el arreglo ancestral era Standar (ST) y
que la especie se habia originado en EUA (Fig. 1).

Actualmente, se sabe que, el polimorfismo encontrado en Drosophila pseudoobscura
es probablemente el ejemplo méas intensamente estudiado, los resultados no solo
muestran la complejidad de esta filogenia, sino que reflejan su antigiiedad. Hasta el
momento el arbol filogenético cuenta con 40 arreglos, incluyendo al llamado Hipotético
que no ha sido encontrado en ninguna muestra pero cuya secuencia se ha considerado
como un paso intermedio entre Santa Cruz (SC) y Standard (ST) (Fig.2).

(M) OAXACA HIDALGO (M

)
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Figura 1 La filogenia de los arreglos génicos en el cromosoma 3 de Drosophila
pseudoobscura, como se reporté en 1944. Los arreglos encontrados en México estan
indicados como (M) (Tomado de Olvera et al., 1985)

De los 40 arreglos, 26 (67%) se han reportado en México. Ademas, el polimorfismo
encontrado en las poblaciones mexicanas ha superado ampliamente al reportado para
las poblaciones estadounidenses. Si el gran polimorfismo encontrado en las
poblaciones del Centro de México es una peculiaridad de las poblaciones de esta area
o si esto indica que es el centro de distribucion de la especie no se sabe aun, pero
existe el concepto de que las poblaciones localizadas en el centro de distribucion de
una especie se espera que contengan mas variabilidad genética que las poblaciones
periféricas, por lo que se postulé en 1979 que México y posiblemente el centro del pais
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representa el sitio de origen y dispersion de D. pseudoobscura, de donde se ha
distribuido a los diferentes nichos que actualmente ocupa.

Por otra parte, comparando las figuras 1 y 2 se puede observar el incremento entre
1944 y 1985, en el numero conocido de inversiones directamente derivadas del arreglo
Tree Line (TL). Ahora hay reportadas 12 secuencias de bandas derivadas de TL
comparadas con 6 para SC, 5 para Arrowhead (AR), y 4 para ST. La predominancia de
inversiones derivadas de TL aunados al hecho de que TL es un arreglo que se ha
reportado en todas las poblaciones estudiadas soportan la tesis de que TL fue el
arreglo génico ancestral de la especie, en contraste con la hipo6tesis anterior en la que
se postulaba que era ST el arreglo original (Olvera et al., 1985).

Ademas, gracias a la gran variabilidad de arreglos encontrados en las poblaciones
mexicanas, se pudo determinar que las hembras en la naturaleza son susceptibles de
tener apareamientos multiples y que los machos adultos y los cigotos de la siguiente
generacién difieren (o0 no) en la frecuencia de arreglos genéticos y es muy probable que
esta seleccidon no sea constante sino que cambie continuamente tanto en direccion
como en intensidad en respuesta a un ambiente variable y a los cambios en la
constitucién genética de cada poblaciéon (Anderson et. al., 1979) y posiblemente juega
un papel importante en la adaptacién de la especie (Levine et al. 1980).
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Figura 2. Filogenia de los arreglos del cromosoma 3 de Drosophila pseudoobscura en
1985 (Tomado de Olvera et al., 1985).
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Con relacién a los gradientes geogréficos de frecuencias de inversiones, Dobzhansky y
Epling notaron que algunas veces las frecuencias de inversiones cromosémicas
cambian gradualmente en una direccién geografica dada y que esas diferencias entre
poblaciones son proporcionales a la distancia entre las localidades que habitan,
mientras que en otras ocasiones pueden presentarse cambios bruscos. Al respecto,
nuestros estudios han revelado que las poblaciones analizadas muestran un cambio
gradual en direccion Oeste-Este con relacion a los arreglos principales (SC-CU-TL).
Comparando nuestros resultados con los reportados por Dobzhansky y Epling en 1944
revelan que algunos arreglos en el norte muestran una tendencia semejante a la
mostrada por otros arreglos en el sur. La variacion clinal entre las poblaciones
localizadas cerca del paralelo 30°N es similar al patrén observado a 20°N, sin embargo,
los arreglos cromosdmicos que estan involucrados en las dos clinas son diferentes
(Guzman et al., 1993). A este respecto se estan estudiando mas poblaciones
analizando diferentes transectos a lo ancho del pais con el objeto de determinar los
factores ambientales que modifican frecuencias de las inversiones en poblaciones
particulares (Guzman et al., 2005; Olvera et al, 2005; Salceda et al., 2007).

Los cambios estacionales en las frecuencias de inversiones han sido muy importantes
histéricamente, proveyendo pruebas del valor adaptativo y de la seleccion que sufren
los bloques de genes incluidos en las inversiones en las poblaciones naturales, sin
embargo, parece no existir reglas que predigan si los cambios estacionales son
causantes de la ocurrencia de inversiones en una poblacién dada y que tan drasticas o
benéficas son para sus portadores. Con base en los estudios realizados hasta ahora y
con la informacién acumulada, aparentemente cada situacion podria ser Unica (Levine
et al., 1995).

Para los genetistas interesados en el estudio del proceso evolutivo en poblaciones
naturales de D. pseudoobscura, los cambios en las frecuencias de inversiones a largo y
mediano plazo, ofrecen una oportunidad de monitorear su relacion con los cambios
ambientales, ya que Drosophila ha demostrado ser una extraordinaria herramienta para
medir el impacto que tienen las alteraciones ambientales sobre el material genético. En
nuestros datos se puede observar la tendencia de los arreglos principales de cada una
de las tres poblaciones estudiadas a largo plazo y podemos detectar cambios que
coinciden con un cambio importante en el ambiente (Salceda et al., 2007).

Como conclusién, podemos sefialar que el estudio de las poblaciones mexicanas de D.
pseudoobscura ha generado informacion importante sobre el proceso evolutivo y los
resultados de nuestras investigaciones han sido reportados en mas de 30
publicaciones en revistas internacionales y en diversos congresos especializados.
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SESION DE TRABAJOS ORALES I

VARIACION MORFOLOGICA Y GENETICA DE DOS ESPECIES DE ENCINOS
DOMINANTES EN EL ESTADO DE HIDALGO, MEXICO.

Alvarez-Delgadillo A', Sanchez-Hernandez M. C' y Sanchez-Gonzélez A?
E-mail: tonoalva2010@yahoo.com.mx; mcarmen@uaeh.edu.mx
! Laboratorio de Genética Evolutiva y Ambiental,  Laboratorio de Sistematica vegetal,
2 Centro de Investigaciones Bioldgicas, Universidad Auténoma del Estado de Hidalgo.
Carretera Pachuca-Tulancingo Km 4.5, Mineral de la Reforma, Hidalgo, C. P 42184.
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Las caracteristicas foliares se encuentran sometidas a procesos continuos de
seleccion, dada la estrecha relacion que mantienen con el ambiente en el que se
desarrollan. Los patrones de variacién morfolégica pueden verse afectados por factores
bidticos y abibticos. Se midieron diez caracteres morfolégicos en 1,200 hojas de
Quercus crassifolia 'y 600 hojas en Quercus laeta. Para el analisis de datos
morfologico, se utilizd estadistica multivariada. Se utilizaron seis microsatélites en
Quercus laeta y cuatro en Q. crassifolia. Los caracteres que permitieron la agrupacion
entre provincias geograficas y entre poblaciones fueron: el diametro del peciolo (DP), el
didmetro de la vena media (DVM), numero de venas (NV) y numero de aristas (NA).
La variacion genética de Quercus laeta se encontré un total de 52 alelos. Se registro
una mayor riqueza alélica en la Faja Volcanica Transmexicana con respecto a la Sierra
Madre Oriental (SMO), mientras que la heterocigosidad observada es mayor en la
SMO. En Quercus crassifolia se encontraron un total de 34 alelos, la riqueza alélica es
mayor en la SMO (Ra=4.10), la heterocigosidad observada fue mayor en la FVTM Ho=
0.723. Para ambas especies, en el andlisis de (AMOVA) muestra que la mayor parte de
la diferenciacion genética se encuentra dentro de las poblaciones. Se observd un
efecto de aislamiento por distancia, y no se observo un efecto de la altitud en los
parametros genéticos. Los diez caracteres morfolégicos cambiaron significativamente
en todas las poblaciones y el patrén de cambio es diferente para cada variable,
posiblemente como respuesta a factores ambientales o geogréficos. Existen diferencias
morfolégicas entre poblaciones de la SMO y la FVTM. El flujo genético se ve limitado
por la distancia geografica. El gradiente altitudinal y las variables ambientales, no
influyen sobre la variacion genética entre poblaciones.

ESTRUCTURA GENETICA Y EVOLUTIVA DE UNA ZONA HIBRIDA DEL
COMPLEJO Sceloporus grammicus (Squamata: Phrynosomatidae) EN HIDALGO.

'Sanchez-Hernandez MC., 'Chévez CE., “Ramirez-Bautista A.
'Laboratorio de Genética Evolutiva y Ambiental. Centro de Investigaciones Bioldgicas,
®Laboratorio de Ecologia de Poblaciones, Instituto de Ciencias Bésicas e Ingenieria,
Universidad Autonoma del Estado de Hidalgo, Carretera Pachuca-Tulancingo, Km. 4.5.
Mineral de la Reforma, Hidalgo, 42184, México.

Tel. (771) 7172000 Ext. 6649.

Correo electronico: mcarmen@uaeh.edu.mx y ernestochcz@hotmail.com

Introduccion: La importancia evolutiva de la hibridacion es reunir genotipos diversos y
producir diferencias genéticas (en tiempo menor que la mutacién y el reemplazo de
genes) y formacién de complejos coadaptados, como es el caso de la lagartija
Sceloporus grammicus, que forma un complejo de razas cromosomicas (citotipos).
Objetivos: Determinar la variacidn morfologica y la estructura genética de una zona
hibrida del complejo Sceloporus grammicus y determinar la existencia de hibridos entre
los citotipos involucrados. Metodologia: Se analiz6 la estructura de una zona hibrida
entre los citotipos S y FM2, en tres diferentes localidades del municipio de Emiliano
Zapata, Hidalgo; se utilizaron tres estrategias para el estudio. Primero se realizo un
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estudio citoldgico, examinando 70 cariotipos distintos de los individuos recolectados
para determinar las razas presentes (S y FM2) y posibles hibridos, después se realiz
un andlisis morfométrico; con un total de 60 individuos adultos, se evaluaron 11
caracteres morfoldgicos discriminantes entre razas cromosomicas, utilizando estas
medidas para definir un patrén corporal, verificando las diferencias y semejanzas que
existen entre poblaciones e identificando morfotipos distintivos para cada uno de los
sitios. Por ultimo se analizaron un minimo de 15 individuos (el Casco) a un maximo de
25 individuos (Santa Clara) por poblacién utilizando seis microsatélites (Gram 101,
Gram 102, Scel 571, Gram 104, Gram 106, Gram 107) como marcadores genéticos
para determinar la estructura de la zona hibrida y los niveles de flujo genético entre
individuos puros e hibridos.

Los resultados obtenidos denotan la existencia de diferencias citolégicas vy
morfolégicas definiendo un morfotipo en cada una de las tres poblaciones, también
existe una tendencia significativa a arreglos cromosdémicos paternos, respecto al flujo
genético y la homologia genética se observan valores elevados y el analisis alélico;
Conclusiones: sugiere un proceso de hibridacion e introgresion alélica entre las razas
presentes (S y FM2) indicando procesos de especiacidon incipiente por lo cual los
hibridos son muy raros, abundando predominantemente las retrocruzas.

DISTRIBUCION Y MANEJO DE Tilapia cf. zilliEN BAJA CALIFORNIA, MEXICO

Jullian-Montafiez AG', Camarena-Rosales F?, Ruiz-Campos GZ.
'Instituto de Investigaciones Oceanolégicas, UABC. “Facultad de Ciencias, UABC
al304455@yahoo.com.mx

Introduccion: Las especies introducidas constituyen uno de los grandes problemas
para la conservacion de fauna nativa. Por eso, es necesario explorar alternativas de
diagnéstico y manejo de las especies exdticas. En los oasis de Baja California Sur, fue
introducida Tilapia cf. zilli en detrimento de la especie endémica y amenazada
Fundulus lima. En el presente estudio se buscd entender cuantos stocks de Tilapia cf.
zilli se introdujeron y qué rutas siguieron las transfaunaciones. También, se analizé la
posibilidad de controlar las poblaciones de la especie exética mediante su
aprovechamiento por parte de los vecinos de los oasis.

Metodologia: En cuatro cuencas hidrologicas de Baja California Sur se utiliz6 la
técnica de RAPD’s con cuatro cebadores para entender cuantos stocks parentales se
introdujeron en los oasis y, posteriormente, en la localidad de La Purisima, se
realizaron analisis de tallas de Tilapia cf. Zilli y estudios sociales (sociodemografico,
entrevistas y encuestas) para comprender la viabilidad de aprovechamiento del exético
en la zona.

Resultados: A partir de 43 loci analizados se evidencio la presencia de, al menos, tres
stocks del exotico asi como las rutas seguidas en la introduccion (de sur a norte).
Ademas, las tallas de los especimenes de Tilapia cf. Zilli no son adecuadas para el
mercado y se presenta un rechazo generalizado a la presencia de la especie
introducida por la poblacion local.
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Conclusion: El estudio realizado sugiere que, para enfrentar el problema de las
especies introducidas, es muy conveniente el uso de modelos interdisciplinarios que
aborden la problematica en su complejidad real.

INQUCCI()N DE MUTANTES DE Anastrepha ludens (LOEW) POR EXPOSICION AL
ETIL-METANOSULFONATO (EMS).

'Rios-Pérez HA, ?Zepeda CSC, *Ramos-Morales P, 'Toledo AJ, 'Malo EA
'Departamento de Entomologia Tropical, El Colegio de La Frontera Sur; 2Laboratorio de
Sexado genético, Mosca Frut; *Laboratorio de Genética y Toxicologia Ambiental/Banco
de Moscas, Facultad de Ciencias, UNAM. zurdo x22@hotmail.com

La mosca mexicana de la fruta Anastrepha ludens es una plaga de importancia
econdémica, por lo que se requiere la implementaciéon de estrategias para evitar su
propagacion. El estudio de la genética de esta mosca es fundamental para el desarrollo
de herramientas basadas en su biologia, por ejemplo, la construccion de cepas
sexadas genéticamente mejora la eficiencia de la Técnica del Insecto Estéril (TIE), pero
para desarrollarlas se requiere de una diversidad de marcadores (mutaciones
fenotipicas y funcionales) disponibles y la obtencion del mapa genético de la especie
impulsaria la identificacién de estas. En Drosophila melanogaster se utilizan técnicas
basadas en la construccion de familias derivadas de organismos expuestos a
mutagenos. La endogamia de las familias recobradas incrementa considerablemente la
probabilidad de que se generen y aislen organismos mutantes. Ademas de la radiacion,
sustancias como el alquilante etil-metanosulfonato (EMS) son utilizadas para esto. El
objetivo de este trabajo fue inducir mutantes de A. ludens mediante la produccién de
familias a partir de machos tratados con EMS. Metodologia. Se prepararon diez
diluciones consecutivas de EMS a partir de 9 mM y se administraron a los machos
adultos por microinyeccidon abdominal, posteriormente estos fueron cruzados con
hembras virgenes no tratadas para obtener la F1 y la F2. Las moscas recobradas se
contaron, sexaron y revisaron morfolégicamente, para aislar a los posibles mutantes
inducidos. Se obtuvo el indice de Sobrevivencia (IS) y la frecuencia de alteraciones en
los organismos expuestos y se determinaron diferencias entre los lotes mediante un
ANOVA (p=0.05). Se recobraron malformaciones en sedas y segmentos similares a las
reportadas en D. melanogaster tratadas con EMS. Se aislaron tres nuevos marcadores:
uno de color de cuerpo y dos de sedas. Los cruzamientos: mutante x mutante, mutante x
silvestre y reciproca y las cruzas de prueba sugieren que uno de los genes es letal
dominante, mientras que los otros dos son recesivos. Es necesario realizar las pruebas
para evaluar los parametros de calidad de los adultos como longevidad fecundidad y
otras caracteristicas de los mutantes para evaluar su uso potencial en el control de la
mosca de la fruta A. ludens.

42



Viernes 9 de octubre
CONFERENCIA MAGISTRAL
LA GENETICA DE LOS PLASMIDOS repABC

Miguel Angel Cevallos
Centro de Ciencias Gendémicas, UNAM. Cuernavaca, Morelos, México.

Hay tres actividades que son esenciales para la célula: la duplicacion del material
genético, la segregacion de este material a las células hijas y la divisidén celular. Asi es
que no es de extranar que estas actividades estén bajo un complejo y estricto control, y
que su estudio sea un tema muy activo de investigacién, tanto en las células
procariotas como en las eucariotas. El propdsito de este seminario es describir, de
manera general, la intrincada regulacion a la que estan sujetos los plasmidos repABC.
La replicacién de los cromosomas y de los plasmidos bacterianos inicia en un lugar
especifico: el origen de replicaciéon. Los origenes de replicacion permanecen inactivos
durante la mayor parte del ciclo celular. Usualmente, las moléculas que se encargan de
activarlos se llaman moléculas iniciadoras de la replicacion, que en la gran mayoria de
los casos se trata de proteinas y que, se han bautizado como proteinas iniciadoras de
la replicacion o simplemente proteinas iniciadoras. Estas proteinas tienen un papel
esencial en la fisiologia de la célula, ya que se encargan de reconocer el origen de
replicacion, desestabilizar la doble hélice y reclutar el replisoma, que es la maquinaria
que participa directamente en la duplicacién del DNA.

La cantidad y la actividad de las proteinas de inicio de la replicacion estan finamente
reguladas ya que el material genético se debe duplicar s6lo una vez por generacion.
Una limitacién severa tendria como consecuencia que la célula seria incapaz de
replicar su material genético, y un exceso generaria mas moléculas de DNA que
conllevarian a la destruccion de la célula ya que la somete a un circulo letal: cada ronda
extra de replicacidn generaria nuevos templados que serian, a su vez, utilizados en
rondas adicionales de replicacidén y que a la larga drenarian toda la energia disponible
de la célula. Este fendbmeno de sobre-replicacion mortal se conoce como fenotipo de
escape (o runaway).

Por estas razones, la cantidad y la disponibilidad de las proteinas de inicio estan
reguladas, a muchos niveles, y de una manera exquisita. A grandes rasgos esta
regulacién se puede lograr de dos maneras: limitando la disponibilidad de las proteinas
de iniciacién activas, o bloqueando u ocultando los origenes de replicacién. Existen
muchos mecanismos que se pueden utilizar para controlar la disponibilidad de las
proteinas de inicio activas. Tomaré como ejemplo a los plasmidos repABC para
describir lo intricados que pueden resultar estos mecanismos de control

Los plasmidos repABC

Los miembros de la familia repABC son plasmidos uni-copia, de alto peso molecular
(100 Kb-1.2Mb), que son tipicos de las alfa-proteobacterias. Frecuentemente se han
reportado cepas que contienen mas de un plasmido repABC, lo que indica claramente
que los plasmidos de esta familia abarcan varios grupos de incompatibilidad (Cevallos,
et al., 2002; Cevallos. 2008; Pappas, 2008). La replicacidén y la segregacion de estos
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plasmidos depende de la presencia del operdn repABC ya que en él se encuentran
codificados todos los elementos necesarios para estas dos actividades biolégicas. El
operén repABC tipico contiene tres genes que codifican proteinas y un gene que
codifica un pequefio RNA antisentido que se encuentra en la region intergénica repB-
repC. Los dos primeros genes del operdn, repA 'y repB, codifican para proteinas que
tienen una doble funcién puesto que por un lado regulan negativamente su propia
transcripcion y por el otro constituyen, junto con la secuencia parS, la maquinaria de
segregacion del plasmido (Ramirez-Romero, et al., 2001; Soberdn et al., 2004). El
ultimo gen del operén —repC— codifica una proteina esencial en la replicacién del
plasmido, ya que , los plasmidos que portan mutaciones que cambian el marco de
lectura de repC o0 que acarrean inserciones en este gene son incapaces de replicar
(Ramirez-Romero, et al., 2000). Una peculiaridad de estos plasmidos es que su origen
de replicacion se encuentra embebido dentro de la secuencia codificante de RepC y
que su tipo de replicaciéon es 6 monodireccional. Por ultimo, el RNA antisentido (59 nt)
que se encuentra codificado entre los genes repBy repC es un regulador negativo de la
expresion de repC (Venkova-Canova, et al., 2004).

La regulacion a nivel de trascripcion de la replicacion y de la segregacion de un
plasmido repABC

El miembro de la familia repABC que estudiamos en nuestro laboratorio es el plasmido
simbiotico de la cepa de Rhizobium etli CFN42. La secuencia de este plasmido ya se
determind y por ello sabemos que tiene un tamafno de 371 kb (Gonzales et al, 2003).
Por medio de ensayos genéticos y moleculares determinamos que el operén repABC
de este plasmido se transcribe a partir de un solo promotor. Los ensayos de extension
de primero indicaron que el inicio de la transcripcion del operon se encuentra en una
“G” 45 pb arriba de la corriente del codon de inicio de repA. Siete pares de bases arriba
de ese punto, localizamos la secuencia [TTGCTC(N+)TCTAAT] que tiene parecido al
consenso de promotores sigma-70. Por medio de una mutagénesis sitio dirigida
demostramos que los elementos hexaméricos -10 y -35 se identificaron correctamente
(Ramirez-Romero, et al., 2001). Ademas pudimos demostrar a través de experimentos
de expresion heterdloga que el factor sigma involucrado en la transcripcion de este
operon es SigA, el factor sigma mayoritario de Rhizobium (Ramirez-Romero, et al.,
2006). Los experimentos con una fusion transcripcional repA::gusA nos permitieron
identificar que: el operador del operén es una secuencia repetida invertida que se
encuentra entre el promotor y el codon de inicio de repA, una posicion candniga para
operones que se regulan negativamente. Pudimos también determinar que es RepA
quién se pega al operador y que lo hace de una manera ATP/ADP dependiente; sin
embargo, la represién que ejerce RepA sobre la fusion es de alrededor del 15%. La
presencia adicional de RepB incrementa la represidn que ejerce RepA, ya que ahora se
logra un efecto represor del 60%. Esta observacién indica que RepB es un co-represor
del sistema. La observacion mas relevante es que la presencia del sitio parS ya sea en
el plasmido que contiene la fusion o en el vector que expresa las proteinas RepAB
abate completamente la expresion de la fusion repA::gusA. El sitio parS, es una
secuencia de 16-pb que hace las veces de centromero, y se encuentra 40-pb abajo de
la corriente del codén de término de repC (Soberoén et al., 2004) Hemos demostrado
que esta secuencia es el sitio de pegado de RepB y esencial junto con RepA en la
segregacion del plasmido. También hemos dejado en claro en experimentos de dos
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hibridos que tanto RepA como RepB forman al menos dimeros y que RepA y RepB
contactan entre si. Estos resultados invitan a pensar que el efecto dramatico que tiene
la presencia de la secuencia parS es que se estan formando complejos nucleoprotéicos
entre las proteinas RepA y RepB y el operador y el sitio parS que bloquean la
trascripcion. Esto nos hace proponer que el operén repABC tiene una regulacion poco
frecuente y alin menos estudiada llamada esposado (handcuffing).

El ctRNA y la regulacion postrascripcional de RepC

Los RNA antisentido que participan en la regulacién de la replicacion de muchos
plasmidos ejercen su accion modulando negativamente la expresion de las proteinas
iniciadoras. Para que los RNA antisentido corrijan eficientemente el nimero de copias
de los plasmidos después de la division celular, se requiere que se expresen
constitutivamente, que su vida media sea baja, y que la cantidad por célula de
moléculas del RNA antisentido permanezca sin cambios. De este modo, al crecer la
célula y aumentar su volumen, la concentracion de RNA antisentido disminuye
concomitantemente hasta alcanzar una concentracién critica en la que se dispara la
replicacion (Brantl, 2007).

Al igual que en muchos otros plasmidos, un RNA antisentido juega un papel importante
en la regulacion de la replicacion de los plasmidos repABC. El gene del RNA
antisentido (ctRNA) de nuestro interés se localiza en la region intergénica que se
encuentra entre los genes repB'y repC, pero codificado en la cadena complementaria a
la del operdn. El ctRNA tiene 59 nucleotidos y se transcribe por medio de un promotor
que depende de SigA, el factor sigma mayoritario de Rhizobium. Los experimentos
realizados con fusiones traduccionales de repC con un gene reportero, nos permitieron
establecer que el la presencia del ctRNA disminuye considerablemente la expresion de
la fusion y nos permite concluir que el ctRNA es un elemento negativo de la expresidon
de repC y por la tanto de la replicacién del plasmido. Ademas demostramos
contundentemente que la introduccion de una construccion que porta el gene del
ctRNA a una cepa de Rhizobium nativa, elimina el plasmido simbiético, indicando, de
este modo, que el ctRNA es un fuerte factor de incompatibilidad plasmidica (Venkova-
Canova et al. 2004).

Para establecer con precision cudl es el mecanismo molecular fino de accion del ctRNA
determinamos experimentalmente la estructura secundaria del ctRNA, de su RNA
blanco, y del complejo que se forma entre las dos moléculas. El ctRNA tiene una
estructura tallo-asa bordeado por dos regiones en cadena sencilla. La que se encuentra
en el extremo 5 tiene 13 nucledtidos y que llamaremos brazo derecho. La region en
cadena sencilla del extremo 3" o brazo izquierdo, tiene una longitud de 10 nucleétidos.
La estructura tallo asa tiene 14 pares de nucleétidos apareados, una burbuja de 2
nucledtidos y un asa de 6 nucledtidos. La seccion del RNA blanco a la que
determinamos su estructura secundaria corresponde a la region intergénica de 155 pb
que se encuentra entre los genes repB'y repC. Esta regidn consiste en un enorme tallo-
asa con muchas burbujas en su interior y dos regiones grandes apareadas. Lo que hay
que destacar es que la regién que contiene el Shine-Dalgarno de repC permanece libre
(en cadena sencilla) lo que la hace proclive a ser traducida. En contraste, el complejo
ctRNA/RNA blanco forma una perfecta doble cadena en aquella regién en que ambos
son complementarios (59 pb). Sin embargo, la regiéon de 96 nucledtidos del RNA blanco
que queda sin aparear forma dos estructuras tallo-asa separadas por una regién de 18
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nucleétidos de cadena simple. La estructura tallo-asa (elemento-S) es pequena ya que
cuenta con tan solo 6 pares nucleétidos apareados y un asa de 8 nucleotidos. La
segunda asa tiene 17 pares nuclebtidos apareados, una burbuja y una asa de 5
nucleétidos. Hay que resaltar que en esta condicién la secuencia Shine-Dalgarno de
repC se encuentra ocluida dentro del tallo de este tallo-asa y por tanto, este gen no se
puede traducir. Con estos datos podemos concluir que el RNA mensajero de la region
arriba de la corriente toma dos conformaciones: una en ausencia del ctRNA en la cual
repC puede traducirse y por tanto iniciar la replicacion del plasmido, y otra
conformacién en presencia del ctRNA en la que repC no puede traducirse y por tanto,
tampoco iniciar la replicacion de plasmido. Estos datos nos permiten establecer que el
ctRNA ejerce su efecto regulatorio a través de una tipica atenuacién transcripcional.
También calculamos que el ctRNA tiene una vida media de 5 minutos (Cervantes-
Rivera, en prensa). También contamos con experimentos in vivo que demuestran que
nuestro modelo in vitro también se cumplé en la célula viva.
La regulacion postraduccional de repC
Como mencioné mas arriba, las deleciones y las mutaciones en repC inhabilitan la
replicacion de plasmido, lo que indica que RepC es una proteina esencial para este
proceso. Sin embargo, el experimento mas ilustrativo fue el siguiente: clonamos el gene
repC, en un vector suicida en Rhizobium, bajo un promotor constitutivo y una secuencia
Shine-Dalgarno de E. coli. Introdujimos la construccién resultante (pDOP-C) en dos
cepas de Rhizobium: una que carece del plasmido simbiético y otra que si lo tiene. El la
cepa sin plasmido simbidtico obtuvimos transconjugantes a muy alta frecuencia,
mientras que no obtuvimos transconjuntes el la cepa con plasmido simbidtico. Un
analisis del perfil de plasmidos de las transconjugantes obtenidas en la cepa sin
plasmido simbi6tico demostré que la construccién introducida replica con alto nimero
de copias, de manera independiente. Los resultados nos permiten llegar a cuatro
conclusiones: primero, RepC es el elemento minimo necesario para que la replicacién
se lleve a cabo. Segundo, que el origen de replicacion del plasmido se encuentra
dentro de repC. Tercero, que la replicacion del plasmido debe estar sujeta a algun tipo
de regulacién postraduccional puesto que la construccién carece de un fenotipo
runaway. Cuarto, repC o su producto generan incompatibilidad con el plasmido
simbiotico.
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SESION DE TRABAJOS ORALES IV

EXPRESI(')N,DE AML1 EN CELULAS DE PACIENTES PEDIATRICOS CON
DIAGNOSTICO DE LEUCEMIA AGUDA LINFOBLASTICA (LAL).

Montero-Ruiz O'*, Alcantara M A?, Betancourt M°, Juarez R*, Gonzalez-Marquez H°,
Pérez-Vera P*. Posgrado en Biologia Experimental’ y Laboratorio de Biologia Celular?,
Universidad Auténoma Metropolitana-Unidad lztapalapa. Laboratorios de Biologia
Molecular® y Cultivo de Tejidos*, Instituto Nacional de Pediatria SS. E-mail:
orethmr@gmail.com

Antecedentes: La LAL es el padecimiento maligno mas frecuente en nifios. AML1 es
un gen que se altera con alta frecuencia en esta enfermedad y codifica un factor de
transcripcion regulador de genes de la hematopoyesis. Esta funcion se realiza a través
de tres isoformas: AML1a (250 aa.), AML1b (453 aa.) y AML1c (480 aa.). AML1a
carece del dominio de activacion de la transcripcion y se le atribuyen funciones de
supresor de la expresion de los genes subordinados, por competencia con las otras
isoformas por el sitio de union a DNA. Los estudios realizados en pacientes con LAL
revelan resultados controvertidos, algunos muestran alta expresion de las isoformas
AML1b y c, en contraste, otros detectan que la isoforma AML1a es la preponderante.
Objetivo: Determinar la expresion diferencial de los RNAm y proteinas de las
isoformas de AML1 en células de médula ésea de nifios con LAL. Metodologia: Se
analizo la expresién del RNAm de las isoformas AML1a, b y ¢ por RT-PCR en 30 nifios
con LAL, como control de la reaccién se utiliz6 el receptor del &cido retinoico-a.. Como
grupo comparativo se analizaron linfocitos CD19+ de sangre periférica de 10 personas
adultas sanas. Las isoformas proteicas se detectaron en 12 pacientes por el método de
Western-blot, como control se utiliz6 [-actina. Resultados: En los 30 pacientes
estudiados por RT-PCR se observaron las 3 isoformas esperadas, adicionalmente se
detectaron 2 variantes de AML1a y 3 de AML1c. Tanto el analisis de RT-PCR como el
de Western-blot mostraron combinaciones en la expresion de las diversas isoformas,
de éstas, AML1c y sus variantes se observaron en todos los pacientes y AML1b fue la
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que se detectd con menor frecuencia. Conclusiones: a) Los blastos de los pacientes
con LAL no presentan una isoforma en particular, si no una combinacion de éstas. Los
resultados obtenidos por RT-PCR se confirmaron por Western-blot. b) En contraste con
lo descrito anteriormente, la isoforma C y sus variantes son mas frecuentes y
abundantes en los pacientes. Este hallazgo no apoya el efecto antag6nico propuesto
para AML1a, sin embargo, aun se requiere conocer la influencia de las diversas
combinaciones de las isoformas sobre la expresion de sus genes subordinados.
Agradecimientos a CONACYT: Beca otorgada a M-RO (130301) y proyecto 52536,
otorgado a P-VP.

ANALISIS GENETICO DE LOS POLIMORFISMOS PRESENTES EN EL COMPLEJO
GAMMA SECRETASA Y SU ASOCIACION CON LA ENFERMEDAD DE ALZHEIMER
EN PACIENTES MEXICANOS

Victoria Campos-Pefa’, Beatriz Mena-Montes®, Rocio Gémez®, Francisco Mena-
Barranco®, Marco Antonio Meraz Rios?, 'Instituto Nacional de Neurologia y
Neurocirugia, Mexico City, Mexico; *Centro de Investigacién y de Estudios Avanzados,
Mexico City, Mexico; ®Instituto Nacional de Rehabilitacién, Mexico City, Mexico;
*Hospital Espafiol de México, Mexico City, Mexico. Contact e-mail:
mmeraz@cinvestav.mx

La enfermedad de Alzheimer (EA) es la causa mas frecuente de demencia,
clinicamente se caracteriza por la pérdida progresiva de la memoria y demas funciones
cognitivas. Histopatolégicamente, se define por la presencia de placas neuriticas (PN) y
maranas neurofibrilares (MNF). El principal constituyente de las PN, es un fragmento
de 40-42 aminoacidos conocido como péptido amiloide-p (AB), el cual es generado por
el procesamiento proteolitico de la proteina precursora del amiloidepf (PPA-B). Este
proceso requiere de la accion de B- y y-secretasas. Reportes en la literatura, sefialan
que el procesamiento de PPA-B, puede verse modificado durante el desarrollo de la
patologia y esta alteracidn, se cree que pudiera participar de manera importante en la
acumulacién de AP en los cerebros de pacientes con EA. La acumulacién de amiloide,
podria ser el evento primario que desencadena la formacién de MNF, lo que conduciria
a la muerte neuronal. Muchos de los estudios de asociacion genética sefialan que las
variaciones en los genes involucrados en el procesamiento de PPA, especificamente
en los del complejo gamma secretasa podrian ser un factor de riesgo genético para la
enfermedad de Alzheimer.

Objetivo: El propdsito de este trabajo, es analizar la presencia de polimorfismos de un
solo nucledtido (SNPs) en genes relacionados con el metabolismo de PPA-B
(complejos beta y gamma secretasa); asi como su asociacién con la variante genética
ApoE4 y secretasa

Metodos: La genotipificacion fué realizada mediante PCR en tiempo real, en muestras
de DNA obtenidas de controles sanos y pacientes clinicamente diagnosticados como
EA. El diagnostico incluye historia médica, estudios neuropsicolégicos y psiquiatricos,
pruebas generales de laboratorio y de imagen.

Resultados: Los resultados obtenidos, sugieren que la presencia de ciertos haplotipos
confieren suceptibilidad de riesgo para desarrollar la patologia. Finalmente este es el
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primer estudio genético relacionado con todas las subunidades del complejo realizado
en poblacion Mexicana.

ANALISIS,POR CITOMETRIA DE FLUJO DE LA PROLIFERACION CELULAR EN
MEDULA OSEA DE RATAS DE 21 DIAS DE EDAD

Cortés E., Gonzalez-Marquez H. y Ortiz R.

Lab. de Biologia Celular y Citometria de Flujo. Depto. de Ciencias de la Salud, DCBS,
Universidad Auténoma Metropolitana, Unidad |ztapalapa. San Rafael Atlixco 186, Col.
Vicentina, C.P. 09340. cobe@xanum.uam.mx

La desnutricion tiene un impacto negativo fuerte sobre las funciones inmunolégicas de
los niflos, haciéndolos mas vulnerables a enfermedades y se considera que es la causa
principal de inmunodeficiencia en el mundo. Los animales de laboratorio han sido utiles
en el estudio de los efectos de la desnutricién a diferentes niveles puesto que, ademas
de los factores éticos, se pueden controlar los factores no nutricionales presentes en
los humanos. La bromodesoxiuridina (BrdU), analogo de la timina, se ha utilizado para
que, al incorporarse al ADN de células proliferantes, sea posible estudiar el ciclo
celular. El uso de anticuerpos monoclonales acoplados con fluorocromos ha permitido
identificar la incorporacion de la BrdU al ADN y, en combinacidn con los intercalantes
de ADN fluorescentes permiten que se pueda usar la citometria de flujo como
herramienta en el estudio de la proliferacién y el ciclo celular.

El objetivo del presente trabajo fue analizar la proliferacion celular en médula 6sea de
ratas desnutridas (DN) durante la lactancia y en ratas bien nutridas (BN). A los 21 dia
de edad se inyectd, por via intraperitoneal BrdU en una dosis de 1 mg/g de peso
corporal. Después de 2, 4, 6 y 8 horas de incorporacién, se obtuvo la médula 6sea del
fémur. Se detectd la incorporacion de BrdU con anticuerpos monoclonales y la fase del
ciclo con yoduro de propidio. Las células fueron analizadas por citometria de flujo, en
gréficas de contorno de contenido de ADN contra incorporacion de BrdU, en donde se
identific a las células que incorporaron al analogo. Se obtuvieron la duracién de la fase
S (TS) y el tiempo de G2 (TG2).

Los resultados mostraron que la células de médula ésea de rata BN tienen un TS de
3.7 £ 0.4 horas, mientras que TG2 fue de 3.5 £ 0.7. En la médula 6sea de ratas DN de
segundo grado, se obtuvo un TS de 16.9 + 4.3 y TG2 de 4.1 = 0.8. Los resultados
muestran que la desnutricién de segundo grado afecta de manera importante la fase S.
Agradecimientos a la MVZ Rocio Gonzalez por las facilidades del Bioterio.

EVALUACION DE LOS EFECTOS TOXICOLOGICOS INDUCIDOS POR UN
COMPUESTO DE Cu (Casiopeina ligly) DURANTE LAS FASES G1-S Y G2-M
MEDIANTE EL ENSAYO DE MICRONUCLEOS IN VITRO

Cordero PNE, Uribe LP y Roldan RE
Laboratorio de Citogenética y Mutagénesis de la UNIGEN (Lab. 2, UMIEZ pa.),
Fes-Zaragoza, UNAM. México D.F. eliar@servidor.unam.mx

En todo organismo debe existir un equilibrio entre la generacion o proliferacion y la
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desaparicibn o muerte de sus células. La pérdida de este equilibrio es la causa de
enfermedades como el cancer. Es por eso que la busqueda de nuevas alternativas
terapéuticas ocupa un lugar importante en la investigacion contra esta enfermedad. En
la Facultad de Quimica (UNAM), se han disenado mas de cien compuestos de
coordinacién con centro metélico de (Cu Il) llamados Casiopeinas®, que han mostrado
tener actividad citostatica, citotéxica, genotoxica y antineoplasica tanto in vitro como in
vivo en diferentes modelos. En el presente trabajo se evalud el efecto genotdxico,
citotéxico y citostatico mediante el ensayo de micronucleos con bloqueo de la citocinesis
(MNBC) de la Casiopeina ligly [Aqua (4,7-dimetil-1,10-fenantrolina) (glicina) cobre
(II) Nitrato]. Se extraen 10 ml de sangre, se separan los linfocitos por gradiente de
densidad, se cultivan en 5ml de medio RPMI-1640 con Fitohemaglutinina, a las 20 y 44
hrs. Se aplicé la Mitomicina C (T+) (0.2 ug/ml) y la Casiopeina ligly (0.33, 0.66, 1.00)
respectivamente. A las 48 hrs, se adiciona la Citocalasina B (6 pg/ml). Y a las 72 hrs.
se cosechan las células, se fijan con metanol absoluto y metanol-acido acético
(proporciones 3:1 y 85:15 respectivamente), se elaboraran las laminillas y se tifien. Los
resultados muestran un notable incremento significativo (p<0.002) en la necrosis y la
apoptosis con un comportamiento dosis respuesta solo en la ultima. Se observé un
incremento significativo (p<0.0005) en los puentes nucleoplasmicos (PN) en la
concentracion de 1ug/ml. Los MN se incrementaron significativamente (p<0.05) solo en
la concentracion de 0.66 ug/ml en el caso de los tratamientos a las 20 hrs. Para los
tratamientos a las 44hrs. la apoptosis aumenta significativamente (p<0.002) en todas las
concentraciones y para la necrosis solo en la concentracion de 0.33ug/ml. Los PN se
incrementan significativamente (p<0.001) en la concentracion de 1 pg/ml y, en los MN
se incrementan significativamente (p<0.05) en todas las concentraciones. Por lo que
proponemos que la Casiopeina lIgly induce efectos genotoxicos méas evidentes cuando
los tratamientos son aplicados en la fase G2-M.

PAPIIT IN-221808

SESION DE TRABAJOS ORALES V

EFECTO TOXICO, GENOTOXICO Y REPROTOXICO DEL GLIFOSATO
(AQUAMASTER ©) EN D. melanogaster

Ramos-Morales P, Mufioz-Hernandez A, Rivas-Martinez H, Hernandez- Bernal BR,
Mufoz-Moya JA, Lab. de Genética y Toxicologia Ambiental, Fac. Ciencias, UNAM, Cd.
Universitaria, Coyoacan 04510, México DF, Mx. Tel 56-22-51-94,
prm@ciencias.unam.mx
Introduccion. El Glifosato®© es el ingrediente activo mas utilizado en la fabricacién de
herbicidas. La produccion de transgénicos resistentes al glifosato y su aparente
inocuidad ha potenciado su uso en el campo. Se ha incrementado la incidencia de
cancer por exposicion laboral y se ha demostrado su efecto nocivo en el desarrollo. En
México, Aquamaster © (53.5 g/L ia, Monsanto) se utiliza para el control del lirio acuéatico
y en la conservacion de jardines y parques. El glifosato absorbido por las hojas, inhibe
a la enzima EPSPS, interfiere la producciéon de aminoacidos aromaticos y produce la
muerte de las plantas. El conocimiento de la biologia y organizacién genética de la
mosca del vinagre, ha impulsado el desarrollo de biomarcadores para la evaluacién de

50



eventos genéticos terminales que afectan diferente tipo de células: indiferenciadas,
somaticas y sexuales. Objetivo. En este trabajo se obtuvo la curva concentracion-
efecto para los eventos terminales: toxicidad, genotoxicidad y reprotoxicidad en
Drosophila. Metodologia. Larvas de tipo silvestre (sil) y marcadas para evaluar
mutacion somatica y recombinaciéon mitética (stm) se expusieron al compuesto por
alimentacién. Las moscas recobradas se registraron y clasificaron por sexo. Para
evaluar la toxicidad y reprotoxicidad, machos (silv) se cruzaron con hembras no
tratadas. La genotoxicidad se evalué mediante la induccion de manchas en las alas de
las moscas. Cada célula del ala origina un pelo cuya forma puede modificarse por la
pérdida de heterocigosis. Se compar¢ la frecuencia de manchas totales, el tamafo de
mancha y el nimero de manchas por mosca de las series experimentales con las del
lote testigo. Resultados y discusion. El glifosato fue téxico a partir de 1338 mg/L y la
fertilidad fue menor en la concentracién mayor (p<0.05), aunque incrementa el nimero
de hijos a partir de 669 mg/L. A partir de 2675 mg/L, el glifosato indujo mutacion
somatica y recombinacién mitética (p<0.05). Conclusiones. La genotoxicidad inducida
por el glifosato parece estar asociada con actividad de tipo clastogénica. El incremento
en la progenie recobrada por macho sugiere interferencia del glifosato con la regulacion
de tipo hormonal.

Agradecimientos. Al Banco de Moscas, Fac. Ciencias, UNAM, por el material
biolégico.

EFECTOS CITOGENET,ICOS DE PLAGUICII?AS CARBAMICO$
EN LINFOCITOS HUMANOS Y CELULAS MERISTEMATICAS DE LA RAIZ DE Vicia
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2Valencia-Quintana R., "*Sanchez-Alarcén J., *Gémez Olivares J.L. y *Waliszewski
S.M.

'Laboratorio de Citogenética Ambiental, Centro de Investigacion en Genética y
Ambiente, ?Posgrado en Ciencias Ambientales, Secretaria de Investigacién Cientifica,
Universidad Auténoma de Tlaxcala. Av. Universidad No. 1, Tlaxcala 90,070, Tlax.,
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Metropolitana Iztapalapa de Citogenética Ambiental Centro de Ciencias de la
Atmésfera, UNAM, “Instituto de Medicina Forense, Universidad Veracruzana
prvq2004@yahoo.com.mx
En un intento por elevar la produccién de alimentos, en afnos recientes se ha
presentado un rapido incremento en la cantidad y en la variedad de plaguicidas. Los
plaguicidas carbamicos son agentes quimicos indispensables en la agricultura por la
importancia que representan para obtener mejores cultivos, en sustituciéon de los
agentes organoclorados u organofosforados, que se han demostrado altamente
persistentes y toxicos. Sin embargo, no obstante su menor persistencia y su mayor
especificidad, éstos también representan un peligro potencial no solo para los seres
humanos, sino también para otras especies y para el ambiente. El presente trabajo
tiene como propédsito comparar los efectos citogenéticos de diferentes plaguicidas
carbamicos, en un sistema vegetal y en un sistema humano. Para ello se emplearon
células meristematicas de las raices de Vicia faba y linfocitos humanos en cultivo,
determinando diferentes marcadores de dafio como son: la frecuencia de aberraciones
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cromosomicas (AC), la frecuencia inducida de intercambios de cromatidas hermanas
(ICH), asi como los efectos sobre el indice mitdtico (IM) o sobre la cinética de
proliferacién celular (CPC), respectivamente. Los resultados mostraron que todos los
insecticidas evaluados (Lannate.90, Vydate L-24, Pirimor-50 y Semevin-350), fueron
capaces de inducir AC e ICH. Se observa diferente grado de efectividad o de potencial
genotoxico; Pirimor-50 fue capaz de inducir ICH desde una concentracién de 5 ppm;
Lannate-90 y Vydate L-24 lo hicieron desde 500 ppm en Vicia faba, y Semevin-350
desde 400 ppm en linfocitos humanos. Por otra parte, también se presentaron efectos
diferenciales sobre el IM y sobre la CPC. Su potencial varia de acuerdo al sistema
empleado y a la concentracidén evaluada, manifestandose como retrasos en la CPC y
una disminucién del IM. En casos extremos fueron capaces de provocar la muerte
celular. Con base en estos resultados es posible establecer que estos insecticidas
presentaron diferentes tipos de accion y son metabolizados de manera distinta.
Mayores estudios son necesarios para contribuir a la categorizacién de este grupo de
insecticidas de acuerdo a su potencial de dafo citogenético, de tal manera que se
podra recomendar el uso de agroquimicos que representen un menor riesgo para la
poblacion en general.

DIFERENCIACION EN LA RESPUESTA AL ESTRES TERMICO EN LA POBLACION
DEL INTERMAREAL VS. SUBMAREAL DEL ERIZO MORADO (Strongylocentrotus
purpuratus)

Gonzélez-Lozano CP, Carpizo-ltuarte EJ, Olivares-Bafuelos TN
Instituto de Investigaciones Oceanolégicas- Universidad Autbnoma de Baja California
noesissophie@yahoo.fr
Introduccion. El cambio climatico afecta la fisiologia de los organismos; sin embargo,
pueden presentarse diferencias de adaptacion, incluso en diferentes poblaciones de la
misma especie. El erizo morado (Strongylocentrotus purpuratus) constituye modelo
adecuado para estudios de estrés térmico, por habitar en dos estratos (intermareal y
submareal) de condiciones contrastantes. Por esta causa, las poblaciones de regiones
con mayor variabilidad térmica, han desarrollado mecanismos moleculares de
adaptacién que les permiten resistir en estos habitats como adultos. En este trabajo,
comparamos la respuesta al estrés térmico de S. purpuratus proveniente de ambas
regiones, asi como de sus larvas, para verificar si existen diferencias en resistencia al
estrés térmico.
Metodologia. Se colectaron individuos adultos de S. purpuratus de ambas regiones.
Se tomaron individuos adultos para realizar desoves y en otros se practicaron
experimentos de termotolerancia y extraccién de acidos nucléicos. En las larvas
obtenidas de los desoves, se realizaron las mismas pruebas. La respuesta al estrés se
evaludé mediante la exposicién a un rango de temperaturas (entre 4 y 30 °C) de adultos
y larvas (por separado) y se cuantificO la supervivencia distintos tiempos.
Posteriormente, se realiz6 un cociente de RNA/DNA, para evaluar respuesta al estrés
térmico.
Resultados. Los ensayos de termotolerancia en larvas, mostraron un aumento en la
mortalidad, a los 26° C, en un tiempo de exposicion de =24h; sin embargo, a los 29°C
no resistieron mas alla de las 3h de exposicion.
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En los experimentos de termotolerancia en adultos se encontr6 que aunque los
individuos de ambos estratos no presentan cambios a los 13° la temperatura de 20°
resulto letal para los organismos del submareal en 8 horas de exposicién.

En adultos, el cociente RNA/DNA no indicé diferencias significativas de respuesta al
estrés térmico en los diferentes tratamientos, salvo para el caso de 20°C.
Conclusiones. Existen diferencias en termotolerancia entre los individuos de ambos
estratos, siendo los del intermareal mas resistentes. Asimismo, las larvas son mas
resistentes que los adultos.

SESION DE CARTELES II

PROMOCION DE ACTIVIDAD MUTAGENICA EN PLANTAS DE TRATAMIENTO DE
AGUA RESIDUAL
Nava-Vargas LA, Corona L, Torres M.
Sistema de Aguas de la Ciudad de México, Gobierno del D.F.
luisagua61@gmail.com

Introduccion. Tradicionalmente los sistemas de tratamiento de agua residual incluyen
procesos de sedimentacidn, digestion aerdbica, filtracion y desinfeccion con cloro. El
proceso final parece promover la formacién de subproductos que se han relacionado
con actividad mutagénica.

Objetivos.

e Determinar la presencia de actividad mutagénica en muestra de agua residual,

agua residual tratada y agua de reuso.

e Relacionar la presencia de actividad mutagénica con los procesos de cloracién.
Metodologia. Se ensayaron 67 muestras provenientes de influentes de plantas de
tratamiento (10), efluentes de plantas de tratamiento (33), canales de agua residual
(12) y agua de reuso (12). Tabla 1. Se colectaron muestras de 8 litros y se
concentraron mediante un proceso de adsorcidn/elucién con resinas poliméricas y
solventes organicos. Los extractos obtenidos fueron ensayados con la prueba de
Ames.

Tabla 1. Namero de muestreos por tipo de agua.

Agua sin tratar (Influentes | Reuso
Efluentes y canales) (Lagos)

Total de muestreos 33 22 12

Resultados Los resultados mostraron que las aguas sin tratamiento no poseen
actividad mutagénica, asi como las aguas de reuso y que solo los efluentes después de
cloracion fueron mutagénicos en el 21% de los casos. Las aguas sin tratar y los
efluentes después de cloracién presentaron inhibicién del crecimiento en el 27 y 12 %
de los casos respectivamente. Las aguas de reuso no fueron toxicas ni mutagénicas.
Tabla 2.

Tabla 2. Efecto producido por tipo de agua en %

TOXICOS 12% 27% 0%
NEGATIVOS 66% 72% 100%
POSITIVOS 21% 0% 0%
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Conclusiones Los resultados reafirman la idea de que los procesos de cloracion
promueven la formacion de subproductos de desinfeccion relacionados con actividad
mutagénica.

EVALUACION DEL EFECTO GENQT()XICO DE AGUAS TRATADAS EN PLANTAS
MUNICIPALES EN CIUDAD JUAREZ, CHIHUAHUA MEDIANTE ANALISIS DE
MICRONUCLEOS EN Vicia faba.

Mauricio RM y Bojérquez RG
Laboratorio de Biologia Celular y Genética. Instituto de Ciencias Biomédicas.
Universidad Auténoma de Ciudad Juarez. Anillo Envolvente del Pronaf s/n, Ciudad
Juérez, Chihuahua, México. Tel: (656) 688-1886, Fax: (656) 688-1886
e-mail: gbojorqu@uacj.mx

Las aguas residuales son el resultado de la mezcla de todo desecho liquido
proveniente de cualquier actividad humana. En el municipio de Ciudad Juarez, la
industria maquiladora representa la principal actividad econémica y aporta cantidades
importantes de agua residual al drenaje de la ciudad. Esta agua es enviada a plantas
tratadoras y vertida en canales que la conducen al Valle de Juarez donde es utilizada
en riego agricola. El Tratamiento Primario Avanzado dado al agua residual incluye la
eliminacidon de sélidos y particulas suspendidas ademas de una desinfeccién con cloro,
sin embargo estos métodos no garantizan la eliminacién de otras mezclas complejas.
El objetivo de esta investigacion fue evaluar el potencial genotdxico del agua tratada
utilizando el ensayo de micronucleos y aberraciones anafasicas e indice mitético en
Vicia faba. Semillas de V. faba fueron germinadas en vermiculita estéril dentro de una
camara ambiental y regadas con agua proveniente de dos plantas tratadoras, a
diluciones de 75, 50, 25 y 10%. Los controles positivo y negativo se realizaron con
Metil-metano-sulfonato (10mg/L) y agua destilada respectivamente. Después de 4-5
dias el meristemo apical de la raiz primaria fue retirado, tefiido con acetorceina y
preparado mediante las técnicas convencionales. Se obtuvieron 20 semillas por
tratamiento y fueron contabilizadas 1,000 células por preparacion en busca de
evidencia de dafo genotdxico. Los valores obtenidos para la Tasa Media de Division
fueron de 0.059, 0.043 y 0.054 en las muestras regadas con agua tratada y el control
negativo respectivamente, y de 0.008 para el control positivo. La frecuencia de
micronucleos fue de 1.50+0.462 y 1.89+0.432 para las semillas regadas con agua
tratada, 3.35+£0.927 para el control negativo y 5.42+0.909 para el control positivo. La
frecuencia de aberraciones anafasicas no mostré datos significativos. Los resultados
muestran que ninguno de los parametros analizados presenta diferencia significativa
entre las semillas tratadas con agua residual y el control negativo. No existe evidencia
suficiente para aceptar que las aguas residuales tratadas en dos plantas municipales
presenten un efecto genotdxico sobre las raices de V. faba. Sin embargo, el potencial
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genotoxico no debe ser subestimado y otros modelos experimentales deben ser
probados.

EVALUACION DEL EFECTO DEL pH SOBRE LA TERATOGENICIDAD DEL
CLORURO DE MERCURIO (HgCl,) EN EMBRIONES DE PEZ CEBRA A TRAVES DE
LA PRUEBA Danio rerio Terarology Assay (DarTa)”

Arcega. A. M, Pulido, F. G., Monks, S. W., Gordillo, M, A. y J.C,Gaytan.,
Laboratorio de Genética. Centro de Investigaciones Bioldgicas. UAEH.
anthuar_leo5@hotmail.com

El efecto bioldgico de contaminantes ambientales puede aumentar o disminuir al
interactuar con otras variables como son otros agentes quimicos, temperatura, pH vy
luz. Por lo que en el presente trabajo se analizd6 como influye el pH en la
teratogénicidad del HgCl, y del MnCl,, en embriones pez cebra a través de la prueba
DarTa.

La primera etapa consistié en evaluar como influye el pH sobre los indices de
fertilidad-viabilidad; en la segunda fase se evalu6é el como influye el pH en la
teratogénicidad de los compuestos, debido a que puede influir en la solubilidad y por
ende en su dispersion, vida media y biodisponibilidad.

En la evaluacién de la influencia del pH se observé que la fertilidad aumentd
considerablemente al igual que la viabilidad, sin observarse ningun tipo de
malformacion; se concluye que el pH no tiene un efecto teratogénico por si sélo en la
embriogénesis del pez. En la siguiente fase se trabaj6é con el rango de pH ideal que es
de 7.5-8.5, y se evalud el potencial teratogénico de los compuestos, no encontrando
efectos positivos, lo cual permite tener una metodologia flexible al evaluar dafo
teratogénico inducido por estos xenotdxicos presente en el agua.

EVALUACION DE LA GENOTOXICIDAD DE SUELOS AGRICOLAS
DE TEPETITLA TLAX.

2Judrez S. L, *Gaytan O. JC, ?Garcia NE, *Vazquez RGA y “Coronel OC
'Estudiante de Doctorado en Ciencias Ambientales, UAEH, “Centro de Investigacién en
Genética y Ambiente, UATx, *Centro de Investigaciones Biolégicas, UAEH, *“Centro de
Investigaciones Quimicas, UAEH.
liber 05@yahoo.com.mx

Tepetitla de Lardizabal es uno de los municipios de relevancia agricola en el
Estado de Tlaxcala, cuenta con una superficie sembrada de 1822 hectareas,
predominan los cultivos de maiz, avena, acelga, cilantro, haba verde, ebo, frijol,
cebolla, espinaca y calabaza, para los cuales se utilizan habitualmente una gran
variedad de fertilizantes y plaguicidas como medida para combatir plagas y obtener un
buen rendimiento de los cultivos. Plaguicidas como los organoclorados que han sido
ampliamente utilizados desde la antigliedad presentan alta toxicidad por sus
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caracteristicas de bioacumulacion, biomagnificacion, persistencia y semivolatilidad, lo
cual implica elevada permanencia en el ambiente, asi como su acumulacién tanto en
suelo como en los organismos expuestos, ocasionando diversos efectos toxicos entre
los que destacan el dafo al material hereditario. Con el propésito de evaluar la
genotoxicidad de diversos compuestos, se han utilizado sistemas de prueba como Vicia
faba y marcadores de dafo como los microndcleos, que han demostrado su
versatilidad en la evaluacién del efecto genotéxico provocado por contaminantes
ambientales.

El objetivo del presente trabajo es evaluar la genotoxicidad de suelos agricolas del
municipio de Tepetitla, Tlax, mediante el analisis de micronucleos en células
meristematicas de la raiz de Vicia faba.

Par ello se obtuvieron raices principales de Vicia faba de entre 3 y 4 cm fueron
expuestas durante 6 y 24 horas a suelos agricolas. Después del tiempo de tratamiento,
las raices se fijaron en etanol-acido acético (3:1), posteriormente, fueron tefiidas
mediante la “Tincion de Feulgen “y fijadas permanentemente en portaobjetos mediante
la técnica del hielo seco, el analisis de microndcleos se realizé en 1000 células en
interfase para cada tratamiento y su repeticion.

Los resultados mostraron que todos los sitios incrementaron la frecuencia de
micronucleos con los dos tiempos de tratamiento cuando se compararon con el testigo
negativo, de igual manera las muestras fueron capaces de alterar el indice mitético.

Los resultados encontrados indican la presencia de compuestos genotéxicos en los
suelos agricolas, lo cual resulta un riesgo directo o indirecto para todos los seres vivos,
por lo que seria interesante tratar de asociar la genotoxicidad de estos suelos con la
presencia especifica de algunos plaguicidas mediante una posterior cuantificacion.

CITO Y GENOTOXICIDAD DE ESPONJAS DE COLAGENA

Schiavon N.S.", Alvarado V.E.", Sodi y Arce D. F.!, Davalos de la Cruz, K.V.", Aguilar S.
M. A.", Pifia-Barba M.C.?
'Universidad Auténoma Metropolitana-Iztapalapa
2Universidad Nacional Auténoma de México
Correo electronico del responsable: eerie_dimension@hotmail.com

En el Instituto de Investigaciones en Materiales de la UNAM se desarrollaron esponjas
de colagena obtenidas a partir de un proceso de desmineralizacion de un material
creado ahi mismo llamado Nukbone®. Por su estructura porosa tienen propiedades
oseteoconductivas y se considera que podrian servir como material de implante 6seo;
ya que derivan del Nukbone® es probable que las esponjas de colagena no presenten
cito ni genotoxicidad.

Con el fin determinar la biocompatibilidad de las esponjas de colagena, se sometieron a
pruebas utilizando como biomarcadores el indice mitdtico y la frecuencia de
aberraciones cromosOmicas numéricas y estructurales en cultivo de linfocitos humanos
como modelo experimental. Los cultivos se realizaron con sangre periférica de 10
donadores adultos (5 hombres y 5 mujeres) con una edad promedio de 22 afos.
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Por cada donador se formaron dos lotes, un testigo y otro experimental, el cual se
expuso a las esponjas de colagena en forma de palillos, las cuales tuvieron una medida
promedio de 2.36 cm de largo x 0.26 cm de ancho durante 48h. Para determinar el
indice mitético se cultivaron las células habiendo afiadido previamente a la cosecha
colcemida a cada uno de los cultivos, las preparaciones se tifieron con Giemsa y se
cuantificaron las mitosis encontradas en 6000 células por lote/donador. Las
alteraciones numéricas se determinaron con base en la variacién del numero diploide
de la especie en un total de 120 mitosis/lote/donador y las estructurales en 60
mitosis/lote/donador por medio de la frecuencia de hendiduras (“gaps”) y rompimientos
(“breaks”). El analisis de resultados indica que las esponjas de colagena no presentan
efecto citotdéxico porque no alteran la proporcidén de células en division; en los datos
recabados hasta el momento no se han detectado aneuploidias ni poliploidias y
tampoco tiene efecto clastogénico. Como se habia esperado al igual que el Nukbone®,
las esponjas parecen no presentar efecto citotdxico ni genotoxico.

EFECTO CITOTOXICO DE LA ALEACION CrCoMo

Sanchez TSM', Davalos CKV', Aguilar S. M. A.", Pifia BMC?
'Universidad Auténoma Metropolitana — Unidad Iztapalapa
2Universidad Nacional Auténoma de México
phanie85@yahoo.com.mx

Muchos de los materiales que se introducen en el cuerpo para tratar, aumentar o
sustituir algun tejido, érgano o funcion del cuerpo son de origen metalico; entre los mas
utilizados se encuentra la aleacién CrCoMo de la que se ha observado que es
compatible con el medio fisiolégico, a pesar de que sus componentes por si solos
resultan ser toxicos pero cuando son mezclados, su citotoxicidad se reduce. El papel
de cada uno de estos elementos en la aleacién es muy importante confiriéndole
resistencia a la corrosion y al desgaste como consecuencia de la oxidacion producida
por el medio fisiolégico. En México recientemente, un grupo de investigadores han
desarrollado la misma aleacién de CrCoMo por un proceso distinto al comunmente
utilizado, variando la proporcién en peso de sus componentes, de acuerdo con la
norma ASTM F-79, para su posible aplicacion como biomaterial.

El objetivo de este trabajo fue determinar el efecto citotdéxico de esta nueva aleacion de
CrCoMo en cultivos de linfocitos humanos utilizando como biomarcador el indice
mitético. Para ello, se cultivaron linfocitos de 4 donadores sanos adultos con una edad
promedio de 23 afnos; de cada uno de ellos se formaron 4 lotes los cuales fueron
expuestos a diferentes concentraciones de la aleacion: 0, 5, 10, 25 mg/ml durante 48
horas. Previo a ser cosechados se afnadié colcemid a cada uno. Se elaboraron las
preparaciones se tifieron con Giemsa y se calculé la proporcion de células en mitosis
en 6000 células por lote de cada donador. Los resultados indican que el indice mit6tico
en los lotes experimentales es significativamente inferior con respecto al observado en
el lote control. Lo anterior demuestra que la presencia de esta aleacién (CrCoMo) si
tiene un efecto citotoxico para lo que sugerimos modificar el proceso de preparacion de
esta aleacién con el fin de preservar las propiedades que la hace un material
adecuado para su empleo en la clinica.
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VICIA FABA, UN SISTEMA VEGETAL PARA EVALUAR DANO AL DNA MEDIANTE
ELECTROFORESIS UNICELULAR

Flores-Marquez A.R., Cortés-Eslava J., Gomez-Arroyo S. y Villalobos-Pietrini R.
aflores@atmosfera.unam.mx

Laboratorios de Citogenética y Mutagénesis Ambientales, Centro de Ciencias de la
Atmosfera, Universidad Nacional Auténoma de México, Coyoacan 04510. México D.F.
Las plantas por su elevada sensibilidad han demostrado ser un excelente material para
monitorear contaminantes del ambiente, son sistemas econdémicos y facilmente
manejables, por lo que es necesario desarrollar nuevas técnicas para ampliar la bateria
de pruebas con vegetales. La electroforesis unicelular o ensayo cometa en
condiciones alcalinas se ha utilizado en un sinnumero de organismos, entre ellos las
plantas. El objetivo de este trabajo fue establecer la técnica de electroforesis unicelular
en Vicia faba (haba), asi como evaluar la genotoxicidad del dicromato de potasio,
utilizando como parametro de dafio el momento de la cola. La metodologia aplicada se
bas6 en diversos autores, para ello las semillas se pusieron a germinar y las raices se
expusieron por 2 h al compuesto de cromo a las concentraciones 107 M, 10"° My 10
M, después de tratadas se cortaron y sumergieron en un amortiguador frio. Para el
aislamiento de los ndcleos se probaron varios amortiguadores en el cual se rebanaron
las raices. Las preparaciones se hicieron en portaobjetos precubiertos con agarosa,
poniendo una mezcla de partes iguales de la suspensidon nuclear y de agarosa de bajo
punto de fusién (1%). Para seleccionar los tiempos adecuados de pre-electroforesis y
de electroforesis se utilizaron 10, 15 y 20 min asi como 15, 20 y 30 min,
respectivamente. Después de neutralizar y tefir las preparaciones, se observaron al
microscopio de fluorescencia y empleando el software Comet Assay IV, se
determinaron los datos de 25 nucleos en 3 preparaciones por grupo. La técnica del
ensayo cometa quedo establecida con las siguientes condiciones: el corte de las raices
y el aislamiento de los nucleos debe hacerse en PBS, los tiempos éptimos de pre-
electroforesis y electroforesis son de 20 min y es muy importante trabajar con luz
ténue a partir del aislamiento nuclear. Los promedios del momento de la cola (1.90,11.8
y 24.0) del dicromato se incrementaron al aumentar la concentracion y fueron
significativamente diferentes del testigo (0.37). Este trabajo muestra la alta sensibilidad
de Vicia faba, haciéndola muy util para evaluar dafo al DNA mediante el ensayo
cometa.

EFECTO GENOTOXICO DEL INSECTICIDA VOLATON EN Vicia faba DETECTADO
MEDIANTE EL ENSAYO COMETA.

'Gémez-Arroyo S., 'Cortés-Eslava J., °Flores-Marquez A.R. y ®Villalobos-Pietrini R.
slga@atmosfera.unam.mx
'Laboratorios de Citogenética y “Mutagenesis Ambiental, Centro de Ciencias de la
Atmésfera, Universidad Nacional Autonoma de México, Coyoacdn 04510 México, D.F.
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Entre los agentes quimicos ambientales estan los insecticidas, algunos que han sido
prohibidos en muchos paises por su comprobado dafo a la salud y a los recursos
naturales, contindan utilizdndose indiscriminadamente en México. Por lo que es
importante examinar sus efectos sobre el ambiente y la salud humana con el fin de
reunir elementos para pugnar por su regulacion. Actualmente no se dispone de muchos
ensayos para detectar la genotoxicidad de xenobioticos, asi el ensayo cometa o
electroforesis unicelular en este trabajo se aplica a tejidos vegetales para determinar el
dafo inducido al ADN con lo que se amplia significativamente la utilidad de las plantas
en estudios basicos y aplicados en mutagénesis ambiental. El objetivo de esta
investigacion fue evaluar el potencial genotéxico del insecticida volaton en la raiz de
Vicia faba mediante el ensayo cometa. Para lo cual cortes de raiz de haba previamente
sometidos a concentraciones crecientes del insecticida (500, 1000, 2000, 3000, 5000 y
10000 ppm) se “rebanaron” para liberar mecanicamente los nucleos aislandolos en
PBS pH=7.4; 50 pl de esta suspension se mezclaron con igual volumen de agarosa de
punto de fusién bajo (1%), colocdndose sobre un cubreobjetos, se le empalmé un
portaobjetos cubierto previamente con agarosa de punto de fusion normal, se dejaron
solidificar sobre una placa fria y se pusieron en solucion de lisis pH=10 al menos 1 h.
Se incubaron en amortiguador de electroforesis por 18 min para favorecer el
desenrollamiento del ADN, se corri6 la electroforesis por 20 min. Se neutralizaron con
Tris 0.4 M a pH=7.5, se fijaron con etanol 100%, se tiferon con bromuro de etidio,
observadas al microscopio de fluorescencia y registradas mediante el software Comet
Assay V. El insecticida increment6 significativamente frecuencia, longitud de cometas y
momentos de la cola (MC), se observé relacidn concentracion-respuesta y en la dosis
mayor el valor de MC se elevé mas de 17 veces respecto al testigo. El testigo positivo
(dicromato de potasio 0.5 M) produjo valores del MC mayores a 11. Se probd la
sensibilidad de este ensayo y la utilidad de un sistema vegetal para evaluar
genotoxicidad de contaminantes ambientales.

EFECTOS GENOTOXICOS DE LOS COMPUESTOS DE CROMO (lll Y VI) YDE LA
ACCION DE LA CLOROFILINA SOBRE LA FRECUENCIA DE MICRONUCLEOS EN
RATONES DE LA CEPA CD-1 TRATADOS CON CrO3

Garcia-Rodriguez M. C., Pereyra-Mejia P., Macedo-Evaristo C. y Altamirano-Lozano M.
Unidad de Investigacion en Genética y Toxicologia Ambiental (UNIGEN), FES-
Zaragoza, UNAM, D.F. maricar_67@yahoo.com

Aunque los compuestos de Cr (lll) son capaces de danar directamente al ADN, los
compuestos de Cr (VI) presentan mayor potencial genotdxico ya que estos ultimos son
capaces de atravesar la membrana celular y reducirse hasta Cr (lll) generando
especies reactivas de oxigeno (ERO’s) que a su vez inducen dafo al ADN. El estudio
de sustancias con propiedades antimutagenas y anticancerigenas ha surgido como una
opcion para contrarrestar los efectos genotdxicos de los agentes a los cuales nos
encontramos expuestas las poblaciones humanas. La clorofilina (CFL), sal de sodio y
cobre de la clorofila, ha mostrado en diversos ensayos de prueba actividad
antimutagena y anticancerigena. En este trabajo se estudiaron los efectos genotdxicos
de diferentes compuestos de Cr (VI) y Cr (lll) y la accion de la CFL sobre el dafio al
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ADN. Se evalué la frecuencia de micronucleos (MN) en sangre periférica de raton
empleando la técnica con naranja de acridina. Ratones de la cepa CD-1, fueron
tratados por via i.p. con 25 mg/kg de peso corporal de los compuestos de Cr (lll)
[CrK(SOa4)2], Cr (V1) [(CrO3), (NazCr207) y (KoCrO4)] y 20 mg/kg de CFL. Los resultados
muestran un incremento en la frecuencia de MN estadisticamente significativa solo en
los grupos tratados con Cr (VI). Estos datos corroboran la hipbtesis de que los
compuestos de Cr (VI) inducen mayor dano genotoxico in vivo que los compuestos de
Cr (lll). Cuando se combinaron los tratamientos de la CFL con CrOs, la frecuencia de
MN disminuy6 significativamente, lo cual indica proteccidén de la CFL del dafio al ADN
inducido por el CrOs. Sin embargo, al administrar una solucion de CFL+CrOs
(preparados 4 horas antes de su aplicacién) no se redujo la frecuencia de MN, lo que
sugiere que el mecanismo de proteccién de la CFL no es interactuando directamente
con el CrO;3 (formacién de complejo) como lo hace con otros mutagenos, sino que
podria estar mas relacionado con la captura de radicales libres generados por la
reduccién de Cr (VI) a Cr (lll). Proyecto financiado por PAPIIT IN209309.

FACTORES DE RIESGO ADQUIRIDOS ASOCIADOS CON TROMBOFILIA
PRIMARIA EN PACIENTES MESTIZOS MEXICANOS.

Hernandez-Zamora E', Zavala-Hernandez C?, Martinez-Murillo C3*, Arenas-Sordo ML,
Téllez Gastelum R?, Reyes-Maldonado E°.

"Laboratorio Central de Patologia Clinica, *Servicio de Genética, INR; 3Unidad de
Investigaciéon Médica en Trombosis, Hemostasia y Aterogénesis IMSS; “Clinica de
Hemostasia y Trombosis Hospital General de México; °Laboratorio de Citologia,
Departamento de Morfologia, Escuela Nacional de Ciencias Biolégicas IPN.

Introduccion. Por su origen, las trombofilias pueden ser hereditarias (primarias) o
adquiridas (secundarias). En menos de la mitad de pacientes con cuadros recurrentes
de trombofilia puede detectarse una anormalidad que involucre los mecanismos de
regulacién de la hemostasia. En general las condiciones que favorecen la trombosis
son la activacién del sistema de la coagulacion, el aumento de la actividad plaquetaria,
la disminucion de la actividad fibrinolitica, el dafio o alteracion endotelial y la deficiencia
de inhibidores naturales de la hemostasia.

En México las causas de trombosis aun no son bien conocidas, debido a que los
informes que existen no estudian todas las posibles etiologias y es muy probable que
sean diferentes en comparacién con la poblacion caucasica.

Objetivo. Estudiar algunos factores de riesgo primarios y secundarios asi como su
asociacion en pacientes mestizos mexicanos con trombofilia, y determinar su
frecuencia.

Material y métodos. A 200 pacientes con diagnostico de trombofilia primaria y 100
sujetos controles sanos se les realizd historia clinica, que incluy6: Antecedentes
patologicos, no patolégicos y heredo-familiares, padecimiento actual, exploracién fisica
completa y se investigaron los factores de riesgo. Finalmente se les realizdé un estudio
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bioquimico (PC, PS, RPCa, AT y PIg) y un estudio molecular por RFLPs (MTHFR 677,
FV Leideny PT 20210).

Resultados. De 200 pacientes con diagnostico de trombosis, 144 (72%) trombosis
venosa Yy 56(28%) trombosis arterial; 149 (74.5%) presentaron alguna alteracién de tipo
primaria y de ellos 53 tuvieron factores de riesgo secundarios adicionales a las
alteraciones encontradas; y 96 no presentaron ningun factor de riesgo secundario
adicional a la alteracidén primaria. Los 51 (25.5%) pacientes negativos restantes para
los marcadores trombofilicos, tampoco tuvieron ningun factor de riesgo secundario, lo
que sugiere que quizds haya otra causa que esté predisponiendo al paciente a
desarrollar trombosis.

Conclusion. La trombofilia es una enfermedad multifactorial que depende de la
influencia de factores adquiridos para que los genéticos se expresen. La asociacion
entre factores de riesgo adquiridos con los hereditarios son causas de trombosis:
tabaquismo y deficiencia de la PC, tabaquismo y deficiencia de AT, asi como la
obesidad y la deficiencia del Plg.

ANALISIS DE LA ACTIVIDAD DE CASPASAS EN TIMOCITOS DE RATAS
DESNUTRIDAS POR CITOMETRIA DE FLUJO.

Lépez-Torres D, Ortiz-Muniz R, Cortés-Barberena E.
Laboratorio de Biologia Celular y Citometria de Flujo. Departamento de Ciencias de la
Salud. Universidad Autonoma Metropolitana-lztapalapa. genexpltd@gmail.com

La desnutricion calérico-proteica se relaciona con una respuesta inmunoldgica
deficiente. En desnutricion grave el desarrollo del timo se ve seriamente afectado,
observandose atrofia e incremento de apoptosis en timocitos.

La apoptosis en timocitos es necesaria para la permanencia de linfocitos competentes y
la alteracion en el balance de este proceso origina desordenes en la capacidad de la
respuesta inmunolégica, tales como autoinmunidad o inmunodeficiencia.

El objetivo de este trabajo fue evaluar la actividad de caspasas en cada fase del ciclo
celular. Se estudiaron cuatro grupos de ratas: bien nutridas, desnutridas, bien nutridas
tratadas con dexametasona y desnutridas tratadas con dexametasona.

La desnutricion se indujo por competencia de alimento durante la lactancia con
camadas de 16 crias y las ratas bien nutridas en camadas de 6 crias. 20 horas antes
del dia 21 se tratd un grupo de ratas bien nutridas y desnutridas con dexametasona (25
mg/Kg de peso corporal). En el dia 21 fueron sacrificadas para extraer el timo,
obteniendo una suspensioén celular, para determinar la actividad de caspasas se utilizd
el kit para deteccién de apoptosis poli-caspasas FLICA, el cual utiliza un inhibidor de
caspasas unido a un flourocromo (FLICA), que una vez dentro de la célula se une
covalentemente a las caspasas activas. Para determinar las fases del ciclo celular por
contenido de ADN, las muestras fueron tratadas con ARNasa y yoduro de propidio. Las
muestras se analizaron por citometria de flujo.

Se observd disminucién de timocitos en cada fase del ciclo celular (G1:59.5%;
S:21.8%; G2/M:6.6%) en ratas desnutridas en comparacion con las ratas bien nutridas
(G1:64.3%; S:23.6%; G2/M:7.9%). En timocitos de ratas desnutridas se presentd
mayor actividad de caspasas durante la fase S (5.9%) con respecto a G1 (3.7%) y
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G2/M (3.1%), mientras que en ratas bien nutridas se presenté mayor actividad durante
las fases S (2.4%) y G2/M (2.2%). El analisis de la regién subG1 determind incremento
de apoptosis tardia en timocitos de ratas desnutridas y en grupos expuestos a la
dexametasona.

Agradecimientos a la MVZ Rocio Gonzélez por las facilidades del Bioterio. Trabajo con
apoyo del CONACyT: Fondo investigacion cientifica basica, clave 50804.

ANALISIS DEL DANO OXIDATIVO Y FORMACI()N DE MICRONUCLEOS EN
NINOS CON INFECCION Y DESNUTRICION MODERADA.

Cervantes RE', Rodriguez CL', Konigsberg FM?, Graniel GJ° y Ortiz MR'.

"Laboratorio de Biologia Celular y Citometria de Flujo. Dpto. Ciencias de la Salud.
Universidad Auténoma Metropolitana. 2 Laboratorio de Bioenergética y Envejecimiento
Celular. Dpto. Ciencias de la Salud. Universidad Auténoma Metropolitana. ® Hospital
Pediatrico Iztapalapa del Gobierno del D.F. Avenida San Rafael Atlixco 186, CP 09340,
México D.F arom@xanum.uam.mx

De acuerdo al déficit de peso/talla y caracteristicas clinicas, la desnutricién puede
clasificarse en leve, moderada y grave. Se ha reportado que los organismos
desnutridos presentan una respuesta antioxidante deficiente y estrés oxidativo. Esto
podria generar dafo al ADN nuclear lo cual podria relacionarse con la formacién de
micronucleos (MN).

El objetivo del presente trabajo fue evaluar la formacion de MN, dafio oxidativo y
actividad de Supero6xido dismutasa (SOD) en eritrocitos de sangre periférica de nifos
bien nutridos (BN), bien nutridos con infecciones (BNI) y con desnutricion moderada
con infecciones (DESM).

Darno oxidativo. Evaluacién con ensayo de hemdlisis. Un concentrado de eritrocitos se
incubé con solucion de AAPH, induciéndose liberacion de hemoglobina. La
concentracion de hemoglobina se midi6 espectrofotométricamente. Se calculd
porcentaje de hemdlisis.

MN. Deteccion con citometria de flujo, utilizando antiCD71-FITC para diferenciar
reticulocitos (RET) de eritrocitos (E), anti CD61-PE para plaquetas y yoduro de propidio
para detectar ADN de los MN. Se calculé el porcentaje de RET con MN (RET-MN) y E
(E-MN).

SOD. Valoracion actividad. Se empleé estuche comercial RANSOD.

Hemolisis: Los datos mostraron que DESM presenté un mayor porcentaje de hemdlisis
en la tercera hora (133%) en comparacién con BN (83%) y BNI (48%). Conformacion
Grupos: BN, 6; BNI, 5 y DESM, 3 nifios.

MN: Se observdé que DESM presenté incremento (RET-MN: 2.2%, E-MN: 0.12 %) en
comparacién con BN (RET-MN: 1.1, E-MN: 0.06%) y con BNI (RET-MN: 1.4, E-MN:
0.12%). Grupos: BN, 10; BNI, 11 y DESM, 7 nifios.

SOD: Se observd que DESM tuvo un decremento en la actividad de SOD (110
USOD/mL) en comparacién con BN (115 USOD/ mL). Con respecto a BNI (107.5
USOD/mL) se observé una actividad disminuida en comparacion con BN y DESM.
Grupos: Cada uno conformado por 3 nifios.
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Los resultados muestran que los niflos con desnutricibn moderada presentan mayor
dafno oxidativo y respuesta antioxidante deficiente. Estos pueden vincularse con el
incremento en el dafio al ADN y la mayor formacion de MN. Las alteraciones estan
directamente relacionadas con la desnutricibn moderada. Este grado de desnutricién es
mas frecuente que la grave y ha sido menos estudiada.
Trabajo con apoyo del CONACYT: Fondo investigacion cientifica bésica, clave 50804

* Beca del CONACYT para estudios de Doctorado numero 185573.

CAPACIDAD PROTECTORA DEL LICOPENO SOBRE LA GENOTOXICIDAD Y
CITOTOXICIDAD DEL BENZOPIRENO EVALUADA MEDIANTE LA TECNICA DE
MICRONUCLEOS

Garcia-Segura L, Fragoso-Antonio S, Serrano-Nufiez G, Martinez-Rodriguez L,
Morales-Gonzalez JA, Madrigal-Santillan E, Carifio-Cortes R*

Instituto de Ciencias de la Salud. Universidad Auténoma del Estado de Hidalgo.
Pachuca Hgo., Tel. 01 771 7172000, ext 5107, 5113, 5117.

*e-mail: raquelcarcortes@gmail.com

El licopeno es un caroteno que aporta la coloracién rojiza o anaranjada a diversos
vegetales. Los antecedentes encontrados hasta el momento indican que tiene
bioactividad antioxidante y anticarcinogénica, sin embargo, no hay suficientes estudios
que evaluen su efecto quimioprotector contra el dafio producido por el benzopireno en
un modelo in vivo. El objetivo del estudio tuvo como finalidad evaluar la capacidad
anticlastogénica del licopeno contra el dafio producido por el benzopireno. Inicialmente,
se extrajo el caroteno del jitomate mediante un equipo soxhlet, usando hexano como
medio de arrastre y manteniendo al extracto en nitrégeno. Se continuo con el ensayo in
vivo, con una duracion de 2 semanas (periodo de tratamiento y recuperacién),
organizandose los lotes experimentales de la siguiente manera: a) se incluy6 un testigo
negativo (licopeno por via oral en 30mg/kg), b) un lote positivo, donde se administrd
benzopireno por via oral (200 mg/kg), y tres lotes combinados del mutageno mas el
licopeno con dosis de 3, 10 y 30 mg/kg. Se realizaron frotis sanguineos que fueron
tefiidas y observados al microscopio para cuantificar los micronucleos en 1000
eritrocitos normocromicos (ENCMN) y determinar la relacion de eritrocitos
policromaticos (EPC) con respecto a los eritrocitos normocrémicos (ENC). Los
resultados indicaron que: El andlisis del espectrofotémetro de fluorescencia mostrd un
valor caracteristico al licopeno (475nm); dato corroborado por un andlisis de Infrarrojo
que indic6 grupos quimicos asociados al caroteno. El licopeno no produjo ningun efecto
toxico per se, por el contrario, el benzopireno incrementd la frecuencia de ENCMN y
disminuyd el numero de EPC desde las 96 h de tratamiento. Una vez eliminado el
mutageno se alcanzaron valores comparables al lote negativo. Con respecto al
potencial antigenotéxico, se observo que la dosis mas alta (30 mg/kg) produjo una
proteccién desde las 96 h, sin embargo, el mayor efecto (70%) fue a las 144 h de
tratamiento. En relacion a la capacidad anticitotoxica se observo un efecto semejante
en este periodo. Una vez eliminados los compuestos se alcanzaron valores similares al
grupo negativo.
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ACTIVIDAD ANTIGENOT()XICA DEL KIWI (Actinidia chinensis)
FRENTE A MUTAGENOS AMBIENTALES.

'Cortés-Eslava J., 'Ojeda Z. P.M., 'Saldivar M. G., 'Gémez-Arroyo S., ®Villalobos-
Pietrini R. montse_zaragoza@hotmail.com

1Laboratorio de Citogenética y “Mutagenesis Ambiental, Centro de Ciencias de la
Atmosfera, UNAM, México.

Gran cantidad y variedad de sustancias de uso cotidiano, producto de la actividad
humana y el uso extensivo de plaguicidas pueden contaminar con agentes genotoxicos
el aire, agua, suelo, alimentos, farmacos, cosméticos, productos de limpieza e higiene
personal, etc. El Ensayo de Ames detecta mutdgenos ambientales empleando cepas
muy sensibles de Salmonella typhimurium dependientes de histidina (His’); si se le
introducen fracciones microsobmicas animales o0 vegetales puede detectar
promutagenos. El objetivo de este trabajo fue evaluar el efecto antigenotoxico del jugo
de Kiwi frente a la 4-nitro-o-fenilendiamina (NOP) y el insecticida gusatién y sus
metabolitos vegetales en S. typhimurium. Para obtener la fraccién S10 de Vicia faba, se
germind, la raiz se macerd en amortiguador, se homogeneiz6, centrifugé y filtré, todo 4
C. El jugo del kiwi se obtuvo con un extractor casero, se centrifugé a 4000 xg por 60
min a 4 °C, se ajusto el pH a 7.4, se filtr6 y se mantuvo en hielo. La cepa TA98 de S.
typhimurium, se incubd en medio Luria a 37° C durante 16 horas. En 2 ml de agar de
superficie se afiadieron concentraciones fijas de NOP y de gusatién, 500 ul de S10, 100
ul de suspensién de bacterias, se agitd, se sembrd por triplicado en agar minimo y se
incubd 48 h a 37 °C. Se registrd la reversion inducida y su disminucién por el jugo de
kiwi. Los protocolos de aplicacion fueron: previo al tratamiento, simultdneo y post-
tratamiento. Los resultados obtenidos indican que el jugo de Kiwi por si mismo no
afect6 la reversion espontanea y la mutagenicidad inducida por los metabolitos de la
NOP se redujo hasta 47 %; la aplicacidén pre-tratamiento del kiwi fue la mas eficiente.
La fraccion S10 de Vicia faba transformd ambos agentes quimicos incrementando su
mutagenicidad y disminuyé la toxicidad del gusation. La alta toxicidad del gusatién y la
capacidad del Kiwi para desintoxicar el medio coinciden con trabajos previos realizados
con otros vegetales. El efecto antimutagénico del extracto de Kiwi (Actinidia chinensis)
frente a los metabolitos de la NOP y del gusatién se demostré ampliamente.

EFECTO HEPATOPROTECTOR Y ANTIOXIDANTE DE LOS EXTRACTOS
ACETONICO Y METANOLICO DE HETEROTECA INULOIDES EN UN MODELO IN
VIVO DE HEPATOXIOCIDAD CON TETRACLORURO DE CARBONO.

Coballase-Urrutia E,"*°, Pedraza-Chaverri J°, Cardenas N', Huerta B', Garcia M',
Morales R', Sanchez C*, Martinez R*, Camacho-Carranza R’ Espinosa-Aguirre JJ°.
'Laboratorio de Neuroquimica, INP, México D.F., Posgrado en Ciencias Biolégicas,
UNAM., SFacultad de Quimica, Departamento de Biologia, Edificio F, UNAM.,
*Departamento de Biologia Celular, Escuela Médico Militar, México D.F.,
°Departamento de Medicina Genémica y Toxicologia Ambiental, 11B, UNAM.

Se ha propuesto el uso de antioxidantes naturales en la prevencién de diversas
patologias generadas por un aumento del estrés oxidante. Heterotheca inuloides
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conocida como "arnica", utilizada en medicina tradicional para tratamientos contra
contusiones, hematomas, y procesos inflamatorios, contiene una variedad de
compuestos con gran potencial antioxidante. Obijetivo: Investigar el efecto
hepatoprotector y antioxidante de los extractos acetonico y metandlico del arnica, asi
como el de un componente presente en ambos extractos (quercetina), frente al dafio
oxidativo inducido por tetracloruro de carbono (CCls) en la rata. Metodologia: Se
utilizaron ratas Wistar macho (200 g). Se formaron 9 grupos de estudio incluyendo
animales tratados con CCls y la combinacién de CCl, con uno de los extractos o con
quercetina. Se utilizé la técnica de resonancia paramagnética (EPR) para demostrar la
capacidad atrapadora de O," (anidén superéxido) de ambos extractos. Para hacer una
estimacién general del efecto hepatoprotector, se evalu6 la actividad de las enzimas
aspartato amino transferasa (AST) y alanin amino transferasa (ALT). Posteriormente,
para investigar los mecanismos de proteccion, se determind la actividad hepatica de las
enzimas antioxidantes superoxido dismutasa (SOD), catalasa (CAT), glutation
peroxidasa (GPx), glutation reductasa (GR) y glutation-S-transferasa (GST). El
potencial de los extractos para atrapar radicales libres in vivo, fue evaluado mediante el
estudio inmunohistoquimico de la formacién de 4-hidroxinonenal (4-HNE) y 3-
nitrotirosina (3-NT), marcadores de dafio oxidativo en tejidos. Resultados: El
pretratamiento con ambos extractos, redujo el incremento en la actividad de los niveles
de AST y ALT asi como de la lipoperoxidacién tisular de los animales tratados con
CCl4. El efecto protector fue confirmado por el andlisis histologico de los tejidos (H&E,
PAS). El EPR demostr6 que ambos extractos atrapan al O, siendo mejor el extracto
metandlico. Adicionalmente, el pretratamiento con los extractos o la quercetina, impidié
la disminucién en las enzimas antioxidantes CAT, SOD, GPx, GR y GST.
Conclusiones: Ambos extractos y la quercetina poseen actividad antioxidante capaz
de contender con los radicales libres inducidos por el tratamiento con CCl,.

EFECTO ANTIGENOTOXICO DEL JUGO DE TORONJA SOBRE EL
BENZO[a]PIRENO Y SU POSIBLE RELACION CON LA INHIBICION DEL
CITOCROMO P450

Olguin-Reyes.S.R.?, Flores-Torres. M?, Alvarez-Gonzalez, I. °, Mojica, R. °, Madrigal-Bujaidar, E. °,
Espinosa-Aguirre, J.J. ?

4Departamento de Medicina Genémica y Toxicologia Ambiental, Instituto de Investigaciones Biomédicas,
Universidad Nacional Auténoma de México, México D.F.

®_aboratorio de Genética, Escuela Nacional de Ciencias Bioldgicas, I.P.N., México D.F.
*ljea@servidor.unam.mx

Se tienen documentadas las propiedades inhibitorias del jugo de toronja (JT) sobre la
actividad enzimatica del citocromo P450 3A (CYP3A) y su interaccidbn con la
farmacocinética de algunos farmacos. El JT puede alterar el metabolismo de otros
farmacos que no son sustratos del CYP3A, sugiriendo que otras isoformas de CYP
pueden ser afectadas. Algunos componentes del JT, como la bergamotina (BG), 6',7’-
dihidroxibergamotina (DHB) y naringina (NG) han mostrado una potente actividad
inhibitoria sobre ciertas isoformas de CYP.

El objetivo fue determinar el efecto inhibitorio del JT y algunos de sus componentes
(BG, DHB y NGQG) en la actividad de las subfamilias 1Ay 2B.
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Examinamos: 1) inhibicién in vitro de la actividad etoxiresorufin-O-deetilasa (EROD) del
CYP1A1 en microsomas por JT; 2) inhibicion in vitro de la actividad microsomal EROD
del CYP1A1, metoxiresorufin-O-demetilasa (MROD) del CYP1A2, pentoxiresorufin-O-
dealquilasa (PROD) del CYP2B1 y benziloxiresorufin-O-dealquilasa (BROD) del
CYP2B2 en microsomas por componentes del JT y 3) potencial antigenotéxico del JT
sobre el dafio generado por benzo[a]pireno (BaP) utilizando la prueba de micronudcleos.
Los resultados muestran que el JT inhibe de manera dependiente de la concentracién,
la actividad EROD in vitro en microsomas hepaticos de ratones tratados con BaP. A la
maxima concentracion de JT (5% v/v) se inhibe el 85% de la actividad.

La administracion de JT después de BaP disminuye 29% de microndcleos en
eritrocitos policromaticos (MNCE) a 48 h y 57% a 72h. La actividad EROD de
microsomas hepéticos de ratones tratados con JT y BaP muestra una reduccion del
20% y 40 %, respectivamente.

Respecto a los componentes del JT, CYP1A1 fue inhibido por BG (ICsp 0.19 uM) y por
DHB (ICs0 3.15 pM). CYP2B2 fue inhibido por BG (ICso 4.5 pM) y DHB (ICso 48.2 pM).
BG inhibié a CYP1A2 mas que DHB (ICso 5.1 y 54.5 pM, respectivamente) y CYP1B1
fue menos inhibido por ambos componentes (ICsp 9.5 and 55 uM, respectivamente).
NG no mostré un efecto inhibitorio sobre las isoformas de CYP evaluadas, sugiriendo
que BG puede ser el principal componente del JT con posible potencial antigenotoxico
debido a su capacidad para inhibir a CYP1A1.

EFECTO ANTIGENOTOXICO DEL JUGO DE TUNA CONTRA EL DANO
PRODUCIDO POR EL METIL METANOSULFONATO.

Garcia-Melo LF, Pena-Preciado I, Melo Adan, Morales-Gonzalez JA, Madrigal-Santillan
E, Valadez-Vega MC, Hernandez-Ceruelos A*.

Instituto de Ciencias de la Salud. Universidad Auténoma del Estado de Hidalgo.
Pachuca Hgo., Tel. 01 771 7172000, ext 5107, 5113, 5117.

*e-mail: alejandraceruelos@hotmail.com

La tuna es un alimento mexicano con un elevado valor nutricional. Recientemente, se
ha incrementado el interés por analizar su capacidad quimioprotectora debido a que su
estructura quimica presenta compuestos antioxidantes como betalainas, carotenoides y
flavonoides. El objetivo del presente estudio fue determinar el potencial antigenotoxico
del jugo de tuna variedad roja-purpura (JTRP) contra el dafo producido por el metil
metanosulfonato (MMS) evaluado con el ensayo de micronucleos (MN). Inicialmente,
se determino el efecto antioxidante de tres variedades de tuna (blanca-verde, amarilla-
anaranjada y roja-purpura) por medio de la técnica del DPPH. El resultado mostré que
el JTRP fue el de mayor capacidad para interceptar radicales libres. A partir de esto, se
consideraron las dosis empleadas en el experimento in vivo, el cual, tuvo una duracion
de 3 semanas. En las dos primeras se administro el jugo para determinar el potencial
genotdxico per se y en la ultima se evalud el efecto antigenotéxico. Durante este
periodo, se tomaron muestras sanguineas para realizar frotis que posteriormente se
tineron y se observaron al microscopio para cuantificar los MN en 1000 eritrocitos
policromaticos (EPCMN), asi como, el numero de eritrocitos policromaticos (EPC) con
respecto a los eritrocitos normocromicos (ENC). Los lotes experimentales se
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organizaron de la siguiente manera: a) se incluyd un testigo negativo, b) un lote control
de JTRP administrado por via oral con la dosis mas alta, c) un lote positivo, donde se
administré6 MMS via IP (dosis de 40 mg/kg), y tres lotes combinados de MMS mas el
jugo de tuna en dosis de 8.3, 16.5 y 25 mg/kg. Los resultados indicaron que el JTRP no
es un agente inductor de MN ni con capacidad citotoxica. Por el contrario, puede
reducir significativamente la frecuencia EPCMN desde las 48h de tratamiento. Tiene un
efecto anticlastogénico dosis-dependiente, debido a que la mayor proteccion fue con la
dosis mas alta (87%). En relacién al efecto anticitotéxico del JTRP, solamente se
observo una ligera proteccion de las células en la medula 6sea, ya que la dosis
empleada del MMS no produjo un dario celular significativo para poderlo comparar con
los demas grupos experimentales.

ESTUDIOS IN VIVOE IN VITRO DEL EFECTO GENOTOXICO DEL GLIFOSATO (N-
FOSFONOMETIL GLICINA) EN DIFERENTES ORGANISMOS

Rivera-Ledn EA', Ramirez-Benitez MC'?, Palmeros-Sanchez B'2, Fernandez MS'

'Laboratorio de Toxicologia Ambiental, Facultad de Biologia y “Facultad de Bioandlisis,
Universidad Veracruzana, Circuito Gonzalo Aguirre Beltran s/n Zona Universitaria CP.
91000, Xalapa, Ver. socouv@yahoo.com

Introduccion. El Glifosato es un herbicida organofosforado de amplio espectro, no
selectivo, utilizado mundialmente. En el Estado de Veracruz se usa para controlar el
crecimiento de malezas en diferentes cultivos (cafia de azlcar, citricos, café y otros),
asi como para controlar el crecimiento de maleza en las orillas de carreteras y caminos.
Este herbicida generalmente se utiliza en grado técnico a una concentracién de 98.4%
de ingrediente activo (IA), o en formulaciones donde se varia la concentraciéon del IA
mezclandolo con algun surfactante y material inerte.

Buena parte de los estudios realizados, tanto in vitro (con y sin activacién metabdlica)
como in vivo, en modelos procariontes y eucariontes para determinar su efecto en los
organismos se han hecho con glifosato grado técnico (>98%) y la mayoria reporta
resultados negativos. Sin embargo, aunque se han realizado menos estudios con las
formulaciones comerciales utilizadas en campo, estos reportan efectos citotdéxicos
(micronucleos) y aberraciones cromosomicas.

Objetivos. Determinar el efecto citotdxico y/o genotoxico de la formulacion comercial
de glifosato (Faena) en Allium cepa, Uca sp. y Eisenia fétida relacionandolo con el dafio
observado en trabajos previos hechos en Danio rerio y Artemia franciscana.

Métodos. Meristemos radiculares de Allium cepa se expusieron durante 4 horas a 150,
175, 275 y 400 ppm de glifosato, 24 hrs. Recuperaciéon. El dafo a nivel celular se
detectdé microscopicamente en preparaciones fijas y el DNA se purifico para el ensayo
de DNA en escalera (dafo genotéxico). Para establecer la CLsy para Uca sp y Eisenia
fétida lotes de 10 individuos se expusieron a 140 y 280 ppm. En todos los ensayo se
utilizé la formulacion comercial “Faena” (Monsanto, 145 g/L de IA glifosato).
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Resultados. En cebolla 275 y 400 ppm provocan la formacién de microndcleos, y 400
ppm disminuyen significativamente el indice mitético. El ensayo de DNA en escalera no
fue concluyente pero mostré disminucion del DNA gendmico.

La determinacion de la CLsy para cangrejos demostré que 280 ppm durante 96 horas
no provocd muerte significativa; sin embargo, provoc6 la muerte del 100% de las
lombrices desde 5 a 60 min. Estos resultados contrastan con las CLs, obtenidas para
Danio rerio (1.487 ppm) y Artemia franciscana (60.96 ppm).

Conclusiones. Los resultados obtenidos demostraron que la toxicidad del glifosato
varia de un organismo al otro, por lo que es necesario determinar la CLsy para cada
organismo.

EVALUACION DE LOS INTERCAMBIOS DE CROMATIDAS HERMANAS, iNDICE
DE REPLICACION E iNDICE MITOTICO EN LINFOCITOS HUMANOS TRATADOS IN
VITRO CON ACETATO DE TALIO
Felipe RM, Altamirano LMA y Rodriguez MJJ*

Unidad de Investigacién en Genética y Toxicologia Ambiental (UNIGEN). L5PA Unidad
Multidisciplinaria de Investigacion Experimental, FES-Zaragoza, Campus Il, UNAM A.

P. 9-020, México 15000, D. F. * juserom@correo.unam.mx

Diversas investigaciones han reportado la toxicidad que ejerce el talio (Tl) y sus
compuestos sobre los seres vivos. Como metal no es comun que cause intoxicaciones,
pero sus sales ampliamente usadas en la elaboracion de diversos productos, como el
carbonato en fungicidas, sulfato en raticidas o en formicidas y acetato de talio en la
industria cosmética, por mencionar algunos, sumado a la liberaciéon en el ambiente por
la industria cementera y eléctrica, ha causado preocupacion por los efectos adversos
en la salud humana y su repercusion en la ecologia. Algunos autores coinciden en que
la toxicidad del Tl es comparable a la de otros metales como cadmio, niquel, mercurio o
plomo. Sin embargo, los estudios relacionados con los efectos genotdxicos del Tl son
escasos y poco concluyentes, por lo que en este trabajo se evalud la toxicidad del
acetato de talio (CH3COOTI) en diferentes concentraciones (100, 50, 10, 5, 1 y 0.5
pg/ml) en cultivos de linfocitos humanos y la técnica de tincidn diferencial de crométidas
hermanas. Para lo cual se tomo una muestra de sangre periférica de un donador de 23
anos, clinicamente sano y sin historia reciente de exposicion a farmacos o radiacion.
Se hicieron dos cultivos por concentracidén de Tl y se evaluaron en total por tratamiento
16000 células para indice mitotico (IM), 200 células para indice de replicacidon (IR) y
100 células en segunda division para cuantificar los intercambios de crométidas
hermanas (ICH). Los resultados obtenidos muestran que el acetato de talio disminuye
significativamente el IM en todos los tratamientos con un efecto dependiente de la
concentracion, del mismo modo disminuye el IR en los tratamientos de 5, 10, 50 y 100
pug/ml, en tanto que los datos de ICH no mostraron cambios considerables, pero si una
tendencia a incrementar la concentraciones de 100 pyg/ml. Lo anterior sugiere que el
acetato de talio tiene una actividad citotoxica, retrasa el proceso normal de divisién
celular y no muestra un efecto genotéxico claro, sin embargo, es conveniente realizar
otras evaluaciones para confirmar estos resultados.
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EL OREGANO CIMARB()N (Poliomintha longiflora) NO ES GENQT()XICO EN EL
ENSAYO DE MUTACION SOMATICA Y RECOMBINACION MITOTICA (SMART)
EN LAS ALAS DE Drosophila melanogaster

Romero GE', Mufioz-OcoteroV?, Ordaz- Téllez MG', Rodriguez-Arnaiz R,

! Departamento de Biologia Celular; ?Departamento de Ecologia y Recursos Naturales,
Facultad de Ciencias, UNAM . *rosario.rodriguez@ciencias.unam.mx

México es un pais con una tradicion milenaria en el empleo de plantas con fines
medicinales. El Pais es megadiverso, cuenta con mas de 26,000 plantas de las cuales
alrededor de 3,400 especies se aprovechan en la herbolaria. Poliomintha longiflora,
(“orégano cimarron”) especie de la familia Laminaceae, es un arbusto perenne que
crece en Norteamérica; se distribuye en nuestro pais en el norte, centro y sureste. Se
emplea para combatir dolores estomacales, respiratorios y musculares, como
condimento de alimentos y recientemente se ha demostrado que es un potente
conservador de alimentos. En estudios previos se demostr6 que no es genotéxico en
el ensayo de Ames. El objetivo de este estudio fue el de determinar el efecto
genotoxico del agua de uso de Poliomintha longiflora en la prueba de mutacion y
recombinacién somaticas (SMART) de Drosophila melanogaster. La planta fue
recolectada en el estado de Hidalgo, a partir de hojas secas y trituradas se elaboraron
diferentes concentraciones porcentuales para determinar la tasa de sobrevivencia de
las moscas. Para la prueba de SMART, se obtuvieron larvas + fIr’/ mwh +, de 72 horas
de edad que fueron expuestas a la infusién (1, 5y 10 %) y decoccién (10%) preparadas
con hojas secas y trituradas de Poliomintha longiflora y al control negativo (agua)
administrados en el medio instantaneo (Carolina). Al emerger los adultos, se fijaron en
etanol al 70% y se realizaron las preparaciones de las alas. Las observaciones se
realizaron en un microscopio 6ptico (40x), se registraron el niumero, tipo y tamano de
las manchas recobradas. Los resultados se analizaron con el programa SMART PC-
VERSION 2.1. No se encontraron diferencias significativas en la frecuencia de
manchas obtenidas entre los tratamientos y el control, por lo cual se puede concluir que
Poliomintha longiflora no es genotdxica bajo las condiciones de este estudio.

EVALUAQI()N DEL EFECTO QENOT()XICO DE Tecoma stans EN EL ENSAYO DE
MUTACION Y RECOMBINACION SOMATICA (SMART) EN CELULAS DE LAS ALAS
DE Drosophila melanogaster.

Peraza-Vega RI*., Ordaz-Téllez MG, Rodriguez-Arnaiz R**.
Laboratorio de Genética, Facultad de Ciencias, UNAM
*ricardo_ivan@ciencias.unam.mx , **rosario.rodriguez@ciencias.unam.mx

La planta Tecoma stans conocida como “tronadora” (familia Bignonaceae), se emplea
en la medicina tradicional para el tratamiento de la diabetes mellitus tipo 2 debido a las
propiedades hipoglucemiantes de algunos flavonoides presentes en la planta. Por esta
razdén es importante evaluar la posible genotoxicidad de la mezcla compleja. En la
medicina alternativa el extracto se vende en frascos goteros (tintura) administrdndose
solamente en ayunas. La evaluacion del probable efecto genotoxico de la tintura de
Tecoma stans se realizd en el ensayo de mutacion somatica y recombinacién mitética
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(SMART) en las alas de Drosophila melanogaster. La tintura se adquirié en la tienda
del curandero responsable del jardin de plantas medicinales de San Cristobal de las
Casas, Chiapas. Larvas de 72 + 3hrs de edad provenientes de la cruza (hembras fIr’/
TM® con machos mwh/mwh) fueron expuestas a un tratamiento crénico utilizando
diferentes concentraciones de la tintura de Tecoma stans (0.3mL, 0.225mL, 0.15mL,
0.1125mL y 0.75mL), se corri6 el control negativo concurrente (H2O) y un control
positivo [mitomicina C (80ng/mL)]. Los tratamientos a las larvas se efectuaron en
frascos homeopaticos (viales) con medio instantdneo (Carolina). Una vez realizadas
las preparaciones de las alas, se observaron al microscopio 6ptico (40x) cuantificando
el numero, tipo y tamano de las manchas recobradas. Los resultados se analizaron con
el programa SMART PC-Version 2.1 con un nivel de significancia de P<0.05. No se
encontraron diferencias significativas entre la frecuencia de manchas obtenidas en las
diferentes concentraciones de Tecoma con respecto al control negativo, por lo cual se
concluye que tintura comercial de Tecoma stans no es genotdxica.

iNDICE DE SOBREVIVENCIA Y DE FERTILIDAD COMO INDICADORES DE
ACTIVIDAD GENOTOXICA EN Drosophila melanogaster

Mufioz-Herndndez A'.*, Ramos-Morales P, ' Lab. de Genética y Toxicologia Ambiental,
Fac. de Ciencias, UNAM, México, D. F. 04510, México.

Introduccion. Existe una gran variedad de biomarcadores utilizados para evaluar la
exposicidn a diversos genotéxicos, ya que el efecto de estos sobre la salud de los
organismos depende de diversos factores como el sexo, edad, condicién nutricional,
estado de salud entre otros. Dentro de las poblaciones expuestas, los organismos que
presentan un mismo genotipo (homocigotos), pueden mostrar diferentes niveles de
efecto hacia una misma concentracion, mientras que unos expresan fuertes evidencias
de dafo, otros podrian aparentemente no mostrar efecto alguno. Objetivo: En este
estudio se obtuvo la curva concentracion-sobrevivencia de moscas expuestas a
colchicina (CO), el efecto sobre su capacidad reproductiva y la induccion de
alteraciones somaticas y germinales en la siguiente generacion. Método: cepas
experimentales: y"w?y’w? (hembras); X%, yf /B°Yy" machos; cepa testigo: hembras y
machos silvestres (WT). Los marcadores utilizados en la cruza experimental distinguen
entre eventos de pérdida total (no-disyuncién), pérdida parcial (clastogénesis) de
cromosomas sexuales; ademas es posible identificar inestabilidad cromosémica
mediante la obtencion de mosaicos sexuales (ginandromorfos) en la progenie. Se
selecciond un rango de concentraciones para obtener la concentracion letal, a partir de
la cual se prepararon disoluciones sucesivas. Larvas de tercer estadio f B°y WT fueron
alimentadas durante 48 h con medio estandar suplementado con CO. Los adultos
recobrados fueron cuantificados y separados por sexo para obtener el indice de
sobrevivencia (IS). Machos adultos tratados fueron cruzados de manera individual con
hembras no tratadas y°w?. La progenie recobrada fue cuantificada por sexo y
clasificada como regular o excepcional. Se obtuvo el indice de fertilidad (IF) y las
moscas fueron analizadas morfolégicamente. Resultados: Para las moscas WT, la
LC50 se obtuvo alrededor de 0.25 mM, mientras que en las moscas f B° se obtuvo un
IS menor comparada con las moscas WT. Los machos tratados con altas
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concentraciones produjeron numerosa progenie a concentraciones alrededor de la
LC50. En la progenie, la frecuencia de individuos excepciones y mosaicos sexuales
mostraron un incremento en las concentraciones mas bajas. Finalmente, la
comparacién entre diferentes biomarcadores permite estimar la variabilidad actual en la
respuesta genotdxica.

Agradecimientos. Al Banco de Moscas, Fac. Ciencias, UNAM, por el material
biolégico.

ESTUDIO DE LA INDUCCION DE CYP2E1 EN CELULAS GRANULARES DE
CEREBELO

Valencia AC', Moran J?, Camacho-Carranza R, Espinosa-Aguirre JJ'

1. Departamento de Toxicologia Ambiental y Medicina Gendmica, Instituto de
Investigaciones Biomédicas, Tercer Circuito Exterior s/n Universidad Nacional
Autonoma de México CP 70-228 04510, DF, México

2. Departamento de Neurociencias, Instituto de Fisiologia Celular, Universidad Nacional
Autonoma de México, 04510 México, DF, México

El metabolismo in situ de endobibticos y xenobidticos en el tejido cerebral, es en gran
parte mediado por enzimas de la familia del Citocromo P450 (CYP). Durante el ciclo
catalitico de algunos CYP, en especial el Citocromo P450 2E1 (CYP2E1), se forman
intermediarios muy reactivos como son las especies reactivas de oxigeno. El dano
oxidativo en cerebro ha sido relacionado a su vez con toxicidad en sistema nervioso
periférico y enfermedades neurodegenerativas. Actualmente se cuentan con suficientes
evidencias que responsabilizan al incremento en la actividad de CYP2E1, después de
la exposicién a un inductor, con una mayor citotoxicidad de compuestos. El presente
estudio explora la posibilidad de que la induccion del CYP2E1 en cerebro, sea capaz
de promover dafio oxidativo y que éste se manifieste en modificaciones del
funcionamiento neuronal. Para ello se utilizaron cultivos primarios de células granulares
de cerebelo a los cuales se les expuso por 24 y 48 horas a tres diferentes inductores de
CYP2ET1: etanol a 17.5, 100 y 400mM; isoniazida a 0.1 y 0.2 mM y nicotina a 5y 10nM.
La exposicién desde las primeras concentraciones y a los periodos mas cortos de
tiempo, indican una inducciéon de la enzima evaluada por inmunocitoquimica, sin
embargo, los experimentos muestran una liberacion de especies reactivas de oxigeno
(ERO) discreta, valorada con la técnica de dihidroetidina. Evaluando ambos
experimentos de inmunodeteccién del CYP2E1 y generacién de ERO por exposicién a
etanol, se observa que por lo menos las células que tienen generaciéon de ERO también
tienen inducido el CYP2E1. Los tratamientos no comprometen la viabilidad celular
evaluada con MTT y con la co-tincién con calceina y yoduro de propidio. Los resultados
sugieren que no existe relacion entre la induccion del CYP2E1 lograda con el etanol, y
la citotoxicidad en células granulares de cerebelo.
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INFLUENCIA DE LA PRIVACION DE SUENO DE MOVIMIENTOS OCULARES
RAPIDOS (MOR) SOBRE EL CITOCROMO P450 Y EL ESTADO OXIDATIVO
HEPATICO EN LA RATA.

Serrano-Carbonell N', Prospero-Garcia O?, Valencia-Olvera AC', Coballase-Urrutia E®,
Camacho-Carranza R' y Espinosa-Aguirre JJ'.

'Departamento de Medicina Gendmica y toxicologia ambiental. Instituto de
Investigaciones Biomédicas, UNAM;? Departamento de Fisiologia, Facultad de
Medicina, UNAM:; ®Laboratorio de Neuroquimica, INP.

Antecedentes. El citocromo P450 (CYP) es una familia de enzimas responsable del
metabolismo de una gran cantidad de compuestos cuya induccion puede generar
estrés oxidativo. Las isoformas 1A1, 1A2 y 2E1 del CYP, se han relacionado con la
generacién de Especies Reactivas de Oxigeno (ERQO’s), que provocan estrés oxidativo.
Por otra parte, los trastornos de suefo se han asociado a alteraciones metabdlicas que
también inducen estrés oxidativo. Hipétesis. La privacion de sueiio MOR modula la
actividad hepatica de Citocromos P450 relacionados con un aumento del estrés
oxidativo. Objetivo. Determinar si la actividad hepatica de CYP 1A1, CYP 1A2 Y CYP
2E1 asi como de enzimas antioxidantes se encuentra alterada en ratas sometidas a
privacion de suefio MOR. Metodologia. Se utilizaron 24 ratas Wistar macho (250-300
g) las cuales se dividieron en 4 grupos de 6 individuos cada uno. Controles de
Privacion de Suefio MOR, Privacion de Suefio MOR, Controles de Privacion de Suefio
MOR con Rebote, Privacion de Sueino MOR con Rebote. El tiempo de privacion de
suefno fue de 72 horas mientras que el tiempo de recuperacion (rebote), fue de 4
horas. La privacion de suerfio se realizé utilizando la técnica de “Single Platform”. Las
determinaciones enzimaticas se realizaron en las fracciones S9 y microsomal de
higado. Resultados. Las actividades de CYP1A1 y 2E1 se incrementaron con
respecto a sus controles, mientras que la de CYP1A2 no present6 alteraciones
después de la privacién de suefio. Las actividades de las enzimas antioxidantes
(Catalasa, Glutation Reductasa, SOD, Glutation Peroxidasa (GPx) y Glutation-S-
tranferasa), no se vieron afectadas. El periodo de rebote tuvo efectos diferentes sobre
las actividades enzimaticas estudiadas. Podemos concluir que la privacion de suefio
induce la actividad de ciertos citocromos P450 pero no altera el estatus oxidativo
hepatico.

DESCRIPCION DEL CARIOTIPO DE Liomys irroratus 'y Liomys pictus.
'Schiavon N. S., 'Alvarado V. E., 'Urbina S. I., 'Aguilar S. M. A., ®Arellano A. E.,
’Gonzélez. C. F. y *Rogers, S.D.

'Universidad Auténoma Metropolitana-Iztapalapa., Universidad Auténoma del Estado
de Morelos., ® Department of Zoology, Brigham Young University.
pirmar@yahoo.com.mx

El género Liomys incluye cinco especies conocidas hasta ahora (Dowler y Genoways,
1978), de las cuales cuatro, L. irroratus, L. pictus, L. salvini y L. spectabilis, se
encuentran distribuidas en México.
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De Liomys irroratus se ha descrito un cariotipo de la poblaciéon de Texas con 2n= 60,
NF=62, un par metacéntrico, un submetacéntrico, 27 acrocéntricos, el X es
metaceéntrico grande y el Y un metacéntrico mediano; de Liomys pictus de ha descrito
un cariotipo para poblaciones de Sinaloa y Nayarit, el cual presenta un 2n=48, NF=66
con 5 pares metacéntricos, 5 submetacéntricos 13 acrocéntricos, el X es metacéntrico
grande y el Y es metacéntrico mediano (Genoways, 1973).

El objetivo de este trabajo es describir el cariotipo de L. irroratus de una poblacién de
Patzcuaro, Michoacan y de L. pictus de una poblacién de Concepcion, Guerrero. Se
colectaron dos individuos de cada una de las especies, se obtuvieron los cromosomas
de la médula 6sea con base en la técnica propuesta por Baker (2003); se tifieron
convencionalmente empleando colorante de Giemsa, se analizaron 25 mitosis por
individuo para obtener el nimero modal y determinar asi el nimero cromosomico de
esta especie. Posteriormente se elaboré el cariotipo siguiendo el criterio de clasificacion
cromosOmica de Patton (1967).

Para L. irroratus se encontré un cariotipo con 2n=52 el cual difiere en el numero
diploide del descrito para la poblacion de Texas y de L. pictus con 2n=48, NF=60, con 7
pares birrameos, 16 monorrdmeos, el X submetacéntrico grande y el Y
submetacéntrico mediano el cual difiere del descrito en las poblaciones de Sinaloa y
Nayarit en el numero fundamental.

En este trabajo se describe un nuevo citotipo para Liomys irroratus y otro para Liomys
pictus.

ESTUDIO CITOTAXONOMICO DE Reithrodontomys megalotis.

'Urbina S. I., 'Aguilar S. M. A., ®Arellano A. E., *Gonzélez. C. F.y °Rogers, S.D.
'Universidad Auténoma Metropolitana-Iztapalapa., Universidad Auténoma del Estado
de Morelos., ® Department of Zoology, Brigham Young University.
pirmar@yahoo.com.mx

Es Reithrodontomys megalotis un roedor que se distribuye de manera abundante
desde el suroeste de Canada hasta el este de California y el sur de México. Su
presencia es frecuente predominantemente en areas abiertas del bosque y en zonas de
cultivo. Habita en ambientes muy variados como desiertos, bosques de pino encino y
bosque mesofilo de montafia, cubriendo un rango altitudinal entre 77 y 4000 msnm.

De esta especie existen dieciséis razas geograficas de las cuales cinco se distribuyen
en las montanas de México, megalotis, saturatus, alticolus, zacatecae y amoles.

El objetivo de este trabajo fue realizar un analisis citogenético y cladistico basado en
caracteres cromosomicos de esta especie.

Los resultados muestran que en R. megalotis hay variabilidad en los niumeros diploides,
la morfologia y la presencia de cromosomas B. Esta variabilidad se ha registrado entre
las poblaciones y dentro de ellas mismas.

Del analisis cladistico se desprende que, a pesar de la variabilidad observada, todas
las poblaciones siguen perteneciendo a la misma especie, R. megalotis. Empero, es
probable que se encuentre en un proceso de diversificacidn debido principalmente a la
perturbacién del habitat producto de la fragmentacidén del bosque mesaéfilo de montania.
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CROMOSOMAS DEL RATON DE ABAZONES Liomys irroratus DE SAN
SALVADOR ATOYATEMPAN, PUEBLA

Gonzalez-Monroy RM, Serrano-Gémez FJP, Martinez-Vazquez J.
Benemérita Universidad Auténoma de Puebla, Laboratorio de Mastozoologia,
jesusmartinez90@hotmail.com

La descripcion de los cromosomas se basa en su morfologia, nimero y tamafo, que
dan lugar al cariotipo, el cual es estudiado por la citogenética que permite observar la
transmision recombinacién de genes, segregacion cromosémica y sus aberraciones.
Cada cariotipo es un rasgo caracteristico de cada especie, los estudios citogenéticos
permiten interpretar los cambios evolutivos que ha sufrido el material genético
ademas de que puede proporcionar informacion significativa sobre su taxonomia. El
objetivo de este estudio fue describir los cromosomas del raton de abazones Liomys
irroratus de San Salvador Atoyatempan, Puebla. Se utilizo la técnica convencional de
extraccion de médula ésea, obteniendo laminillas las cuales fueron tefiidas con Giemsa
para elaborar el cariotipo convencional. Los resultados indican que el ratén de campo
presento un numero cromosdémico (2n) de 60 y un numero fundamental (NF) de 62. De
los 29 pares de autosomas, dos pares fueron submetacéntricos, y 27 pares fueron
telocéntricos, ambas divisiones agrupadas por su tamafo de mayor a menor. Se
encontr6é que el cromosoma “X” fue submetacéntrico grande, el cromosoma sexual “Y”
fue telocéntrico grande.

ANALISIS CROMOSOMICO DE Peromyscus melanophrys DE SAN JOSE
GUERRERO, SAN JUAN ATENCO, PUEBLA

Martinez-Vazquez J, Martinez-Jiménez CE, Gonzalez-Monroy RM.
Benemérita Universidad Auténoma de Puebla, Laboratorio de Mastozoologia,
jesusmartinez90@hotmail.com

El cariotipo es el ordenamiento de los cromosomas de acuerdo con su tamafo y
localizacién del centrémero. Nos permite observar diferencias cromosdémicas que
generalmente se reflejan en el contenido génico de los individuos. El objetivo del
presente trabajo fue realizar el anadlisis cromosémico y el patron de Bandeo
cromosomico G de Peromyscus melanophrys de San José Guerrero perteneciente al
Municipio de San Juan Atenco, Puebla. EI método utilizado para la captura de los
ejemplares fue la colocacion de trampas tipo “Sherman”. Para obtener el cariotipo de
los roedores se utilizo la técnica convencional de extraccion de médula 6sea y para las
bandas cromosémicas G se empleo la solucion de Tripsina a 0.025%. Los resultados
mostraron que Peromyscus melanophrys presenta un numero diploide (2n) de 48 y un
namero fundamental (NF) de 52, los pares autosémicos corresponden a tres pares
subtelocéntricos y 20 pares acrocéntricos. El par sexual presenta un cromosoma X
subtelocéntrico mediano y el Y es metacéntrico de tamafo pequefio. Las bandas
cromosomicas G, en los autosomas grandes se presentan de cuatro a cinco bandas, en
los medianos tres bandas y en los autosomas pequefos se observan de una a dos
bandas de eucromatina. El cromosoma X presenta cinco bandas y el Y presenta dos.
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Comparando los resultados obtenidos en las constantes cromosomicas (2n y NF) con
los resultados de Huehuetlan en Puebla estas coinciden y la disimilitud corresponde a
un par autosémico, es decir, en el presente estudio fue subtelocéntrico y en la localidad
de Huehuetldn fue submetacéntrico, asi mismo en la morfologia de los cromosomas
sexuales.

DISENO DE UNA ESCALA HED()NICA BASADA EN LAS EXPRESIONES
FACIALES Y CORPORALES DE BEBES QUE PUDIERA ESTAR RELACIONADA
CON EL GEN RECEPTOR hTAS2R38

Herrera-Lee, RG®®, Verdalet-Guzman, I°, Nakano, N, Ozimek, L%, Galindo-Benitez, R,
Navarrete-Munguia, A®', Angulo-Guerrero, JO®, Silva-Hernandez, ER®

4Facultad de Nutricion-Xalapa, Universidad Veracruzana, Xalapa, Veracruz. México.
®Instituto Tecnoldgico de Veracruz, Veracruz, Veracruz, México. °Instituto de Ciencias
Bésicas, Universidad Veracruzana, Xalapa, Veracruz, México. “Departamento de
Agricultura, Alimentos y Ciencias de la Nutricion, Universidad de Alberta, Canada.
®Hospital Escuela de Ginecologia y Obstetricia, Universidad Veracruzana, Xalapa,
Veracruz, México. 'Hospital Civil “Dr. Luis F. Nachén’, Xalapa, Veracruz. México. E-
mail: roherrera@gmail.com

Las preferencias alimentarias tienen origenes ambientales y biolégicos. Estos Ultimos
son clasificados como “no genéticos”, “genéticos” y “de predisposicion”. La sensibilidad
al sabor amargo, en particular, se ha demostrado estar asociada al gen receptor
hTAS2R38. La variacion de esta sensibilidad puede ser evaluada mediante la
feniltiocarbamida (PTC) o el 6-n-propiltiouracilo (PROP), compuestos relacionados con
los isotiocianatos, encontrados frecuentemente en vegetales. La PTC y el PROP
permiten discriminar a los individuos de acuerdo a su sensibilidad al sabor amargo
como “no catadores” (poco o0 no sensibles), “catadores” (medianamente sensibles) y
“supercatadores” (muy sensibles). De esta manera, los supercatadores suelen evitar
los alimentos amargos, los cuales poseen compuestos que podrian disminuir la
probabilidad del desarrollo de enfermedades como el cancer. La identificacion
temprana de esta sensibilidad podria ayudar a trazar estrategias para encaminar las
preferencias alimentarias hacia una vida saludable. Sin embargo, la determinacion del
gen correspondiente es aun una metodologia costosa y, el uso de la PTC o el PROP,
no puede ser aplicado en bebés debido a la falta de comunicacién tanto oral como
escrita. Asi, el objetivo de este estudio fue el disenar una escala hedénica (agrado-
desagrado) en bebés cuando beben una férmula infantil basada en sus expresiones
faciales y corporales que pudiera estar relacionada con la presencia o ausencia del gen
receptor hnTAS2R38. Para el desarrollo del estudio, se reclutaron a 30 bebés de entre 4
y 6 meses de edad. A cada bebé se le proporcionaron aleatoriamente dos tipos de
formulas infantiles. Cada toma fue videofilmada y analizada por 43 observadores
pidiéndoles que evaluaran el tiempo que el bebé mantiene el biberdn en la boca, las
veces que lo rechaza y las conductas que presenta el bebé durante la toma. Los datos
de los videos fueron procesados mediante un Analisis Discriminante (AD). El modelo
desarrollado sugiere la existencia de una escala no balanceada de tres niveles: a)
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expresiones fuertemente negativas, b) débilmente positivas y c) fuertemente positivas.
Aunque es probable que los niveles de la escala correspondan a la sensibilidad al
sabor amargo y, por consiguiente al gen receptor hTAS2R38, mas investigaciones
deberian desarrollarse en este sentido.

EVALUACION DE RUPTURAS DE DOBLE BANDA EN EL ADN CAUSADAS POR

RADIACION GAMMA EN MUTANTES DE Escherichia coli CON DIFERENTES
CAPACIDADES DE REPARACION.

Martinez Martinez E. de J. Serment Guerrero J. y Brefia Valle M.

Departamento de Biologia, Instituto Nacional de Investigaciones Nucleares. Carretera
Federal México-TolucaS/N, Ocoyoacac, Estado de México. jorge.serment@inin.gob.mx

La radiacion ionizante puede dafnar al material genético, causando rupturas en una o en
ambas cadenas, o bien lesiones diversas en las bases. Las rupturas de doble banda
(RDB) tienen gran importancia biolégica ya que de no eliminarse producen la muerte
celular. En Escherichia coli este tipo de lesiones se reparan en su mayoria por
recombinacién homodloga. En el presente trabajo se evalla la participacion de algunos
genes de recombinacién en la reparacién de RDB en mutantes defectuosos en uno o
varios de estos genes tratados a diferentes dosis de radiacion gamma. Se expusieron
mutantes de E. coli defectuosos en genes de recombinacion a diversas dosis de
radiacion gamma y se incubaron por diferentes periodos en condiciones ideales. Para
evaluar las RDB se utiliz6 la técnica de electroforesis de campos pulsados. Los
resultados muestran la cinética de recuperacion para cada cepa (que se expresa en
una disminucién del porcentaje de fragmentacidn), lo que refleja la importancia de cada
gen en el proceso de reparacion de RDB. Después de 60 minutos de incubacion, el
mutante recB muestra s6lo un 17% de ADN sin fragmentaciéon mientras que en los
defectuosos en recO, recd o xonA hay alrededor del 90% de ADN sin fragmentacion.
Cabe resaltar que en los mutantes dobles recJ/recO y recJd/xonA luego del periodo de
incubacion sélo se tiene alrededor del 50% de ADN sin fragmentacién, lo que en el
caso del primero significa un proceso de reparacién mas lento, mientras que en el del
segundo es falta de reparacion, como lo confirman sus respectivas curvas de
supervivencia.

CARACTERIZACION MOLECULAR DE LA REGION ITS DEL BASIDIOMICETO
Amanita muscaria HOOK. 1797 ASOCIADA EN Abies religiosa KUNTH SCHLTDL.
ET CHAM. EN EL COFRE DE PEROTE, VERACRUZ.

Lépez-Ramirez F, Ramos-Fernandes A, Flores-Estévez N, Noa-Carrazana J.C.
[noa@uv.mx

Instituto de Biotecnologia y Ecologia Aplicada, Universidad Veracruzana, Av. de las
Culturas Veracruzanas No. 101, Campus para la Cultura, las Artes y el Deporte, Col.
Emiliano Zapata, C.P. 91090, Xalapa, Veracruz, México.

El basidiomiceto Amanita muscaria Hook 1797 conocido principalmente por su
llamativa apariencia y por sus propiedades psicoactivas, es un hongo que posee amplia
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distribucién geografica, principalmente en regiones templadas y boreales. Forma
asociaciones ectomicorricicas, con varias especies de arboles, entre ellos Abies
religiosa Kunth Schltdl. Et Cham 1830, presente en México y que se encuentra
confinado a sitios de alta montafa. A nivel taxonémico se reportan 4 subespecies y 30
variedades de A. muscaria. Revisiones literarias sugieren que esta especie exhibe
sustancial variacion morfoldgica incluso en el contenido de toxinas; estudios
filogeograficos indican la divisibn de A. muscaria en tres clados, Euroasiatico,
Euroasiatico-subalpino y América del norte. Dado que en afos anteriores en la Regién
del Cofre de Perote, Veracruz se ha importado inoculo de hongos ectomicorricicos para
produccidén de A. religiosa surge la incégnita de la procedencia de esta especie, es
decir, si es una especie nativa o introducida naturalizada, si exhibe diversidad
biogeogréafica en México. El objetivo de este proyecto fue caracterizar a nivel molecular
la regién del ADN nuclear conocida como espacio transcrito interno (ITS por sus siglas
en inglés). Se colectaron carpéforos de A. muscaria con el fin de generar secuencias
de ADN de la regién ITS, y caracterizar molecularmente a A. muscaria a lo largo del
gradiente altitudinal en que ocurre Abies religiosa en el Cofre de Perote. Las
secuencias obtenidas fueron sometidas a analisis de restriccién e identidad molecular
para obtener relaciones filogenéticas y de diversidad con otras secuencias de México y
el mundo reportadas en la base de datos GenBank. El producto amplificado de 673 pb
de la regién ITS coincide con alrededor de 100 secuencias reportadas para A. muscaria
en diferentes regiones del mundo con homologias de 96-99% de identidad. Nuestros
resultados nos sugieren que A. muscaria en Meéxico es diverso y podrian haber al
menos 3 clados, 3 en Tlaxcala y uno de ellos asociado a Abies religiosa en el Cofre de
Perote, Veracruz. Los andlisis de restriccidn enzimatica demuestran que la region del
ADNr, ITS, posee variabilidad sufiente para establecer relaciones filogenéticas. Se
discuten implicaciones y perpectivas de estos resultados.

EFECTOS DEL ANTIOXIDANTE ALFA TOCOFEROL DURANTE LA NEURULACION EN
EMBRIONES DE POLLO

Gonzélez LB, Escobar JE, Rodriguez-Torres A, Berumen LC, Garcia-Alcocer G.
Laboratorio de Biologia Celular y Genética, Facultad de Quimica, Universidad
Auténoma de Querétaro. Responsable: leqguga@email.com

Introduccion: El desarrollo adecuado del sistema nervioso requiere de nutrientes que
permitan a las células llevar acabo procesos rapidos de division celular, las fallas en
dicho desarrollo pueden causar anormalidades en el recién nacido. Los defectos del
tubo neural son un grupo de anomalias congénitas que han sido consideradas, después
de las malformaciones cardiacas, como el segundo orden de frecuencia de aparicién en
recién nacidos. La vitamina E es un nutriente consumido durante el embarazo, su forma
soluble es a-tocoferol y se le atribuyen propiedades antioxidantes, sin embargo se ha
sugerido que pueden existir reacciones adversas que no han sido estudiadas a fondo.
Metodologia: En este trabajo se estudio el efecto embriotoxico del a-tocoferol en
embriones de pollo, para lo cual se utilizaron huevos fértiles libres de patégenos, que
fueron incubados e inoculados con 400, 4,000 y 40,000 Ul respectivamente del quimico
en el estadio 4 y posteriormente se observaron en el estadio 13 de acuerdo a
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Hamburguer y Hamilton; en cada experimento se evaluaron y compararon los efectos en
los embriones tratados con a-tocoferol y los que no habian recibido tratamiento.
Resultados: Las observaciones de las anomalias indicaron diferencia significativa de los
grupos tratados comparados con el control. Las anormalidades encontradas en orden
de frecuencia fueron aplasias y deficiencia en la formacién de vesiculas cerebrales;
también se presentaron resorciones. Conclusiones: Estos hallazgos nos dan
informacién sobre el efecto de la a-tocoferol durante el desarrollo del sistema nervioso,
sin embargo es necesario continuar los estudios sobre los efectos embriotéxicos del alfa
tocoferol en otros modelos experimentales durante la gestacion.

POTENCIAL ANTIMUTAGENICO DEL JUGO DE TUNA SOBRE LOS
METABOLITOS DE UN INSECTICIDA Y UNA AMINA AROMATICA.

'Cortés-Eslava J., *Alvarez D., 'Gémez-Arroyo S., ?Villalobos-Pietrini R.
jcortes@atmosfera.unam.mx

'Laboratorio de Citogenética y *Mutagenesis Ambiental, Centro de Ciencias de la
Atmoésfera, UNAM, México. *Escuela Nacional Preparatoria, Plantel 6 Antonio Caso,
UNAM.

Introduccion La aplicacion de plaguicidas para obtener altos rendimientos en la
produccién de alimentos y fibras facil, economica y eficientemente trae como
consecuencia efectos nocivos para el ambiente y la salud si se hace desmedidamente.
Si los sistemas vivos transforman estos agroquimicos, pueden dar lugar a mutdgenos o
carcindégenos. El Ensayo de Ames detecta agentes quimicos que provocan mutaciones,
emplea cepas de Salmonella typhimurium dependientes de histidina (His). Si se
introducen fracciones microsémicas vegetales, este ensayo puede detectar
promutagenos, que son inactivos biolégicamente, hasta que se metabolizan.

Objetivo Evaluar el potencial antimutagénico del jugo de tuna frente a los metabolitos
del insecticida azinfos metilico y de la 4-nitro-o-fenilendiamina (NOP) en S.
typhimurium.

Métodologia Para obtener la fraccion S10 de Vicia faba, se germin6, macerd,
homogeneizo, centrifugd vy filtrd la raiz en amortiguador. El jugo de las tunas se obtuvo
con un extractor casero, se centrifugé y filtré manteniéndolo a 4 °C. La cepa TA100 de
S. typhimurium, se sembré en medio Luria, se agité constante, en oscuridad y a 37° C
durante 16 horas. Se centrifugd a 4000 xg durante 5 min a 4° C y se mantuvo en hielo.
En 2 ml de agar de superficie se afadieron concentraciones fijas de NOP y de azinfos
metilico, 500 ul de S10, 100 ul de suspension de bacterias, se agitd, se sembrd por
triplicado en agar minimo y se incubd 48 h a 37 °C. Se registro la reversion inducida y
su disminucion por el jugo de tuna.

Resultados y Conclusiones El jugo de tuna redujo significativamente Ila
mutagenicidad inducida por los metabolitos de la NOP (82 %) y del azinfos metilico (46
%). La capacidad metabdlica de Vicia faba se evidencié por el incremento de la
mutagenicidad de ambos agentes quimicos. La clorofilina, usada como testigo de
redujo la mutagenicidad en un 87.5%. La alta toxicidad del azinfos metilico y la
capacidad de la tuna para desintoxicar el medio coinciden con trabajos previos
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realizados con otros vegetales. El efecto antimutagénico del extracto de tuna (Opuntia
sp.) frente a los metabolitos de la NOP y del azinfos metilico se demostré6 ampliamente.

Sabado 10 de Octubre
SESION DE TRABAJOS ORALES VI

ESTUDIO DE LA MUERTE CELULAR Y DANO GENOTOXICO INDUCIDOS IN
VITRO POR UN NUEVO COMPUESTO DE COBRE (Casiopeina Igly)

Uribe LP, Cordero PNE y Roldan RE
Laboratorio de Citogenética y Mutagénesis de la UNIGEN (Lab. 2, UMIEZ pa.),
FES-Zaragoza, UNAM. México D.F. eliar@servidor.unam.mx

Actualmente en México se sintetizan compuestos con centro metalico de cobre (Cu?*),
llamados Casiopeinas agrupados en diferentes familias de las cuales la Casiopeina Igly
[(4,7-difenil-1,10-fenantrilina)(glicina)Cu(ll)nitrato] ha mostrado tener actividades
citostatica y citotéxica, por lo que pueden representar una alternativa quimioterapéutica
para los enfermos de cancer. Antes de pasar a la fase clinica se hacen pruebas del
dafo secundario que puede ocasionar, de tal forma que los estudios Toxicolégicos son
importantes en este sentido, dentro de estos el estudio de la proliferacion celular debe
incluir el pardmetro de muerte celular, que tradicionalmente se divide en dos: necrosis 0
muerte accidental o espontanea, donde se libera el contenido celular contaminando a
células vecinas provocando inflamacion; la segunda, apoptosis 6 muerte celular
programada donde se fragmenta la cromatina nuclear formandose los cuerpos
apoptéticos (formados por 180 a 200 pares de bases).

En el presente proyecto se evalué el indice apoptético y necrético, para comprobar la
citotoxicidad y citostaticidad del compuesto. Se extraen 10 ml de sangre por puncion
venosa de individuos clinicamente sanos no fumadores, se separan por gradiente de
densidad y se cultivan, a las 44hrs se aplica la Casiopeina Igly [0.615, 1.23, 2.46
Hg/ml]; a las 48 hrs la Citocalasina B [6 pug/ml]. A las 72 hrs., se cosechan las células,
se elaboran las laminillas y se tifien con May-Grinwald:Giemsa. Las evaluaciones se
realizan tomando en cuenta el porcentaje de células apoptoéticas, necréticas, y células
polinucleadas. Los resultados muestran que la Casiopeina Igly induce la muerte por
apoptosis mas que por la via necrdtica, en todas las concentraciones; se puede decir
que el compuesto es citotdxico y citostatico al realizar la prueba del Indice de
Citotoxicidad de Division Nuclear (ICDN), comparandolo con el testigo negativo.
Respecto a la genotoxicidad se valuaron los parametros de micronucleos (MN) y
puentes nucleoplasmicos (PN). Ambos parametros aumentaron con respecto al
testigo negativo y estas diferencias son estadisticamente significativos en todas las
concentraciones, con lo concluimos que la Casiopeina Igly también induce
genotoxicidad. Apoyado por PAPIIT IN-221808
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ESTRUCTURA GENETICA DE POBLACIONES DE Leptonycteris yerbabuenae
(MAMMALIA: CHIROPTERA) EN POBLACIONES DEL CENTRO DE MEXICO.

Ramos-Frias J.! Sanchez-Hernandez M. C.", Rojas-Martinez A.? y Alvarez-Delgadillo
Al
'Laboratorio de Genética Evolutiva y Ambiental, ?Laboratorio de Ecologia de
Poblaciones, '“Centro de Investigaciones Biolégicas, Universidad Auténoma del
Estado de Hidalgo. Carretera Pachuca-Tulancingo Km 4.5, Mineral de la Reforma,
Hidalgo, C.P. 42184. E-mail: tia_chepis@hotmail.com, mcarmen@uaeh.edu.mx

Leptonycteris yerbabuenae es un murciélago nectarivoro y palinéfago de amplia
distribuciéon en México, relevante en ambientes aridos, donde actua como polinizador y
dispersor de semillas de una gran variedad de plantas. Esta considerado como especie
migratoria, sin embargo, algunos estudios argumentan la permanencia de los recursos
floristicos en el tropico, o que probablemente originaria movimientos semi-locales de
individuos residentes, promovidos por variaciones ecologicas. En este trabajo se
analiza la diversidad y estructura genética de L. yerbabuenae en poblaciones del centro
del pais para establecer sus relaciones evolutivas, utilizando marcadores genéticos
(cuatro secuencias de microsatélites). Se recolectaron 111 muestras de tejido cutaneo,
procedentes de tres refugios del centro de México (dos de los cuales son permanentes,
pero con fluctuaciones poblacionales importantes en el afo y el tercero es una colona
estacional) y se extrajo el DNA para amplificar los microsatélites seleccionados y
visualizarlos en geles de secuenciacidn tefiidos con nitrato de plata. Se utilizé software
especializado para determinar los parametros de polimorfismo, heterocigosidad,
riqgueza alélica, frecuencia y estructura genética, asi como las relaciones de paternidad
entre machos y hembras de cada poblacién. Los resultados indican que la variacion
genética es importante de las poblaciones, con niveles importantes de polimorfismo
(se contabilizaron 121 alelos en total) con alelos raros, pero con baja diferenciacion
entre poblaciones (AMOVA, Fst=0.11317, P>0.005), probablemente derivada de la gran
vagilidad de los organismos y del un flujo genético direccional (promovido por los
machos). En general se detecté un “superhabit de homocigotos” probablemente como
resultado de tales estrategias de apareamiento seleccionado.

EL ABP COMO APOYO Y MEJORA DE LAS HABILIDADES DEL PENSAMIENTO
UTILIZANDO EL MODELO BIOLOGICO Drosophila melanogaster EN LA FES -
CUAUTITLAN DE LA UNAM

Hernandez-Hernandez, J.R'., Andrade-Vallejo, A'. Coria-Juarez, J'., Revueltas-
Miranda M.E?., Diaz Barriga-Arceo, S2. mvzjesusinv@yahoo.com.mx

'Colegio de Estudios de Posgrado de la Ciudad de México, ? Facultad de Estudios
Superiores Cuautitlan UNAM.

Es innegable que en la actualidad los docentes necesitan conocer y aplicar estrategias
didactico - pedagdgicas pertinentes al contexto donde se desenvuelven los alumnos, el
propésito es que éstos desarrollen habilidades, actitudes y destrezas, que les permita
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apropiarse de saberes Utiles para la vida profesional y prepararlos para la llamada
sociedad del conocimiento. Ante esta situacion se conformé un grupo de 92 alumnos
de la carrera de Quimico Farmacéutico Bidlogo en la FES - Cuautitlan de la UNAM con
el objetivo de valorar la pertinencia del método conocido como Aprendizaje Basado en
Problemas (ABP) y evidenciar si los alumnos mejoran sus habilidades del pensamiento
a partir del planteamiento de situaciones problematicas relacionados con temas
concernientes al ambito de la bioquimica, la genética y la toxicologia. Para estas
actividades se utiliz6 como mecanismo de intervencion el modelo biolégico Drosophila
melanogaster. Se infiere que si el método permite abordar y dar respuesta a problemas
cientificos desde un punto de vista holista, entonces los alumnos estaran desarrollando
habilidades del pensamiento. Amparado en este orden de ideas, se aplicd un test para
diagnosticar las habilidades mentales primarias de los alumnos que participaron en
esta investigacion y se encontr6 que el 87% de la poblacion tuvo cuando menos el
minimo de estas habilidades para realizar estudios en el nivel superior. Sin embargo,
los resultados de la primera situacidén problematica fincada en la bioética, demostré que
estas habilidades no las han integrado de manera conjunta para resolver problemas de
naturaleza contextual. Dada esta circunstancia, se necesitd ejercitar habilidades
bésicas como son la observacion, identificacion, clasificacion y comparacion, previo al
desarrollo de las siguientes experiencias de ABP. Los resultados recuperados del
discurso escrito por los alumnos como respuesta a las situaciones problematicas
planteadas, evidenciaron la creacién de puentes cognitivos como es el saber saber,
saber hacer, saber ser y saber convivir en sociedad que llevaron a los alumnos a la
obtencidén de conocimientos y mejorar sus habilidades del pensamiento.

SESION DE TRABAJOS ORALES Vi

ASOCIACION DE LA RPCA CON LA PRESENCIA DE LAS MUTACIONES LEIDEN Y
CAMBRIDGE DEL FACTOR V DE LA COAGULACION EN PACIENTES MEXICANOS
CON TROMBOFILIA PRIMARIA.

Hernandez-Zamora E', Zavala-Hernandez C?, Martinez-Murillo C**, Téllez Gastelum
R', Arenas-Sordo ML? Gonzalez-Orozco AE®, Reyes-Maldonado E°.

'Servicio de Genética, “Laboratorio Central de Patologia Clinica, INR; ®Unidad de
Investigaciéon Médica en Trombosis, Hemostasia y Aterogénesis IMSS; “Clinica de
Hemostasia y Trombosis Hospital General de México; °Laboratorio de Citologia,
Departamento de Morfologia, Escuela Nacional de Ciencias Biolégicas IPN.

Introduccion. El factor V (FV) tiene la capacidad dual de participar como cofactor
procoagulante (activo) o anticoagulante (no activado unido a la PCa). El gen para el FV
(80 Kb y 25 exones) se localiza en 19g21-g25. En 1993 Dahlback describo que en
algunos pacientes la PCa era incapaz de prolongar in vitro el tiempo de tromboplastina
parcial activado (TTPa), como habria de esperarse, sin embargo el plasma de estos
pacientes era “resistente” a la accién de la PCa. Bertina en 1994 describi6 la mutacion
G1691A (FV Leiden) y en 1998 Williamson describe otra mutacion, la G1019C (FV
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Cambridge); ambas mutaciones inducen lo que se ha denominado resistencia a la
proteina C activada (RPCA). Se puede detectar la presencia o ausencia de estas
mutaciones mediante enzimas de restriccién, sondas alelo especificas, PCR en tiempo
real o secuenciacién directa del fragmento de PCR amplificado.

Se sabe que estas alteraciones, las mutaciones Leiden y Cambridge del FV, y la RPCA
son alteraciones que causan trombosis venosa y arterial.

Objetivo. Determinar si la RPCA esta asociada con la presencia de la mutacién Leiden
y Cambridge del Factor V de la coagulacidén, asi como determinar si la frecuencia de
estas mutaciones y la RPCA en la poblacion mestiza mexicana son diferentes a lo
informado en la poblacidén caucasica.

Material y métodos. Se incluyeron 150 pacientes mexicanos con trombofilia primaria y
100 sujetos sanos. Se determiné la RPCA empleando método comercial y los
genotipos: FV Leiden y FV Cambridge mediante PCR-RFLPs.

Resultados. La RPCA fue positiva en cuatro pacientes y en un individuo control; sin
embargo, no se encontrd la presencia de las mutaciones Leiden ni Cambridge del
factor V de la coagulacién en la poblacién estudiada y por consiguiente la RPCA no
correlacioné con la presencia de estas mutaciones.

Conclusion. Estos resultados indican que existen otras causas primarias o
secundarias, diferentes a las estudiadas, que condicionan la presencia de RPCA
positiva. Ademas, la frecuencia obtenida para la RPCA, en nuestra poblacion
trombofilica mestiza Mexicana es menor comparada con la obtenida en poblacion
caucdsica, muy probablemente por tratarse de poblaciones genéticamente diferentes.

CARACTERIZACIQN FUNCIONAL DE GENES REQUERIDOS PARA LA
RESISTENCIA A NIQUEL EN Rhizobium etli CFN42

Cubillas C.A. y Garcia-de los Santos A.
Centro de Ciencias Gendmicas, UNAM, Apdo. postal 565-A, Cuernavaca, Mor., México.
alex@ccg.unam.mx

Metales pesados como Fierro, Cobre y Zinc son cofactores en metaloproteinas. En
exceso, metales como el Cadmio, el Niquel y el Cobalto promueven mutaciones en el
DNA, por ejemplo, inhibiendo al sistema de reparacion de mismatches. La defensa
celular al estrés que generan depende esencialmente de proteinas de expulsion de
cationes (facilitadoras de expulsion de cationes [CDF], ATPasas Tipo P y de
Resistencia-Nodulacion y Divisidon [RND]) las cuales transportan el excedente fuera del
citoplasma rescatando a la célula de sus efectos téxicos.

En las secuencias genémicas de rhizobia han sido anotados diversos genes que
codifican para proteinas putativas de expulsion de cationes, pero sélo cuatro de ellos
han sido analizados: actP en R. leguminosarum para resistencia a Cu, smc04128 en
Sinorhizobium meliloli para resistencia a Cd y Zn, cnrA y nreB en Bradyrhizobium
japonicum para resistencia a Niy Co.

R. etli CFN42 tiene seis plasmidos (p42a-p42f) que desemperian funciones tanto en
vida libre como en simbiosis. Estudiando el papel de estos pladsmidos en la resistencia
a metales identificamos que una mutante derivada de la CFN42 (CFNX185), carente de
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210kb del plasmido p42e (505kb) fue sensible a 100('/M de Niquel y a 150(1M de
Cobalto. La secuencia de nucleétidos de los 210kb ausentes predice la existencia de
un gene codificante para una proteina de expulsion de Co/Zn/Cd, perteneciente a la
familia CDF: RHE_PE00218. Para confirmar las funciones predichas de este gene
analizamos el fenotipo de una cepa mutante en tal gene. Inesperadamente, la mutante
fue tan resistente a Co y Zn como la cepa silvestre. Ademas, un fragmento de DNA de
25kb conteniendo el gene RHE_PE00218 completo fue incapaz de restaurar la
resistencia a Co en la mutante CFNX185. Sorprendentemente, la cepa mutante en el
gene RHE_PE00218 fue muy sensible a Ni; esto fue totalmente inesperado ya que
usualmente las proteinas CDF transportan Co, Zn, Cd, Fe y Mn pero no Ni. La
introduccion del plasmido pCAC, el cual contiene al gene RHE_PE00218 completo, en
la cepa CFNX185, restaurd su resistencia a Ni. Estos resultados demuestran que el
gene RHE_PE00218 codifica para una proteina requerida en la resistencia a Ni.

IDENTIFICACION MOLECULAR DE HIBRIDOS INTERESPECIFICOS DE
PLATANUS L. MEDIANTE EL ANALISIS COMPARATIVO DEL ESPACIADOR
INTERNO TRANSCRITO ITS 1.

Lozada-Garcia J.A.!, Fernandez M.S., Vazquez-Torres M.S.%, De Castro O.%, De Luca
p.3

'Facultad de Biologia y 2Centro de Investigaciones Tropicales, Universidad
Veracruzana, Circuito Gonzalo Aguirre Beltrdn s/n, Zona Universitaria. C.P. 91000,
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Las especies reconocidas del género Platanus L. han sido ejemplo de especies
alopatricas, practicamente sin barreras de hibridacion; con escasas zonas de contacto
en su distribucién geografica debido a lo restringido de su habitat. La hibridacion
interespecifica entre estos majestuosos arboles se ha reconocido en condiciones
artificiales y de cultivo entre P. orientalis y P. occidentalis, y en el centro de México se
ha reportado una zona natural de hibridacion entre P. rzedowskii y P. mexicana. El
objetivo del presente estudio fue identificar hibridos interespecificos de Platanus L.
mediante el andlisis comparativo de secuencias del primer espaciador interno transcrito
(ITS1) del ADNr. Para ello se analizaron las secuencias de P. x hibrida, P. x hispanica,
P. x acerifolia, P. occidentalis, P. orientalis, P. rzedowskii x P. mexicana, P. rzedowskii
y P. mexicana, para lo cual se identificaron posiciones que mostraron heterocigocidad
en la secuencia y ademas las especies parentales mostraron diferencia
correspondiente a la heterocigocidad en la misma posicion. A excepcion de P.
mexicana con 292 pb, todas las secuencias tuvieron una longitud de 291 pb. El
alineamiento de secuencias de P. orientalis y P. occidentalis, presenté diferencia en 11
posiciones a saber 54, 91, 98, 100, 105, 118, 119, 158, 172, 224 y 277 que
corresponden a las sustituciones de bases T-C, T-C, T-A, T-C, T-C, C-T, A-G, T-C, A-
C, A-G y G-A respectivamente, en las mismas posiciones P. x hibrida presenté Y, Y, W,
Y,Y,Y,R, Y, M,RyR, P. x hispanica, Y, Y, W, Y, Y,Y,R, Y, M, Ay Ry P. x acerifolia
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Y, T, WY, Y,Y,R, T, M, Ay G. Respecto al alineamiento entre P. rzedowskiiy P.
mexicana presentd diferencia en 2 sustituciones de bases en las posiciones 105y 119
que corresponden a C-T y G-A respectivamente, en las mismas posiciones P.
rzedowskii x P. mexicana presentd Y y R. Como se ha demostrado, el analisis de
secuencias ITS 1 puede ser una herramienta Gtil para determinar el estatus hibrido y la
correcta identificacion de lineas parentales en las especies estudiadas.
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