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Ing. Maria Inés Barbosa Villa
Dr. Salvador Guzméan Gonzalez
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Lunes 30 septiembre
Tecoman, Colima

08:30 09:00 Registro de participantes

09:00 09:30 Palabras de Bienvenida

Dr. Salvador Guzméan Gonzalez

Universidad de Colima

09:30 10:00 Teoria

Cultivos de importancia
econémica en el estado de
Colimay sus fitopatdgenos

Dr. Mario Orozco Santos

INIFAP

10:00 11:30 Practica

Recoleccion de muestras de
material vegetativo

Ing. Maria Inés Barbosa Villa

Ing. Pedro Valadez Ramirez

INIFAP-Universidad de Colima

Congreso Nacional de Genética 2013
Manzanillo, Colima 2-4 de octubre

Martes 1 octubre
Tecoman, Colima

Teoria 09:00

Reaccion en cadena de la
polimerasa (PCR) y
electroforesis

M. en C. Manuel de JesUs
Bermadez Guzman

INIFAP

Practica* 10:00

PCRy electroforesis

Ing. Maria Inés Barbosa Villa
INIFAP

Teoria 11:00

PCR en tiempo real

Dr. Marco Tulio Buenrostro
Nava

Universidad de Colima

Préactica 12:00

PCR en tiempo real: deteccion
de HLB y Sigatoka negra
Ing. Pedro Valadez Ramirez

Lic. Biol. Rafael Rios Velazco

10:00

14:30

12:00

14:30

28
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12:00

15:30

17:00
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Deteccion de fitopatogenos mediante RT-PCR y PCR tiempo real

12:00

15:30

17:00

18:30

=

Lunes 30 septiembre
Tecoman, Colima

Teoria

Principios de extraccion de
acidos nucleicos
M. en C. Manuel de Jesus
Bermidez Guzman

INIFAP

Practica
Extraccion de acidos nucleicos:
CTABy TRIZOL
Ing. Maria Inés Barbosa Villa

INIFAP

Comida

Préactica

Obtencién de cDNA-reaccion de
retrotranscripcion (RT):
deteccién de PRSV

Ing. Maria Inés Barbosa Villa
INIFAP

\

YC_‘-CK")Q'{Z

Congreso Nacional de Genética 2013
Manzanillo, Colima 2-4 de octubre

Martes 1 octubre
Tecoman, Colima

Comida 14:30
Analisis de resultados 16:00

Dr. Salvador Guzméan Gonzalez
Clausura 16:30

Dr. Salvador Guzméan Gonzalez
Universidad de Colima

* Se aprovecharén los tiempos
muertos de la PCR y
electroforesis para continuar con
PCR en tiempo real

Se harén los ajustes necesarios
durante el desarrollo del curso
segun los imprevistos

16:00

16:30

16:45
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Simposio Pre-congreso

Geneética en Bovinos Carne

Dr. Guillermo Martinez Velazquez
Dr. Moisés Montafio BermUdez
Dr. Angel Rios Utrera
Dr. Vicente E. Vega Murillo

Meéxico

1 de octubre

INIFAP
CENID-Fisiologia
CIRGOC

Tecoman, Colima
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09:00

09:45

10:00

10:45

11:30

11:45

12:30

13:15
13:45
14:00

09:45

10:00

10:45

11:30

11:45

12:30

13:15

13:45
14:00
15:00
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Simposio de Genética en Bovinos Carne

Martes 1 octubre
Tecoman, Colima

Registro de participantes

Palabras de Bienvenida

La genética y su contribucion al negocio
ganadero

Importancia de los cruzamientos en la
produccion de becerros para engorda

Receso

Uso de las evaluaciones genéticas en
ranchos comerciales y de pie de cria

La seleccion gendmica de bovinos

Mesa de Preguntas

Organizadores

Dr. Salvador Fernandez Rivera

Coordinador de Investigacion
Innovacion y Vinculacion

INIFAP

Dr. Guillermo Martinez
Velazquez

Investigador CE

Santiago Ixcuintla
INIFAP-CIRPAC

Dr. Moisés Montafio BermuUdez

Investigador CENID-Fisiologia
INIFAP

Dr. Angel Rios Utrera

Investigador CE

La Posta
INIFAP-CIRGOC
Dr. Vicente E. Vega Murillo
Investigador CE
La Posta
INIFAP-CIRGOC
Todos los ponentes

Clausura Organizadores
Convivio Asistentes
S Congreso Nacional de Genética 2013

Manzanillo, Colima 2-4 de octubre
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Congreso

Manzanillo, Colima

México

2-4 de octubre

Hotel Tesoro Manzanillo

\i%\_» - Congreso Nacional de Genética 2013
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08:00

09:00

10:00

10:30

11:30
11:50
12:10

12:30

12:50
13:10
13:30

09:00

10:00

10:30

11:30

11:50
12:10
12:30

12:50

13:10
13:30
13:50

Miércoles 2

Registro
Inauguracion

Receso

Conferencia Magistral

TEST DE MICRONUCLEOS COMO BIOMARCADOR DE
SALUD Y SU IMPLICACION EN EL CANCER

Dr. José Miguel Garcia Sagredo
Espafa
Moderador Dr. Mario Altamirano Lozano

Trabajos libres, Sesion 1 Trabajos libres, Sesion 2

Salén Gran Diamante Perla Il
CNG2013 086 CNG2013 032
CNG2013 002 CNG2013 080
CNG2013 093 CNG2013 016

Receso
Trabajos libres, Sesion 3 Trabajos libres, Sesion 4

Salén Gran Diamante Perla Il
CNG2013 079 CNG2013 062
CNG2013 074 CNG2013 063
CNG2013 064 CNG2013 029

ﬁ_\? ;riﬁ Congreso Nacional de Genética 2013 ( —J
\:cx:c.x.: Manzanillo, Colima 2-4 de octubre ‘ “
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Miércoles 2
13:50  16:00 Comida
16:00 18:00 CARTELES. SALON GRAN DIAMANTE
Sesion |
18:00 18:30 Receso
18:30  20:00 Programa cultural
ﬁ‘;\::xf” Congreso Nacional de Genética 2013

\:‘.CK‘}Q‘(_: Manzanillo, Colima 2-4 de octubre
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Jueves 3
08:00 09:00 Registro
09:00 10:00 Conferencia Magistral

USO Y APLICACION DE LA SECUENCIACION MASIVA
PARA EL ESTUDIO DE LA DIVERSIDAD MICROBIANA
ASOCIADA A RIZOSFERA DE MAIZ MEXICANO

Dr. Ramén I. Arteaga Garibay
México
Moderador:  Dr. Marciano Manuel Robles Gonzélez

Trabajos libres, Sesion 5 Trabajos libres, Sesion 6
Gran Diamante Perla 111
10:00 10:20 CNG2013 085 CNG2013 051
10:20 10:40 CNG2013 094 CNG2013 048
10:40 11:00 CNG2013 056 CNG2013 040
11:00 11:20 CNG2013 053 CNG2013 025
11:20 11:40 Receso

K\l‘“‘s}iﬁ Congreso Nacional de Genética 2013 ( —J
\:cx:c.x.: Manzanillo, Colima 2-4 de octubre ‘ “
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Jueves 3
Trabajos libres, Sesion 7 Trabajos libres, Sesion 8
Gran Diamante Perla 111
11:40 12:00 CNG2013 088 CNG2013 036
12:00 12:20 CNG2013 057 CNG2013 011
12:20 12:40 CNG2013 030 CNG2013 042
12:40 13:00 CNG2013 010 CNG2013 065
13:00 14:00 HOMENAJE AL
DR. RAFAEL VILLALOBOS PIETRINI
CONMEMORACION 30 ANOS
DE REACTIVACION SMG
Moderadoras Dra. Sandra Gomez Arroyo
Dra. Judith Guzméan Rincon
14:00 16:00 Comida
16:00 18:00 CARTELES. SALON GRAN DIAMANTE
Sesion 2
18:00 19:00 Toma de foto
20:00 00:00 Cena Baile
k\’{:\:?‘“‘“ Congreso Nacional de Genética 2013

\:carcx; Manzanillo, Colima 2-4 de octubre
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Viernes 4
08:00 09:00 Registro
09:00 10:45 Reunidén Plenaria

Sociedad Mexicana de Genética
Presentacién solicitudes nuevos socios
Eleccion nueva Mesa Directiva

Informe de actividades

10:45 11:00 Receso
Trabajos libres, sesion 9 Trabajos libres, sesién 10
Gran Diamante Perla 111
11:00 11:20 CNG2013 097 CNG2013 066
11:20 11:40 CNG2013 001 CNG2013 045
11:40 12:00 CNG2013 039 CNG2013 098
12:00 12:20 CNG2013 087 CNG2013 076
12:20 12:40 CNG2013 096 CNG2013 089
12:40 13:00 Receso CNG2013 082
k\’\;'\;\:jx-‘-“ Congreso Nacional de Genética 2013

\:carcx; Manzanillo, Colima 2-4 de octubre
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Viernes 4

13:00 14:00 Conferencia Magistral

IDENTIFICACION FILOGENETICA DE NUEVAS
BACTERIAS FITOPATOGENAS EN MAIZ

Dra. Hilda Victoria Silva Rojas
México
Moderador Dr. Mario Orozco Santos

14:00 Clausura

A Congreso Nacional de Genética 2013
\:carcx; Manzanillo, Colima 2-4 de octubre
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CNG2013 093
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Miércoles 2

Trabajos libres, Sesion 1 Salén Gran Diamante

Autores

Marquez C.

Hernandez-Guzman J, Arias-
Rodriguez L y Indy JR

Brena-Becerril A, Vizcaino
Rodriguez LA, Vinuesa FPy
Valderrama Blanco MB

Titulo

EL USO DEL CONCEPTO DE ESTASIS EN
CITOGENETICA COMPARADA

ESTUDIO CITOGENETICO EN TORTUGAS
DULCEACUICOLAS DE TABASCO

PARALOGIA EN OXIDASAS
DEPENDIENTES DE COBRE EN
BACTERIAS

Trabajos libres, Sesion 2 Salén Perla 111

Autores

Hernandez-Zamora E, Zavala-
Hernandez C, Ledn-Hernandez
SR, Rosales-Cruz E y Reyes-

Maldonado E

Galindo Reyes JG

Titulo

MARCADORES BIOLOGICOS Y FACTORES
DE RIESGO DE TROMBOFILIA, EN
PACIENTES ADULTOS MAYORES Y
DONADORES SANOS MAYORES >50
ANOS
DARNOS GENETICOS Y ENDOCRINOS EN
OSTIONES (Crassostrea corteziensis)
CAUSADOS POR HIDROCARBUROS
AROMATICOS POLICICLICOS Y SUS
RIESGOS A LA SALUD
EVALUACION DE LA

Rosas-Cipriano A, Flores-Maya CITOGENOTOXICIDAD DE UNA CERVEZA
S, Barrera-Escorcia H, GOmez-
Arroyo S y Ruiz Cabrera A

ELABORADA INDUSTRIALMENTE Y OTRA
ARTESANAL USANDO LA PRUEBA DE
MICRONUCLEOS EN Vicia faba

Congreso Nacional de Genética 2013
Manzanillo, Colima 2-4 de octubre

A 10 afios de la culminacién del Proyecto Genoma Humano

Horario

11:30 - 11:50

11:50 - 12:10

12:10 - 12:30

Horario

11:30 - 11:50

11:50 -12:10

12:10 - 12:30
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Miércoles 2

Trabajos libres, Sesion 3 Salén Gran Diamante

Clave Autores Titulo Horario Pagina

ANALISIS DE ASOCIACION DEL

Rosales Reynoso MA, Juéarez POLIMORFISMO +148 C>T DEL GEN
CNG2013 079 Vazquez Cl, Flores MartinezSy  AXIN2'Y +294 T>C DEL GEN PPARD  12:50 -13:10 95
Sanchez Corona J EN PACIENTES MEXICANOS CON CANCER
COLORRECTAL
Brito Suastegui A, Rodriguez PARTICIPACION DE LOS LPS DE
Sanchez C, Santamaria R, Rhizobium etli CFN42 EN EL PROCESO ) L
CNGZpL3g74 Bustos Arcos P y Gonzélez DE INFECCION DE LOS BACTERIOFAGOS L300 - 13500 96
Zufiiga VM 1,10y 11
ALGUNOS COMPONENTES DE VALOR
Salceda VM y Arceo- ADAPTATIVO EN POBLACIONES
CNG2013 064 Maldonado C NATURALES DE Drosophila 13:30-13:50 97
pseudoobscura ORIGINARIAS DE
MEXICO

Trabajos libres, Sesion 4 Salén Perla 111

Clave Autores Titulo Horario Pagina

Michel-Lopez CY, Mercado- CARACTERIZACION CITOGENETICA DE
CNG2013 062 Ruaro P, Pefia-Beltran E y PLANTAS DE PITAHAYA (Hylocereus  12:50 - 13:10 101
Michel-Rosales A SSp.) NATIVAS DEL ESTADO DE COLIMA
g‘gﬁﬁli\sjE\Sﬁ:ggn’?‘éxﬂngg OBTENCION DE EMBRIONES SOMATICOS
o ’ APARTIR DEVITRO PLANTULAS DE
CNG2013 063 Ramirez-Serrano C, Paredes- Agave tequilana WEBERVAR. AZUL
Gutiérrez L y Hurtado-De la g a '

h IRRADIADAS CON C060
Pena S

13:10-13:30 102

Brisefio-Gomez CA, Alcantar-
Zavala LA, Martinez-Campos
CNG2013 029 H, Casillas-Pilgram JA, Ruiz-
Paloalto ML y Roldan-Reyes E

MICRONUCLEOS Y DANO NUCLEAR EN
LINFOCITOS DE ENFERMERAS 13:30-13:50 103
EXPUESTAS A CITOSTATICOS

ﬁ:\_?‘“? Congreso Nacional de Genética 2013
\:carcx; Manzanillo, Colima 2-4 de octubre
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Carteles, Sesion 1 Foyer Gran Diamante

Clave Autores Titulo Pagina

. . . ESTUDIO CARIOTIPICO EN ANFIBIOS
Hernandez-Guzman J y Arias-

CNG2013 003 Rodriguez L Y SU RELACION CON AMBIENTES 107
CONTAMINADOS DE TABASCO
Barba Ledn J, Rodriguez Zapata ~ CARACTERIZACION MOLECULAR
AL, Avila Rosales AA, Medina  POR PFGE DE CEPAS de Salmonella
Lerena MS, Camacho Méarquez typhimurium AISLADAS DE
CRETHEE05 MA, Rodriguez Guzmén A, CANALES Y CARNE MOLIDA DE 58
Gonzalez Aguilar DG, Perez BOVINO PROVENIENTES DEL
Montafio JA y Cabrera Diaz E ESTADO DE JALISCO

PARTICIPACION DE LA ENZIMA
] , . MGMT EN LA FORMACION DE
Martinez-Ramirez OC, Pérez-
' ADUCTOS EN DNA DE FUMADORES
CNG2013 007 Morales R, Gonsebatt ME 109
Rubio J y POR COMPUESTOS PRESENTES EN EL
TABACO Y EN LOS CONTAMINANTES
AEREOS DE LA CIUDAD DE MEXICO
DISENO DE SONDAS DEL GEN

Alarcén-Angeles G, Chavez-
' BRCAL Y BRCA2, PARA LA
Sandoval BE, Franco-Montoya coNsTRUCCION DE U

CNG2013 009 AI,~ Guev_ara-Castro AL, ) SENOSENSOR DA SER APKICADO 110
Castafiea-Briones MT, Garcia-

, EN LA DETECCION DE CANCER DE
Franco F y Gomez M

MAMA
USO DE ESPACIADORES
Contreras JA, Campos JE, TRANSCRITOS INTERNOS DEL ARNR
CNG2013 013 Morales GM, Monsalvo RA, EN LA CARACTERIZACION DE 111

Canales MM y Martinez GM MACROMICETOS DEL MUNICIPIO DE
VILLA DEL CARBON, MEXICO

Navarrete-Meneses MP, LA EXPOSICION A PERMETRINA Y
Betancourt-Rule M, Bonilla E,  MALATION INDUCE ALTERACIONES
CNGZGILS 07 Altamirano M, Reyes A, Salas C EN EL GEN MLL, ASOCIADO A 112
y Pérez Vera SP LEUCEMIA LINFOBLASTICA AGUDA
; ELABORACION DE UN CARTUCHO
Maldonado-Puga S, Sanchez- ,
CNG2013 019  Alonso P, Negrete-Abascal Ey A LAINTERRUPCION DEL GEN 4 1 5
VAzquez-Cruz C fur DE Gallibacterium anatis
12656-12
ﬁ:?i SNIG Congreso Nacional de Genética 2013

\:carcx; Manzanillo, Colima 2-4 de octubre
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Clave

CNG2013 021

CNG2013 023

CNG2013 027

CNG2013 031

CNG2013 033

CNG2013 035

CNG2013 037

C:““é;-“ﬁ Congreso Nacional de Genética 2013
00O Manzanillo, Colima 2-4 de octubre

Miércoles 2

Carteles, Sesion 1 Foyer Gran Diamante

Autores Titulo

Ruiz Sanchez E, Alonso Vilatela
E, Rodriguez Violante M, Yescas
Gomez P, Cervantes Arriega A,
Montes P, Diaz Lopez J y Rojas
Castarieda P

PoLIMORFISMO RS35204829 DEL
GEN NR4A2 EN POBLACION
MEXICANA CON ENFERMEDAD DE
PARKINSON

GENERACION DE UN MARCADOR
MOLECULAR TIPO PCR-RFLP PARA
HONGOS ECTOMICORRIZOGENOS
Suillus brevipes E Inocybe
dulcamara
EVALUACION IN VITRO DE LA

Guzman-Ortiz AL, Del Prado BIOCOMPATIBILIDAD DE COLAGENO
ML, Déavalos KV, Aguilar MA'y  TIPO 1 LIQUIDO PROVENIENTE DE
Pifia C TENDON DE BOVINO EN LA LINEA
CELULAR L929
ESTUDIO CROMOSOMICO Y
CONTENIDO DE ADN EN Agave
angustifolia Y SUS VARIEDADES
CIMARRON Y LINENO DE JALISCO
LA EPIGENETICA DESDE LA
Alvarez-Valenzuela R PERSPECTIVA EVOLUTIVAY LA
RAZON A LAMARCK
EXPRESION TRANSITORIA DE
HEMAGLUTININA DEL VIRUS DE
INFLUENZA A/H;N; EN Dunaliella

Meza-Meneses Y, Galindo-Flores
G, Quiroz A, Martinez y Pérez
JL, Estrada-Torres A, Alarcon A
y Montiel-Gonzélez AM

Martinez J y Palomino G

Méndez-Leyva AB, Medina G,
Sanchez-Quifiones AL y
Stephano-Hornedo JL

salina
Marrero-Rodriguez D, Taniguchi-
Ponciano K, Romero-Morelos P, EXPRESION DE PROTEINAS
Mendoza-Rodriguez M, INMUNOMODULADORAS COMO LOS
Paniagua-Garcia L, Gomez- FACTORES TIPO KRUPPEL 5, 6,9 Y
Gutiérrez G, Serna-Reyna L H, 10 Y GLICOPROTEINAS ESPECIFICAS
Ortiz-Leon J, Meraz-Rios M, DEL EMBARAZO EN TEJIDOS DE
Mantilla-Morales A, Jiménez- CANCER CERVICAL

Vega F y Salcedo-Vargas M
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Miércoles 2

Carteles, Sesion 1 Foyer Gran Diamante

Clave Autores

Romero-Nufiez C y Bautista-

CNG2013 041 Gomez L G

Atonal-Yarfez J, Galindo-Pérez
EJ, Chavez-Sandoval BE,
Castafieda-Briones MT, Martinez-
Garcia M, Campos-Contreras JE,
Monsalvo-Reyes AC y Garcia-
Franco F

CNG2013 043

Cortés Barberena E, Palacios
ENG213 047 Sanchez N y Ortiz Mufiz R
Moreno-Ramirez Y del R, Ldpez-
Sanchez H, Lopez P A,
CNG2013 049 Santacruz-Varela A, Gonzalez-
Hernandez V A'y Cérdova-Téllez
L

Celis Porras J y Loera Castafieda

CNG2013 055 v

Cruz-Atanasio WI, Arellano-
Llamas MR, Duefias-Garcia IE,
CNG2013 059 Santos-Cruz LF, Castafieda-
Partida L, Duran-Diaz A 'y Heres-
Pulido ME
Olvera-Romero Z, Heres-Pulido
ME, Hernandez-Luis F,
CNG2013 061 Mendoza-Martinez C, Duefias-
Garcia IE, Duran-Diaz Ay
Santos-Cruz LF

NG Congreso Nacional de Genética 2013
\:carcx; Manzanillo, Colima 2-4 de octubre

Titulo

IDENTIFICACION MOLECULAR DE
Toxocara spp. EN SUELOS COMO
FACTOR DE RIESGO PARA
TOXOCARIOSIS HUMANA.
(PRELIMINAR)

CARACTERIZACION MOLECULAR DE
MICROORGANISMOS PRESENTES EN
EL PROCESO DE OBTENCION DE
BIOETANOL DE RESIDUOS
ORGANICOS DE FRUTA

ALTERACIONES EN LA
PROLIFERACION DE CELULAS
MESENQUIMALES DE RATAS
DESNUTRIDAS

POTENCIAL DE RENDIMIENTO DE
VARIEDADES NATIVAS DE CHILE
GUAIJILLO DE ZACATECAS, MEXICO

MODELO NEURONAL PARA EL
DIAGNOSTICO DE NEFROPATIA
DIABETICA BASADO EN
INFORMACION PROTEOMICA EN
ORINA
MODULACION DE LA VITAMINA C Y
EL FeSO, SOBRE LA ACTIVIDAD
GENOTOXICA DEL URETANO EN
SMART EN ALA DE Drosophila
melanogaster (CRUZAS E Y BE)
EVALUACION TOXICA'Y
GENOTOXICA DEL PARASITICIDA
GHPMF EN SMART EN ALA DE
Drosophila melanogaster (CRUZA
E)
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Clave Autores Titulo Pagina

GENOTIPIFICACION DE AISLADOS
Aguilar-Chaparro MA, Borrego- ~ CLINICOS DE Helicobacter pylori

CNG2013 067  Lopez MF, Gracia-Duran SY y OBTENIDOS DE PACIENTES DEL 128
Ruiz-Bustos E HOSPITAL GENERAL DEL ESTADO
DE SONORA
Guzmén-Gonzalez S, Manzo- CUANTIFICACION DE LA BIOMASA
Sanchez G, Rios-Velasco R, DE Mycosphaerella fijiensis

CNG2013 071 Valadez-Ramiréz P, Buenrostro-  (ASCOMYCETAE) EN RESIDUOS DE 129
Nava MT, Orozco-Santos My  HOJAS DE PLATANO TRATADAS CON
Canto-Canche BB UREA
Martinez Reculez LS, Torres-
Espindola LM, Velazquez-Cruz
R, Herndndez-A, Tena-Suck ML,
Granados-Montiel J, Granados-
Arriola J, Salazar-Lezama MA,
Salinas-Lara C, Juarez-Millan
MA, Pérez-PadillaR y
Castillejos-Lopez MJ

EFECTO DEL CONSUMO DE TABACO
EN LA ASOCIACION ENTRE
POLIMORFISMOSENELGEN TLR Y 130
TLR Y SUSCEPTIBILIDAD A
TUBERCULOSIS PULMONAR

CNG2013 073

ESTIMACION DEL DANO AL ADN EN

Hernandez-De la Cruz H .
v Rz i CELULAS TESTICULARES DEL

Cf320°3 05 i?:;ﬁ?;ﬁg}f_%r;:gg Ii/IJX RATON CD-1, TRATADO CON jat
ACETATO DE TALIO
Garza Cruz MA, Moran Moguel
MC, Salazar Paramo M, Topete ~ ASOCIACION DEL POLIMORFISMO
Reyes JF, Rodriguez Machuca INSERCION/DELECION DE LA
CNG2013 077 EY, Enriquez Barajas CM, Avelar ENZIMA CONVERTIDORA DE 132

Ocampo FA, Carlos Buenrostro ~ ANGIOTENSINA EN PACIENTES CON

D, Cerda Salas CR y Valdovinos ESPONDILITIS ANQUILOSANTE
Maravilla JP

Gomez-Arroyo S, Cortés-Eslava

J. Puente Revelo AC, Carlos ANTIGENOTOXICIDAD DE LA

CNG2013 081 L ) . . . CURCUMA FRENTE AL INSECTICIDA 133
Palestina Ay Vglalobos—Pletrlnl B INFOS METILICO EN Vicia faba
Arredondo Valdez AR, Juarez ASOCIACION DE POLIMORFISMOS
Véazquez CI, Flores Martinez S,  EN LOS GENES TCF7L2 Y CCND1
CNG2013 083 Sanchez Corona J y Rosales EN PACIENTES MEXICANOS CON 134
Reynoso MA CANCER COLORRECTAL
f{_\{: X Congreso Nacional de Genética 2013
X s 9
\:cx:c:{: Manzanillo, Colima 2-4 de octubre
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Clave Autores Titulo
Escalera-Ordaz AK, Ramirez- VARIACION Y DISTRIBUCION
Arnaud MB, Bucio Sanchez LL, GEOGRAFICA DE FENOTIPOS
GB52023.05% Lara-Chavez MBN, Torres- QUIMICOS FOLIARES DE Persea

Gurrola G y Guillén-Andrade H  americana MILL VAR. Dryminifolia
Saint-Pierre C, Bonnett D,
Burguefio J, Castillo Gonzalez F,
Cibrian- Jaramillo A, Cortes-Cruz
M, Cortez-Gamboa S, Christen-
Gracia JA, Espinoza-Banda A,
Espinosa-Paz N, Estrada-
Campuzano G, Figueroa-Lo6pez P,
Fuentes-Davila G, GOmez-
Montiel NO, Gonzalez-Ceniceros
F, Guerrero Herrera MJ, Hearne
S, Hernandez Casillas JM,
Hernandez-Muela VM, Herrera
Estrella L, Ireta-Moreno J, Larios
L, Mahuku G, Manjarrez-Juarez
FJ, Martinez CA, Mértl’nez—Rueda MASAGRO-BIODIVERSIDAD

CNG2013095 CG, Ortega y Corona A, Ortiz- (SREEEC%)F;?O'\QPE'E’;'\;%; :ZOEEE
Monasterio |, Osorio-Alcala L,

) o MEJORAMIENTO DE MAIZ Y TRIGO
Palacios N, Payne T, Pefia-

Bautista RJ, Preciado-Ortiz RE,
Ramirez-Diaz JL, Reynolds M,
Rivas-Davila ME, Ron Parra J,
Ruiz Corral JA, Salinas-Garcia
GE, Sanchez Gonzalez J, Sawers
R, Serna-Saldivar SO; Shrestha R,
Singh P, Singh S, Solis-Moya E,
Torres-Montalvo H, Trachsel S,
Vallejo Delgado HL, Velazquez-
Cardelas GA, Vidal-Martinez
VA, Vikram P, Villasefior-Mir
HE, Willcox M, Zamora-Villa V
y Wenzl P

f\iri % Congreso Nacional de Genética 2013
\:carcx; Manzanillo, Colima 2-4 de octubre
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Clave Autores Titulo Pagina

TIPIFICACION DE LOS
POLIMORFISMOS Apal Y Tagl DEL
GEN VDR (RECEPTOR DE VITAMINA
D) EN PACIENTES CON DIABETES
MELLITUS TIPO 2 Y CONTROLES
SANOS DEL ESTADO DE JALISCO

Solano-Trujillo AG, Rivera-Ledn
CNG2013 099 EA, Fernandez MS, Sanchez-
Enriquez S, Palmeros-Sanchez B

138

Martinez-Valenzuela C, Vazquez
Ramirez R, Gomez-Arroyo S,
Villalobos-Pietrini R,
Waliszewski S, Kumate

EVALUACION GENOTOXICA DE
NINOS HABITANTES DE ZONAS
AGRICOLAS DEL NORTE DE

CNG2013 107 Rodriguez J, Calderén-Segura SINALOA, A TRAVES DE LA 139
ME, Félix-Gastélum R, Romero-  CUANTIFICACION DEL ADUCTO &
Uryl’as C. Orte a-Mart,inez D HIDROXI-2"-DESOXIGUANOSINA (8-
» ONeg y OH-DG) MEDIANTE ELISA
Lagarda-Escarrega A
k\’{:\:?‘“‘“ Congreso Nacional de Genética 2013

\:carcx; Manzanillo, Colima 2-4 de octubre
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Autores

Cortés-Eslava J, Gbmez-Arroyo S,
Teloxa Meneses HS, Gomez
Ramirez BM y Villalobos-Pietrini
R

Saint-Pierre C, Bonnett D,
Burguefio J, Cortez-Gamboa S,
Espinosa-Paz N, Estrada-
Campuzano G, Figueroa-Lopez P,
Fuentes-Davila G, Hernandez-
Muela VM, Ireta-Moreno J,
Martinez-Rueda CG, Ortiz-
Monasterio |, Osorio-Alcala L,
Payne T, Pefia-Bautista RJ,
Reynolds M, Salinas-Garcia GE,
Sawers R, Singh P, Singh S, Soca
G, Solis-Moya E, Vikram P,
Villasefior-Mir HE, Zamora-Villa
V'y Wenzl P

Macias-Carballo M, Garcia-
Roméan R, Montero-Ladron de
Guevara H, Palmeros-Sanchez B,
Villa-Trevifio S, Pérez-Carreon Jl
y Landero-Lopez L

Suérez-Gonzélez EM, Lépez MG,
Délano-Frier JP y GOmez-Leyva
JF

Titulo

EFECTO DEL INSECTICIDA

GUSATION EN Salmonela

typhimurium CEPAS TA98
Y TA100

TRANSFORMADO POR EL

METABOLISMO VEGETAL
Y ANIMAL

CARACTERIZACION
GENOTIPICAY
FENOTIPICA DE TRIGOS
DENTRO DE LA
INICIATIVA MASAGRO-
BIODIVERSIDAD (SEED)

EL CARCINOMA
HEPATOCELULAR Y SU
ASOCIACION CON EL
VIRUS DE LA HEPATITIS B
EN PACIENTES DEL
ESTADO DE VERACRUZ
EXPRESION DE LOS
GENES DE LA RUTA DE
BIOSINTESIS DE
OLIGOFRUCTANOS EN
Agave spp. MEDIADA POR
ESTIMULOS BIOTICOS Y
ABIOTICOS
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Trabajos libres, Sesion 6 Salén Perla 111

Clave Autores Titulo Horario Pagina

EFECTO CITOGENETICO Y
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CN(§5225013 JF, Lopez-Muraira IG y Leal-
Robles Al
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Reyes AC y Galindo-
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EVALUACION DEL EFECTO
ANTIGENOTOXICO DE 3
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ELECTROFORESIS
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CALIDAD ESPERMATICA,
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DETERMINACION
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CNG2013 006 Cervantes Rios E, Garcia
Rodriguez C y Ortiz Mufiiz R
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RATAS CON DESNUTRICION
MODERADA
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LOS MICROORGANISMOS Aspergillus
sp. Y Achlya sp, PARA EL DISENO DE

SONDAS ESPECIFICAS EN

Pérez EJ y Rosas Osorio JC GENOSEINSORES
Taniguchi-Ponciano K, Marrero-
Rodriguez D, Mufioz N, Arreola
H, Romero-Morelos P, Ldpez- EXPRESION DEL GEN KISS1 A
Sleman J, Huerta-Padilla V, PARTIR DE ANALISIS IN SILICO Y EN
fFNG2013012 Guzman-Ortiz L, Paniagua L, TEJIDO DE CANCER
Ortiz-Leon J, Serna-Reyna LH, CERVICOUTERINO
Gomez-Gutierrez G, Lopez-
Romero R y Salcedo M
Pineda VVazquez D, Gonzélez
G(;I!:‘\i/;; h'a/l\bl:;;eS,ZEMgénlizChfdz ANALISIS DEL DNA MITOCONDRIAL
CNG2013 014 ’ EN POBLACIONES MAYAS DE LA

Laina MI, Canul Montafiez ME,

PENINSULA DE YUCATAN

Ortega Mufioz A'y Torre Blanco

Mejia CW, Lépez TBP,
CNG2013 018 Rodriguez EAK, Blancas FGy

A

PRUEBAS DE CITOTOXICIDAD DEL
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RADIACION GAMMA MEDIADO POR
TETRAPIRROLES EN Drosophila
melanogaster

Jiménez-Vega ER, Pimentel-
CNG2013 022  Pefialoza E, Cruces-Martinez
MP y Suarez-Contreras H

174

Mendizabal-Cortés E, Armas- . _
' CAMBIOS EN EL NUMERO MINIMO DE

/A-\E)Igsatia-?};;)gi’ag;tt?gl\;-p\l\x:)lst::\;’l- ESPECIES DE HMA POR EFECTO DE

CNG2013024  Gonzalez AM, Hernandez- LA PEGFURBACION BN SUELOSDE - /44
Cuevas LV, Estrada-Torres A DUNAS C,OSTERA:,S D,E LA RESERVﬁ
Salinas ELA y Ramos-Zapata DE LA BIOSFERA “RiA LAGARTOS ”

1A YUCATAN, MEXICO
Mena Montes B, Rosas Carrasco POLIMORFISMOS EN GENES DEL

O, Maury Rosillo ME, Toral
. ' PROCESAMIENTO DE APP Y su
CNG2013 026 Rios D, Franco Bocanegra D Adc1aciof CoN LARNFERMIBSAD 176
Mena Barranco F, Meraz Rios

~ DE ALZHEIMER TIPO ESPORADICO
MA y Campos Pefia V

Garcia-Hernandez A, Martinez-

Garcia M, Gardufio Sol6rzano FICOFLORA DE ZAPOTITLAN
CNG2013 028 G, Campos Contreras J, SALINAS, VALLE DE TEHUACAN, 177
Monsalvo Reyes A y Quintanar PUEBLA
Zufiga RE
Gutiérrez Cisneros R, Meza ~ VARIACION GENETICA DE Asclepias
Meneses M, Martinez y Pérez contrayerba SESSE & MocC.
§ 62018034 JL, Gonzéalez Astorga Jy (APOCYNACEAE: 178
Montiel Gonzélez AM ASCLEPIADOIDEAE)
Aguilera-Urquidi I, Quintana-
Bautista ME, De la Torre- AISLAMIENTO Y CARACTERIZACION
Paredes KP, Espinoza- DE BACTERIAS DEL GENERO
SNG2013:03 Villanueva J, Aley-Medina P, Halomonas DE ZAPOTITLAN 178
Campos JE, Monsalvo-Reyes A SALINAS, PUEBLA MEXICO
y Martinez-Garcia M
Gém:rtgoé'ﬁz\éiiRuAe’zl_D&r;Z;a do EFECTO DEL TRIOXIDO DE VANADIO
CNG2013 044 13 AI\}arez-Bgrrera Ly SOBRE LA PROLIFERACION CELULAR 180
Altamirano-Lozano MA DE LEUCOCITOS HUMANOS
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Flores Paez LA, Zenteno JC,
Buentello Volante B, Cancino-
Diaz ME y Cancino Diaz JC

Vidal-Escobar LM, Pimentel-
Pefialoza E y Cruces-Martinez
MP

Palomeque-Dominguez HH,
Salas-del Barco NE, Zenteno-
Alegria CO, Jonapa-Montoya

RE, Flores-Montoya KA,
Velédzquez-Anaya F, Cruz-Pérez
NH y Rincon-Rosales R

Dominguez-Lopez M, Uribe-
Alcocer M y Diaz-Jaimes P

Granados-Flores VN, Ospina-
Norefia JE, Villalobos-Pietrini
R, Salceda-Sacanelles VM,
Jiménez-Guzméan J y Guzman-
Rincon J

Arellano-Llamas R, Duefias-
Garcia IE, Santos-Cruz LF,
Castaneda-Partida L, Duran-
Diaz Ay Heres-Pulido ME

Congreso Nacional de Genética 2013
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Flores-Marquez AR, Pérez-
Guzman VA, Amador-Mufioz
O, Gémez-Arroyo S, Cortés-

Eslava J y Villalobos-Pietrini R

Torres-Espindola LM,
Veldzquez-Cruz R, Falfan-
Valencia R, Salcedo-Vargas M,
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C, Chavez-Pacheco JL,
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Avrriola J, Solorio-Lopez E y
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Velarde-Félix JS, Sanchez-
Zazueta JG, Olim6n-Andalén V,
Ochoa Ramirez LA Cézarez-
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Guzman Oroztico JI y Stephano
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Lopez-Alvarez F, Jiménez-Vega
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Quezada Cruz I, Dominguez

ROd'?\I’rrLeJ\e/;I Iﬁ'gal_i’ ('J\/I.?:;Ir?]eze A FRECUENCIA DEL POLIMORFISMO
g » LU9 Pe A, G2677A DEL GEN MDR-1

CNG2013 092 CanseconAwIa L., Espmoz,a Ruiz AeOCIADO # EUCEMIA Y EN' Gl 193
M, Trujillo Murillo K, Sanchez
J { GRUPO CONTROL
Gonzélez R y Serrano Guzman
E
ChenasBécérfa F, Lozada- ACTIVIDAD ANTIMICROBIANA DE

TRES ESPECIES DE USO MEDICINAL

CNG2013 100 GarciaJAY Paémeros-Sanchez SOBREAETABOS DE GPOREANCIA 194
CLINICA
Manzo-Sanchez G, Guzman- FRECUENCIA DE LOS ALELOS QUE
Gonzélez S, Buenrostro-Nava CONFIEREN RESISTENCIA A
CNG2013 102 MT, Orozco-Santos M, AZOXISTROBIN Y BENOMIL EN 195
Martinez-Bolafios L, Islas- AISLADOS DE Mycosphaerella
Flores | y Canto-Canche B fijiensis

ACTIVIDAD BIOLOGICA DE

Cruz-Martinez B, Fernandez EXTRACTOS ETANOLICOS DE Rubus

CNG2013 104 MS, Lozada Garcia JAy 196

sp. EN Artemia franciscana
KELLOGG 0

Jasso Martinez JM, Castafieda ESTUDIO DEL COMPLEJO JETHYS

Sortibran AN, Pozo de la Tijera ~ (LEPIDOPTERA: PAPILIONOIDEA,

Palmeros Sanchez B

CNGZ013 106 MC, Garcia Sandoval Ry Enantia) EN MEXICO A TRAVES DEL 197

Rodriguez Arnaiz R CODIGO DE BARRAS

» ~ SECUENCIA COMPLETA DE

Martinez-Pefia MD, Borrayo E,
. FLAGELINA COMO UN MARCADOR
CNG2013 108 Morales-Vgir;ick:Z Jg y Arteaga- MOLECUL AR BEFrCESPECIFICO EN 198
y BACTERIAS
k\’\f;imf-“ Congreso Nacional de Genética 2013
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Bermudez-Guzman MJ,
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CNS;Z?OB Orozco-Santos M,
Reyes-Castillo Ay
Guzman-Gonzalez S
CNG2013 Rangel Villalobos H,
001 Salazar Flores J y
Rubi-Castellanos R
Pérez-Vera P,
Sanabrais MA,
CN(%%OB Betancourt M,
Navarrete-Meneses MP
y Salas C
CNG2013 Marquez C y Ayala FJ
087
Saint-Pierre C, Pacheco
CNG2013 M, Yamaguchi-
096 Shinozaki K, Bonnett
D y Reynolds M
\i:_\_“ ~
\3&%’\‘“:{

DUPLICACION EN ESPECIES DE

ORGANISMOS GENETICAMENTE

S'MG Congreso Nacional de Genética 2013
DOOC Manzanillo, Colima 2-4 de octubre

Titulo Horario  Pagina
DIAGNOSTICO MOLECULAR DE
ENFERMEDADES EN CANADE 11:00-11:20 201
AZUCAR
ESTRUCTURA Y RELACIONES
GENETICAS ENTRE
POBLACIONES MESTIZAS DE
MEXICO RESPECTO A EL
CARIBE Y LATINOAMERICA A
PARTIR DE STRS DEL CODIS
LA EXPOSICION A PERMETRINA
Y MALATION INDUCE
ALTERACIONES EN LOS GENES
ETV6 Y RUNX1Y
ANEUPLOIDIA EN LINFOCITOS
HUMANOS IN VITRO
LA EVOLUCION DE LAS ISLAS
CpG EN LOS GENES DDC Y
AMD ORIGINADOS POR

11:20 -11:40 202

11:40 - 12:00 203

12:00 - 12:20 204

Drosophila
DESARROLLO Y
CARACTERIZACION DE

12:20 -12:40 205

MODIFICADOS: TRIGO
TOLERANTE A LA SEQUIA
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Zepeda-Cisneros CS,
Meza JS, Ibafez-
CNG2013 Palacios J, Garcia-
066 Martinez V, De Ledn
Criséstomo AH 'y
Flores-Garcia HS

Méndez-Pérez A,
CNG2013 Contreras-Huerta Sy

APLICACION DE LA GENETICA
CLASICA PARA EFICIENTIZAR LA
TECNICA DEL INSECTO ESTERILEN 11:00-11:20 209
LA MOSCA MEXICANA DE LA
FRUTA Anastrepha ludens

CAMBIOS COLPOSCOPICOS
INDUCIDOS POR AGENTES
BIOLOGICOS DE ORIGEN VENEREO 11:20 - 11:40 210

0SS Carranz';\a/-lgonzalez EN 67 BIOPSIAS CERVICALES Y EN
CITOLOGICA DE BASE LIQUIDA
Vizcaino ROdr'gueZ DISENO DE FRUCTANOS IN VITRO A
CNG2013 LA,,.MancnIa PARTIR DE PROTEINAS NATIVAS Y
098 Margali NA, Brena RECOMBINANTES CON ACTIVIDAD 11:40-12:00.. 211

Becerril Ay Arias
Castro C
Buenrostro-Nava M,
GOmez-Diaz C,
CNG2013 Mendoza-Espinoza A,
076 Meléndez-Naranjo G,
Manzo-Sénchez G y
Guzman-Gonzalez S
Borjas-Galaviz ME,
Crespo-Campos A,
CNG2013 Lerma K, Rivero-
089 Pefia A, De la Mora
Covarruvias Ay
Jiménez-Vega F
Guillén-Andrade H,
Lara-Chavez MBN,
Torres-Gurrola G,
Escalera-Ordaz AK y
Tapia-Vargas LM

FRUCTOSILTRANSFERASA

TRANSFORMACION GENETICA DE
DOS ESPECIES DE CITRICOS CON EL
GEN Attacina A PARA 12:00 - 12:20 212
RESISTENCIA A ‘Candidatus
LIBERIBACTER spp.’

POLIMORFISMO DEL GEN DE
INTERLEUCINA 1B (IL-1B) YSU  12:20 - 12:40 213
ASOCIACION CON PERIODONTITIS

CARACTERIZACION FENOTIPICA
DE GERMOPLASMA DE AGUACATE
(Persea americana Mill.)
CRIOLLO DE MICHOACAN

CNG2013

082 12:40 - 13:00 214
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CNG2013 CM001

TEST DE MICRONUCLEOS COMO BIOMARCADOR DE SALUD
Y SU IMPLICACION EN EL CANCER

Garcia Sagredo JM

Genética Médica, Hospital Universitario Ramén y Cajal,
Facultad de Medicina, Universidad de Alcala, Madrid

MICRONUCLEOS COMO
BIOMARCADORES DE
MUTAGENICIDAD

Los microntcleos (MN) son unas estructuras
con las mismas caracteristicas morfologicas
gue un ndcleo pero de tamafio mucho mas
pequefio y localizados en el citoplasma. Se
originan de fragmentos cromosémicos o
cromosomas enteros que se quedan retrasados
en la anafase durante la division nuclear. Por
lo tanto, cada micronlcleo puede contener
cromosomas enteros o  fragmentos
cromosomicos.

Los MN se describieron hace més de 100
afios por Howell quien los denominé
“fragmentos de material nuclear” y por Jolly
gue los llamé “corpusculos intraglobulares™;
por eso los hematdlogos les conocian como
los corplsculos Howell-Jolly. Estos MN se
encontraban con bastante frecuencia en las
células que habian sido irradiadas. Evans et
al. ya propusieron en 1959 el uso de los MN
como marcadores del dafo citogenético
inducido por los neutrones y los rayos gamma
en la raiz de Vicia faba.

Inicialmente, el test de MN permitia la
deteccion de aberraciones cromosdmicas de
forma indirecta. Un impulso definitivo a esta
técnica ocurrid en 1985 cuando Fenech y
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Morley (1985) comienzan a utilizar la
citocalasina B que impide la divisién del
citoplasma pero no la del nucleo en la
divisién celular. De esta forma se pueden
observar a las células tras su primera division,
con dos ndcleos dentro de un Unico
citoplasma. Con esta sencilla modificacion se
consiguio un analisis estandarizado.

La técnica de MN con citocalasina-B se
conoce como test CBMN (cytokinesis-block
micronucleus) y consiste en el analisis de
1.000 células binucleadas en las que se estima
la tasa de MN. Normalmente, en un individuo
normal, la tasa de MN en linfocitos
periféricos es de 4 a 8 por 1,000 células
binucleadas.

El gran éxito de la técnica de CBMN se basa
en que es mas facil y rapida de realizar que la
técnica de las aberraciones cromosdémicas en
metafase, permitiendo aumentar la capacidad
de andlisis de agentes  quimicos
potencialmente genotdxicos tanto in vitro en
células humanas como estudiar los efectos
genotoxicos en poblaciones expuestas a
aquellos, incluso posibilitando una dosimetria
biolégica tras exposiciones a radiacion
ionizante (Streffer et al. 1998). Ademas, hace
posible estudiar la variacion individual de
respuesta a mutadgenos como la “radio-
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sensibilidad” (Shibamoto et al. 1991) de un
individuo.

Con el test de CBMN ocasionalmente se
observan “puentes” de cromatina, NPBs
(nucleoplasmatic bridges), entre los dos
ndcleos de una célula binucleada o también
una especie de ampollas a modo de excrecion
(nuclear buds) que salen de un ndcleo.
Mediante técnicas de FISH, se ha podido
demostrar que los puentes de cromatina estan
formados por una traslocacién entre dos o
mas cromosomas (Hoffelder et al. 2004). Las
excrecencias nucleares, por el contrario,
corresponden a amplificaciones génicas
(Shimizu et al. 1998). Esto hace que se
considere al test de CBMN como una prueba
multipropésito ya que se pueden analizar
roturas  cromosdmicas,  nho-disyunciones,
indice de proliferacién celular, apoptosis vy,
posiblemente traslocaciones cromosdmicas y
amplificaciones gendmicas. Es lo que Fenech
denomina “Cytome assay” o andlisis citdbmico
(Fenech 2006).

BIOMARCADORES DE SALUD

Dado que el test CBMN es de facil aplicacion
tanto en grupos de poblacion expuestos a una
genotdxico como experimentalmente para
analizar  posibles genotdxicos, es una
alternativa para estudios a gran escala y esta
tomando un auge importante en su aplicacion
como un biomarcador util en salud ambiental
(Albertini  2001)  ofreciendo  grandes
progresos en su validacion como marcador
predictivo de salud (Bonassi et al 2001).

En este sentido, han resultado clarificadoras
varias publicaciones de los grupos de Hagmar
y Bonassi gque revisan a posteriori los datos de
estudios realizados en poblaciones normales
escandinavas e italianas. Analizando el estado
de salud y la supervivencia, se observé que la
tasa de microndcleos tiene una correlacion
positiva con el cancer (Bonassi et al 2007), de
forma que si se divide a una poblacién normal
en tres centiles de acuerdo a la frecuencia de
MN, bajo, medio y alto, se observa un RR
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para cancer de 1,83 y 1,53 para los percentiles
medio y alto, respectivamente, destacando un
RR por encima de 1,5 en el cancer de pulmon,
estomago, colorectal y, sobre todo, urogenital,
éste con un RR de 2,83.

SIGNIFICADO Y POSIBILIDADES DE
FUTURO:

Publicaciones recientes sobre el inicio del
cancer comienzan a implicar a los MN como
uno de los actores en el complejo proceso de
la carcinogénesis. Uno de ellos es la
cromotripsis, Stephens y et al. (2011)
proponen éste término para definir un hecho
“catastrofico” que seria el responsable del
inicio del cancer. Esta catastrofe se produciria
por la pulverizaciéon de un cromosoma y su
recomposicion posterior que daria lugar a
numerosos  reajustes o  traslocaciones
cromosomicas. Crasta et al. (2012) postulan
qgue los MN procedentes de los errores de
segregacion inducirian la  cromotripsis.
Recientemente Holland y Cleveland (2012)
revisan, analizan y resumen estos procesos
introduciendo un nuevo término:
cromoanageénesis, el nacimiento de un nuevo
cromosoma tras el proceso de cromotripsis y
en el que, de nuevo, el MN seria una pieza
fundamental para entender todo el proceso.
La hipdtesis que plantean Holland y
Cleveland, se basa en que el ADN contenido
en los MN tiene una replicacion alterada,
generalmente tardia y cuando entra en la
mitosis se produce la cromotripsis. Esta
pulverizacion de un cromosoma se puede
reparar resultando un cromosoma nuevo con
numerosos reajustes, con pérdidas de algunos
segmentos e incluso con aumento en el
nimero de copias de otros. Posteriormente, el
nuevo cromosoma puede “incorporarse” a una
nueva division celular y formar parte del
genoma de una de las células hijas. Por lo
tanto, los MN no solo son unos
biomarcadores de salud o de dafio genético
temprano sino que ademas podrian ayudar a
explicar por qué el cancer puede surgir de un
hecho simple y aislado capaz de provocar un
gran namero de alteraciones gendmicas.
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USO Y APLICACION DE LA SECUENCIACION MASIVA PARA EL ESTUDIO DE LA
DIVERSIDAD MICROBIANA ASOCIADA A RIZOSFERA DE MAIZ MEXICANO

Arteaga Garibay RI

Laboratorio de Recursos Genéticos Microbianos del Centro Nacional de Recursos Genéticos del

INIFAP

Hoy en dia, el estudio de la diversidad
microbiana se ha convertido en una de las
lineas de investigacion méas relevantes en el
area de la Ecologia Microbiana, no sélo por
su papel en el conocimiento de la funcién,
estructura y evolucion de las poblaciones que
componen una comunidad microbiana, sino
como una fuente importante de investigacion
médica y biotecnol6gica. Durante los Gltimos
cinco afos, ha sido factible la inclusiéon de
técnicas de metagendmica a gran escala
basadas en el andlisis de fragmentos de
genomas de microorganismos de ambientes
naturales, o el uso de metodologias
alternativas de secuenciacion.

El maiz y sus variedades son endémicos de
México, algunos presentan una distribucion
muy restringida en el territorio nacional y se
consideran como el sitio de origen de
germoplasma del maiz. Existen estudios
enfocados en la conservacion de las especies
endémicas de los centros de origen y de la
diversidad del maiz. En el suelo rizosférico de
estos cultivos se desarrollan los ciclos
biogeoquimicos que mantienen la
homeostasis entre los ecosistemas terrestres y
el medio ambiente. EI componente bidtico del
suelo rizosférico puede emplearse como un
indicador de impacto bioldgico en el manejo
agronomico; por lo anterior, la diversidad y
cantidad de microorganismos presentes en
suelo rizosférico podrian reflejar factores que
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favorecen el desbalance ecoldgico o
problemas fitosanitarios. En el suelo
rizosférico de los cultivos de maiz, se
desarrollan  diversas  reacciones  que
mantienen  la  homeostasis entre  los
ecosistemas terrestres y el medio ambiente;
ademas, es el habitat de una gran diversidad
de microorganismos, como: bacterias, virus,
hongos, actinomicetos, algas y protozoarios.
La biomasa microbiana del suelo esta
conformada entre el 25 al 30% de bacterias,
alrededor de 10° y 10" bacterias/g de suelo.

La biodiversidad de los microorganismos,
puede definirse como la variabilidad dentro
de las especies, entre especies y entre los
ecosistemas de los microorganismos de
diferentes nichos microbianos. La
caracterizacion y conteo de los diferentes
microorganismos 0 unidades operacionales
taxonomicas (OTU’s) es compleja; es por ello
que en los dltimos afios se han desarrollado
diferentes  estrategias moleculares que
permiten una identificacion y caracterizacion
de los microorganismos que constituyen a una
comunidad. Con los datos generados de los
genomas secuenciados y el interés de conocer
el comportamiento de los microorganismos
presentes en diversos habitats, se ha
desarrollado la metagendmica que se
fundamenta en el andlisis no dependiente de
cultivo de una mezcla de microorganismos
presentes en una muestra determinada, con un
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enfoque basado en expresion o secuenciacion
de genes. En la literatura, se hace referencia
de que menos del 1% del total de los
microorganismos presentes en el ambiente
son cultivables, lo cual resalta la relevancia
del empleo de una técnica no dependiente de
cultivo para el andlisis de las comunidades
microbianas. Los analisis metagenémicos han
permitido la  deteccion de novedosos
compuestos con  uso  potencial  en
bioprospeccién, la  identificacion  de
numerosas especies nuevas (filotipos), la
caracterizacion de las  comunidades
microbianas en ambientes extremos y la
caracterizacion de perfiles metabdlicos de la
microbiota de ambientes complejos. También,
el DNA metagenémico se ha empleado para
realizar estudios de la diversidad microbiana
basandose en la detecciébn de los genes
ribosomales (16S [rDNA) presentes en
diversas fuentes, entre otros marcadores
moleculares; siendo la construccion de
genotecas y bibliotecas metagenémicas las
principales estrategias (del gen 16S rDNA,
genoma, metagenoma).

En Meéxico, existe el interés por aislar y
caracterizar microorganismos autdctonos de
suelo para su uso agricola, sobretodo de
aquellas plantas que son importantes para la
seguridad agroalimentaria; como el maiz sin
embargo, las estrategias comlnmente
empleadas en este tipo de estudios demandan
cierta infraestructura y equipamiento para
realizar los ensayos en laboratorio, tanto por
métodos tradicionales de microbiologia y por
métodos moleculares; ademas, se debe
considerar el nimero de horas-hombre que se
requieren para desarrollarlos.

El estudio de la diversidad microbiana
asociada a suelo rizosféricos de maiz, tiene
como objetivos la utilizacion de estrategias
microbioldgicas y moleculares en
metagenomica para conocer el
comportamiento de los microorganismos
presentes en la rizosfera de algunas razas de
maiz mexicano. La estrategia experimental
para el estudio de la biodiversidad se
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fundamenta en el analisis de porcion
cultivable mediante métodos microbioldgicos
con base en el uso de medios de cultivos
selectivos y diferenciales, y la identificacion
mediante perfiles bioquimicos y
espectrometria de masas (MALDI TOF); asi
como el andlisis de las poblaciones
microbianas no cultivables mediante el uso de
secuenciacion masiva utilizando la plataforma
de secuenciacion ionica lon Torrent® para la
creacion de librerias  metagendmicas
utilizando como marcador algunas regiones
del gen 16S rDNA presente en bacterias, y
algunos otros marcadores como las regiones
intergénicas (ITS’s) del gen 18S rDNA para
hongos.

La comparacion de resultados de los métodos
dependientes de cultivo y los no dependientes
de cultivo, permitirdn conocer cuales son
microorganismo  asociados  al  suelo
rizosférico de 10 variedades de maiz con
importancia para la obtencién un dptimo
desarrollo de estos cultivos. El estudio de la
rizosfera se realiza en tres etapas: muestreo
previo al arado del suelo, muestreo a los 40
dias de la siembra del maiz y a los 80 dias de
la siembra del maiz, con el prop6sito de
obtener un panorama mas amplio sobre el
comportamiento de las = comunidades
microbianas presentes en el suelo rizosférico
de algunas variedades de maiz;
simultdneamente se podran inferir posibles
procesos metabdlicos presentes es este tipo de
suelos, que son importantes en el desarrollo
de los cultivos de maiz.

Para el andlisis de los indices de diversidad de
especies microbianas las metodologias
utilizadas por ec6logos para plantas y
animales no son apropiadas, debido a la
inherente dificultad de definir una especie de
microorganismos. Arbitrariamente, se
determinan algunas pautas para definir un
biotipo, lo que conduce a un gran problema
estadistico. Se sugiere en este trabajo una
medida basada en disimilitud para intentar asi
la definicion de una especie basada en una
medida estadistica. Se recomienda para los
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estudios de diversidad de microorganismos
del suelo que el indice elegido cumpla con los
siguientes pardmetros: 1) Que contemple las
siguientes dimensiones: riqueza de especies 0
ndmero diferente de biotipos, abundancia
relativa y distancias taxonomicas. 2) La
escogencia del indice se debe dar por
pardmetros establecidos que se ajusten a los
objetivos del estudio. 3) Que el indice elegido
sea poco sensible a pequefios cambios en los
datos. 4) Que el tamafio de la muestra sea
significativo. Para poder establecer la riqueza
de especies y abundancia relativa de una
determinada especie se debe tener una gran
exactitud en la definicion de especie, como
esto es dificil en microbiologia, el uso de
estos valores no son adecuados, ademas los
indices apropiados no se deben basar en
diversidad de especies.

Los estudios de diversidad de los
microorganismos han evolucionado significa-
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tivamente en los Gltimos afios ya que se ha
pasado de aplicar los formulismos clasicos
que se utilizan en la ecologia de los
organismos macros a conceptualizar el
problema desde una nueva perspectiva: la
microbiol6gica. Los métodos propuestos por
varios investigadores en los que los estudios
de diversidad pasan de un plano fenotipico a
uno genotipico han representado un gran
aporte a la ecologia del suelo, ya que por
estos métodos se puede valorar una gran
cantidad de microorganismos que no son
cultivables en medios de laboratorio y que,
segun algunos autores, representan mas del
99% de la microbiota total. Ahora el camino
que se proyecta a futuro en estas
investigaciones se debe encaminar a tratar de
dilucidar las interacciones que se presentan en
estos ecosistemas para asi poder llevar estos
conocimientos a la conservacién y al mejora-
miento de la productividad de los ecosistema
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IDENTIFICACION FILOGENETICA DE NUEVAS BACTERIAS
FITOPATOGENAS EN MAIiZ

Silva Rojas HV, Peralta-Nava JA y Uribe-Cortés TB

Colegio de Postgraduados, Campus Montecillo, Produccion de Semillas, Km. 36.5 carretera
México-Texcoco, Mpio. de Texcoco, Edo. de México 56230, México.

INTRODUCCION

El maiz (Zea mays L.) es uno de los cereales
que constituye una fuente de alimento para
consumo humano y de manera indirecta para
su uso en la industria (FAO 2002). La
produccion en México y América Latina esta
dedicada principalmente al autoconsumo y los
volimenes de importacion para cubrir la
demanda de los mercados nacionales van en
incremento  (SIAP  2012). Aungue la
superficie anual sembrada en México varia
ligeramente, la produccion total esta sujeta a
factores adversos que pueden reducir los
rendimientos. Entre ellos podemos mencionar
condiciones  ambientales  adversas, el
empobrecimiento de los suelos y la presencia
de plagas y enfermedades. Dentro de las
enfermedades se han reportado al menos 200
agentes causales de enfermedades que
incluyen hongos, bacterias, fitoplasmas, virus
y nematodos (White 2003).

Las bacterias constituyen un grupo muy
importante de fitopatdégenos debido a que en
condiciones ambientales favorables causan
pérdidas en rendimiento, ademas del riesgo
potencial de transmisidn a través de la semilla
(Palacio-Bielsa et al. 2009). En este sentido
los programas de certificacion de semillas
consideran cero como nivel de tolerancia
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debido a que una sola célula bacteriana es
capaz de iniciar el proceso de infeccién y en
un corto tiempo extenderse a otros campos
causando epidemias que son dificiles de
controlar (Munkvold 2009).

La region de Valles Altos o Altiplano Central
de Meéxico, comprende los Valles Altos y
frios de los estados de Guerrero, Morelos,
Puebla, Tlaxcala y México (Mufioz 2003). En
el Estado de México se producen alrededor de
649,000 t de las 2.8 millones de toneladas que
se producen en esta regién que contribuye con
el 15.9% del total de la produccién de maiz a
nivel nacional (SIAP, 2011).

Por esta razon durante 2007 a 2010 se
realizaron monitoreos continuos en la zona de
los valles Altos de México, para registrar la
presencia de enfermedades bacterianas, se
observé sintomas de estrias clordticas que
iniciaban desde la base o apice de la hoja de
manera irregular, asi como ondulaciones en el
borde de las hojas y retorcimiento de la hoja
apical. Con el objetivo de identificar a nivel
filogenético los agentes causales de esta
sintomatologia se procedi6 a aislar los
microorganismos asociados para
identificacion mediante la amplificacion de
genes ribosomales y nucleares mediante
MultiLocus Sequences Typing (MLST).
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MATERIALES Y METODOS

Colecta de muestras: Durante la primavera-
verano 2007-2010, se colectaron hojas con
sintomas de estrias clor6ticas, ondulaciones
en el borde de las hojas y retorcimiento de la
hoja apical de los hibridos Triunfo, HS2 y del
maiz nativo Cacahuacintle en los municipios
de Montecillo, TecAmac y Chalco en el
Estado de México.

Aislamiento: Se seleccionaron pequefias
porciones de tejido de la zona de avance de
los sintomas, se desinfestaron con una
solucién de hipoclorito de sodio al 1% y se
enjuagaron con agua destilada estéril.
Posteriormente se maceraron y se estriaron en
medio de cultivo B de King y YDC. Después
de 72 h se observo el crecimiento de diversas
colonias, las que se purificaron para
realizacion de pruebas fisiol6gicas como
tincion de Gram 'y determinacion del
metabolismo oxidativo-fermentativo
mediante la prueba de Hugh & Leifson
(Schaad et al. 2001). Posteriormente se
procedié a la identificacion molecular.

Extraccion de DNA: Se realizo de acuerdo al
protocolo de CTAB 2% (Tris- HCI 100 mM
pH 8.0; EDTA 2H,0 mM, CTAB 2%; NaCl
1.4 M) propuesto por Doyle y Doyle, 1990.
La concentracion y calidad del DNA se
verificaron mediante el espectrofotometro
NanoDrop 2000 UV-Vis (Thermo Scientific,
USA) y por electroforesis en gel de agarosa al
1.5 %, los geles se tifieron con GelRedTM
(Biotium, USA).

Amplificacion de la subunidad pequefia del
DNA ribosomal: Se amplificé el gen 16S
rRNA con los iniciadores 8F (5’-
agagtttgatcctggctcag  -3’) 'y 1492R (5’-
gottaccttgttacgactt -3°). La mezcla de
reaccion se prepard con: 5x buffer, 2.5 mM
de dNTP’s, 10 pM de cada iniciador, 5U de
Taq DNA polimerasa, 100 ng de DNA. La
PCR se llevd a cabo en un termociclador
(BIORAD C-100 Touch, USA); con las
siguientes condiciones de amplificacion:

desnaturalizacidn inicial de 95 °C por 2 min;
seguido de 30 ciclos de desnaturalizacion a 95
°C por 1 min, alineamiento a 59 °C por 30 s y
extension a 72 °C por dos min; extension
final un cicloa 72 °C por 10 min.

La verificacion de los productos amplificados
se realiz6 mediante electroforesis horizontal
como se describi6 anteriormente, los
productos amplificados se limpiaron con
EX0SAP-IT (Affymetrix, USA) de acuerdo a
las instrucciones del fabricante.

Amplificacién de genes nucleares MLST:
Se realiz6 la amplificacion de los genes
‘housekeeping’: rpoB, gyrB, recA, tef, pyrG
y atpD. Las amplificaciones se realizaron de
acuerdo a Miyoshi-Akiyama et al. (2013) y la
verificacién de los productos amplificados se
realizaron por medio de electroforesis
horizontal.

La secuenciacion de los fragmentos
amplificados se realizd con el bigdye
terminator v3.0 (Applied Biosystems, USA) y
la secuenciacion se realizd en ambas
direcciones con el Genetic Analyzer modelo
3130 (Applied Biosystem, USA).

Andlisis  filogenético: Para obtener la
secuencia consenso de cada aislamiento se
ensamblaron y editaron de  manera
independiente con la opcion CAP (Contig
Assembly Program) del Software BioEdit
v7.0.9.1. (Hall 1999). La reconstruccion
filogenética se realizd6 con el método de
inferencia Bayesiana usando MrBayes 3.1
(Huelsenbeck 'y  Ronquist 2005) con
secuencias concatenadas, se us6é 10 000 000
de generaciones. Se incluyé como referencia
a las secuencias tipo depositadas en GenBank.

RESULTADOS

Aislamientos obtenidos: Ademéas de los
sintomas descritos en la metodologia se
observé que las plantas mostraron reduccion
de la lamina foliar y acortamiento de
entrenudos. De las muestras con sintomas de
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ondulamiento en los bordes de las hojas que
permanecieron de color verde oscuro no se
obtuvo el crecimiento de ninguna colonia. Sin
embargo, de los aislamientos realizados a
partir de estrias clordticas localizadas en la
base o apice de la lamina foliar (Fig. 1) se
obtuvieron 84 aislamientos que mostraron
caracteristicas morfologicas similares.

Figura 1. Sintomas observados en el hibrido trilineal
Triunfo. A. Sintomas de ondulaciones en los bordes de

la lamina foliar. B. Sintomas de estrias cloréticas,
ondulaciones y abarquillamiento de la hoja. C. Necrosis
del apice de crecimiento.

Las colonias que desarrollaron en medio B de
King y YDC tuvieron bordes lisos y enteros,
superficies convexas con una coloracion que
vari6 de amarillo pdlido translicido a
amarillo intenso. Todas las bacterias fueron
Gram negativas, pero con base al
metabolismo  oxidativo/fermentativo  se
pudieron separar en dos grupos: uno con
metabolismo aer6bico y otro grupo con
metabolismo anaerobico.

Analisis filogenético: La comparacion de las
secuencias consenso en la base de datos de
GenBank  del  National Center for
Biotechnology Information, indicaron que los
aislamientos  correspondieron a Pantoea
agglomerans, P. ananatis y
Stenotrophomonas maltophilia, todos
miembros de las Gamma Proteobacteria.

QOOOC
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La identificacibn mediante la amplificacion
del gen 16S rRNA y de los genes MLST
indicaron que las bacterias aisladas se
agruparon en dos grupos: El primer grupo
estaba formado por dos clados, todos los
miembros presentaron metabolismo
fermentativo, el clado | incluy6 aislamientos
perteneciente a P. agglomerans y el clado Il
agrupé a los aislamientos pertenecientes a P.
ananatis. En el clado Il se agruparon todos
los aislamientos identificados como S.
maltophilia, este resultado fue concordante
con el tipo de metabolismo oxidativo
determinado con la prueba de Hugh y Leifson

(Fig. 2).
DISCUSION

En la actualidad el maiz es uno de los cuatro
alimentos mas importantes en todo el mundo.
En México y Mesoameérica representa el
alimento principal de mas de la mitad de la
poblacion. Sin embargo, la presencia de
factores bidticos y abidticos pueden reducir la
produccion de semilla y grano y por
consiguiente la obtencién de alimentos y
productos de excelente calidad (White 2003).

Debido a la importancia de este cultivo se ha
puesto especial interés en el mejoramiento
genético para resistencia a plagas Yy
enfermedades, en este proceso la seleccion de
progenitores con una alta calidad fitosanitaria
es uno de los factores mas importantes,
debido a que existe el riesgo de la transmision
de enfermedades a los nuevos hibridos (Block
et al. 1998).

Algunas estrategias tecnoldgicas basadas en
DNA permiten la deteccion oportuna y
correcta identificacion de un organismo
patégeno en la semilla, de esta manera se
puede evitar la introduccion de nuevas
enfermedades en é&reas donde han estado
ausentes (Gadsby et al. 2011). Estas pruebas
ofrecen mayor sensibilidad y especificidad
que los métodos convencionales,
especialmente para la deteccién de bacterias
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fitopatdgenas en distintos hospedantes y
ambientes (Vincelli y Tisserat 2008). Algunos
paises han implementado sistemas de
cuarentena y regulacion para evitar la
difusién y/o prevencion de la introduccion de
patdgenos exoticos.

tRuCiones por 560

Figura 2. Arbol filogenético construido con el método
de inferencia bayesiana con secuencias concatenada de
5 genes housekeeping. Clado | formado por Pantoea
agglomerans complex. Clado Il formado por
aislamientos de P. ananatis. Clado I11 formado por
Stenotrophomonas maltophilia. Clavibacter
michiganensis es utilizado como fuera de grupo.

Los métodos basados en la amplificacion de
genes nucleares y en la técnica MLST han
demostrado ser extremadamente Utiles para la
reconstruccion filogenética e identificacion de
bacterias de importancia econdémica o de
comunidades microbianas en semilla (Liu et
al. 2012), estas metodologias permitieron
identificar a P. agglomerans (Morales-
Valenzuela et al. 2007) afectando maiz vy
otros cultivos en otras regiones del mundo, P.
ananatis (Alippi 2010, Goszczynska et al.
2007, Coutinho y Venter 2009, Silva-Rojas et
al. 2011) y S. maltophilia como nuevos
patdgenos potenciales presentes en maiz en la
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region de Valles Altos de México. Todas
estas especies estan asociadas a estrias
cloréticas en maiz y en caso de P.
agglomerans se ha reportado la transmision
por semilla (Silva-Rojas et al. 2010). La
patogenicidad de estas tres especies se ha
confirmado siguiendo los postulados de Koch
(datos no mostrados).

Estas nuevas tres enfermedades se suman a
Pseudomonas avenae (=Acidovorax citrulli
comb. Nov. Bull et al. 2012), Erwinia
chrysanthemi (=Dickeya chrysanthemi nov.
comb. Samson et al. 2005), Pantoea stewartii
(CIMMY, 2004), Clavibacter michiganensis
subesp. nebraskensis, Pseudomonas syringae
pv. syringae (Beattie y Marcell, 2002),
Xanthomonas campestris bacterias reportadas
previamente para el cultivo de maiz en otras
regiones del mundo (Donald, 2004).

CONCLUSIONES

Se ha identificado a P. agglomerans y P.
ananatis, especies del grupo de las Gram
negativas, anaerobica y a Stenotrophomonas
maltophilia, bacteria aerobica con
caracteristicas morfoldgicas muy similares a
P. agglomerans y P. ananatis asociadas a
estrias clordticas, al enrollamiento de la hoja
apical y muerte prematura de la planta. Estas
bacterias se han aislado tanto en Cachuacintle
(maiz nativo) como en el hibrido comercial
Triunfo. Se observo una menos incidencia de
estrias clor6ticas en el hibrido HS2.
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EL USO DEL CONCEPTO DE ESTASIS EN CITOGENETICA COMPARADA

Marquez C

Facultad de Ciencias, UABC-Ensenada, B.C.

cmarquez@uabc.edu.mx

El concepto de éstasis evolutiva se utiliz6 inicialmente para presentar los casos del registro fosil
donde no se apreciaban cambios notables a lo largo del tiempo geoldgico. Sin embargo en el
presente algunos autores han ampliado su aplicacién a otros campos de la Biologia como la
Citogenética animal donde comparan los cariotipos de especies diversas. En algunos articulos
los autores exponen los cariotipos de varias especies gque son estudiados mediante las técnicas
clasicas de tincion uniforme donde comparan nimero, tamafio y forma de los cromosomas, y con
frecuencia llegan a la idea de que no han cambiado entre una especie y otra, por lo que
concluyen que tienen un caso de estabilidad cariotipica en la divergencia de las especies. En este
trabajo se presenta un analisis de los cariotipos de varias especies animales que cuando son
examinados de manera gruesa tienen el mismo nimero, tamafio y forma de cromosomas.
Algunos cariotipos del estudio provienen de este laboratorio (dos especies de mejillones y dos de
almejas) y otras de la literatura como los de especies de moscas Drosophila, mejillones Mytilus y
peces. Asi se muestran ejemplos que corresponden a grupos taxondmicos distantes. Los
resultados de los andlisis indican que cuando sélo se emplean técnicas clasicas si es posible
observar que aparentemente no hay cambios entre las especies por lo que en una aproximacion
inicial al problema, se puede sugerir éstasis. No obstante, la sugerencia anterior gqueda sin
sostenimiento cuando se aplican técnicas adicionales como las de bandas G, NOR, y C,
marcadores moleculares e hibridacidn in situ, técnicas de procesamiento digital de imagenes y de
gendmica comparada. Al final lo que se observa es que los cariotipos de las especies que son
objeto de comparacibn muestran diferencias como transposiciones, translocaciones,
duplicaciones, inversiones, entre otros cambios. Por ello se concluye que la palabra éstasis
debera de ser utilizada con precaucion, puesto que en Citogenética con frecuencia no es
pertinente su empleo, ya que indica evolucion sin cambios.
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ESTUDIO CITOGENETICO EN TORTUGAS DULCEACUICOLAS DE TABASCO
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!Division Académica de Ciencias Bioldgicas, Universidad Juarez Autonoma de Tabasco, C.P.
86150, Villahermosa, Tabasco, México

?Instituto Tecnoldgico Superior de Comalcalco. Km 2.0 carretera vecinal Comalcalco-Paraiso,
Ra. Occidente 3ra. Seccion. C.P. 86650, Comalcalco, Tabasco, México

jhernandez-guzman@hotmail.com

El presente estudio de citogenética en tortugas dulceacuicolas de Tabasco, México es el primero
en esta region. ElI namero modal diploide caracterizado en las tortugas tropicales de Tabasco
empleando el método citogenético convencional fue de 2n=56 cromosomas (2n=56+3
microcromosomas B) y n=28 cromosomas en Kinosternon leucostomum; 2n=50 cromosomas
(2n=50+2 microcromosomas B) y n=25 cromosomas en Trachemys scripta y 2n=54
cromosomas (2n=54+2 microcromosomas B) en Staurotypus triporcatus. La clasificacion
cromosémica en K. leucostomumes de 12 cromosomas metacéntrico-submetacéntrico
“msm”/“A” + 22 cromosomas subtelocéntrico-telocéntrico “stt”/“B” + 22 cromosomas
telocéntricos “T”/“C”, con numero fundamental NF=90. En T. scripta es de 32 cromosomas
metacéntrico-submetacéntrico “msm”/“A” + 10 cromosomas subtelocéntrico-telocéntrico
“stt”/“B” + 8 cromosomas telocéntricos “T”/“C”, con namero fundamental NF=92 y en S.
triporcatus 20 cromosomas metacéntrico-submetacéntrico “msm”/“A” + 34 cromosomas
telocéntricos “T”/“C” con numero fundamental NF=74. La variacion en la clasificacion
cromosGmica, el nimero fundamental y la presencia de cromosomas supernumerarios, son
evidencia del citotipo cromosémico particular de las tortugas de Tabasco con otros organismos
de diferente distribucién geografica. Ademas, el presente estudio descarta la presencia de
cromosomas sexuales por falta de evidencia concluyente.
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PARALOGIA EN OXIDASAS DEPENDIENTES DE COBRE EN BACTERIAS
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*Departamento de Medicina Molecular y Bioprocesos, Instituto de Biotecnologia, UNAM.
Cuernavaca, Mor., Mex.

abrena2012upzmg@gmail.com

Las enzimas trinucleares dependientes de cobre en bacterias, a diferencia de las fungicas, se han
diversificado de manera notable. Mientras que en hongos su Unica funcion conocida es la de
oxidasas, en bacterias cumplen, al menos, dos funciones diferentes: oxidasas, y secuestradoras
de cobre. En las secuestradoras, existen dos familias diferentes involucradas en mecanismos de
respuesta y proteccion frente a la acumulacion de cobre. Para las oxidasas el panorama es aun
mas complejo: A pesar de la conservacion de los residuos involucrados en la estructuracion del
sitio trinuclear, la similitud a nivel de secuencia llega a ser tan baja como 15%. Esta diversidad
se ve reflejada en sus propiedades cataliticas, ya que las tres enzimas caracterizadas varian
notablemente en el tipo de sustratos que utilizan, en sus constantes cataliticas asi como en su
funcion biologica. En trabajos de comparacion de secuencias por alineamiento, una misma
especie presentar mas de dos variantes de la enzima. En este trabajo nos propusimos ubicar la
paralogia de esta enzima en bacterias por andlisis bioinformatico encontrando a nivel de
estructura primaria de dos a hasta cuatro secuencias paralogas especialmente en proteobacterias.
Explicandolo desde dos puntos de vista complementarios: Con una visién, encontramos un caso
de evolucion divergente, en el cual la secuencia proteica, liberada de restricciones funcionales,
llega a variar de tal manera gque ya no es reconocible, generando nuevas funciones biolégicas
pero conserva siempre la geometria del sitio trinuclear. Desde una éptica biotecnoldgica, las
oxidasas bacterianas superan ampliamente a las fungicas, ya que presentan habitat y nichos
ecolégicos mas diversos y propiedades cataliticas variadas, como: termo tolerancia, utilizacion
eficiente de sustratos no fendlicos, resistencia a alcalis y tolerancia a haluros. Y esto quiza sea la
explicacidn de su diversidad aun en la misma especie.
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MARCADORES BIOLOGICOS Y FACTORES DE RIESGO DE TROMBOFILIA, EN
PACIENTES ADULTOS MAYORES Y DONADORES SANOS MAYORES >50 ANOS
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En el envejecimiento, el desequilibrio entre la interaccion de genes, ambiente y susceptibilidad
individual, puede producir eventos tromboéticos. La busqueda de factores de riesgo (FR:
hereditarios y adquiridos) y marcadores biologicos (MB) de trombofilia en adultos mayores
(AM), es importante. Por lo cual el objetivo de este trabajo es determinar los MB para
trombofilia y su asociacion con FR, en AM y donadores sanos >50 afios (DS). Se determinaron:
factor de von Willebrand (FvW), homoicisteina (Hcy), factores de coagulacion (FC), proteinas
antitrombéticas (PA: PS, PS y AT) y plasminégeno (Plg), perfil de lipidos (PL) y el grupo
sanguineo (GS). En resultados preliminares se observé: PL y Hcy (82 AM). 70 con
hiperhnomocisteinemia (HHcy) y 12 normales, 8.5% hipercolesterolemia y 30%
hipertrigliceridemia. FC, PA y Plg (144 AM y 29 DS). Se encontr¢ diferencia entre DS y AM al
comparar HDL, VLDL, triglicéridos, FI, FVIII, FIX'y FXI. Es importante establecer los valores
de referencia (VR) para FI y FX por década y sexo, FVII y FXII por sexo. Para el Fll, FV,
FVIII, PC, PS y Plg por década; y para FIX, FXI y AT pueden utilizarse los VR obtenidos para
AM mexicanos. La dislipidemia (Dlp) se asocié con 1FIL Insuficiencia venosa profunda con
1FIl y |FXII. La diabetes y Dlp con 1FXI. Diabetes con |PC. La hipertension arterial (HTA) y
Dlp con |AT y la osteoporosis con |FXII. Hcy y FVW (149 AM). El THcy se asocié con
aumento de la edad; fue mayor en varones. Se asocio a la HHcy moderada con HTA, y al tTFvW
con enfermedad vascular cerebral. EI GS-O mostr6 |FvW y la Hcy, estan por encima de los VR
para poblacion general (PG). THey y 1FvW se asociaron con dafio endotelial y avance de la
edad. Los FC y PA varian con edad, sexo y presencia de enfermedades, y difieren de los VR en
PG y de los propuestos comercialmente. Estos resultados permiten el diagndstico temprano,
prevenir y/o corregir alteraciones discapacitantes y ofrecer un tratamiento integral, que mejora la
calidad de vida y contribuyen a desarrollar una cultura de respeto hacia los AM.
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DANOS GENETICOS Y ENDOCRINOS EN OSTIONES (Crassostrea corteziensis)
CAUSADOS POR HIDROCARBUROS AROMATICOS POLICICLICOS Y SUS
RIESGOS A LA SALUD

Galindo Reyes JG

Facultad de Ciencias del Mar, Universidad Auténoma de Sinaloa, Paseo Claussen s/n, Mazatlan,
Sin. C.P. 8200. Tel. (669) 9828656

guillermo_galindo_reyes@hotmail.com

Los hidrocarburos aromaticos policiclicos (HAPS), son contaminantes presentes en casi todos los
ecosistemas acudticos; muchos de ellos son disruptores endécrinos y causantes alteraciones
genéticas en los seres vivos. Estudios previos, reportan HAPs en el Estero de Urias, ubicado en
la entrada del Golfo de California. El objetivo de este trabajo fue evaluar los niveles de HAPs,
en el estero, sus efectos genéticos y enddcrinos en ostiones y sus riesgos en la salud. Se tomaron
muestras de agua y sedimentos del Estero de Urias. Los HAPs en las muestras fueron extraidos,
y los extractos se analizaron por cromatografia de gases (GC). Para determinar las dafios
genéticos (alteraciones gonadicas) y enddcrinos, los ostiones fueron expuestos 25 dias a
concentraciones sub-letales de: Fenantreno, Naftaleno, Fluoreno, Pireno y Criseno. Al término
de este periodo, se cuantificaron las hormonas, las alteraciones gonadicas y su crecimiento, asi
como los HAPs acumulados en los ostiones (pulpa). Las hormonas y los HAPs en la pulpa, se
determinaron por cromatografia de liquidos (HPLC) y de gases (GC) respectivamente. Se
observd disminucion en el peso de la pulpa desde 10.14% hasta 44.5% vy en el de la gonada,
desde 11.38% hasta 45.16% respecto del control. También, se presentaron decrementos en la
concentracién de hormonas; la Progesterona decrecié desde 2.09 hasta 15.17 y el Estriol, desde
540.13 hasta 244.66 (g hormona/g de gdnada). Se concluye que la tasa de crecimiento fue
significativamente menor en los ostiones expuestos respecto a los controles. Similarmente, la
reduccion en el peso de la gbnada indica dafio genético. El decremento de hormonas indica
disrupcién endécrina y reduccién de la capacidad reproductiva en los ostiones. Como los HAPS
acumulados en los ostiones fue considerablemente alta respecto a la concentracion en el agua, el
consumo de ostiones cultivados y/o extraidos del Estero de Urias representa un riesgo a la salud
humana, ya que las concentraciones de experimentacion fueron mucho menores que las del agua
y sedimentos del estero.
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EVALUACION DE LA CITOGENOTOXICIDAD DE UNA CERVEZA ELABORADA
INDUSTRIALMENTE Y OTRA ARTESANAL USANDO LA PRUEBA DE
MICRONUCLEOS EN Vicia faba

Rosas-Cipriano A', Flores-Maya S™*, Barrera-Escorcia H', Gomez-Arroyo S? y Ruiz Cabrera A

'Facultad de Estudios Superiores lztacala, UNAM, Av. De los Barrios, No. 1 Los Reyes Iztacala,
Tlalnepantla, Estado de México, México, C.P. 54090. Laboratorio de Recursos Naturales,
UBIPRO. Laboratorio de Microscopia. Laboratorio de Medicina

“Centro de Ciencias de la Atmdsfera, UNAM, Ciudad Universitaria, Coyoacéan C.P. 04510, D.F.,
México, Laboratorio de Citogenética Ambiental

saulsel@unam.mx

La cerveza es una bebida compleja por la gran variedad de componentes disueltos en ella, estos
componentes interactdan entre si y pueden rapidamente modificarse desde el momento de estar
en contacto con el ambiente. Mucho se ha dicho con respecto al impacto sobre la salud humana
provocado por el consumo de la cerveza. Una ingesta excesiva de cerveza puede traer
consecuencias a la salud humana y por el contrario la ingesta moderada de alcohol puede
disminuir significativamente el dafio al ADN. La importancia de las pruebas de corta duracion
para los carcindgenos y mutagenos (ensayo de micronucleos) es factible de ser aplicado en el
analisis de riesgos y control de calidad de las bebidas comerciales como la cerveza. El objetivo
de este estudio fue evaluar el efecto genotdxico in vivo de dos tipos de cervezas por medio del
ensayo de micronucleos en Vicia faba. Se emplearon semillas de Vicia faba (var. minor) que
fueron expuestas por 120 hs a los componentes quimicos de una cerveza elaborada
industrialmente y otra de manera artesanal. La cicloheximida (5 pg/ml), el etanol 3.6% (v/v) y
7.5 % (v/v) fueron utilizados como controles positivos. Se evalué el efecto citogenotédxico de las
cervezas en células meristematicas de raiz. Los datos fueron analizados por medio de un anélisis
de varianza y una prueba de comparacion multiple (prueba de Dunnett) con un criterio de
significacion de P<0,05. Los resultados permitieron establecer que los tratamientos para el
indice mit6tico en células meristematicas tuvieron diferencias significativas comparadas con el
control negativo, en cambio la frecuencia de micronlcleos no presentaron diferencias
significativas. En conclusion: los componentes quimicos de estas bebidas alcohdlicas no
provocan efectos genotoxicos pero si son ligeramente toxicos ya que reducen o incrementan la
division celular en células meristematicas de Vicia faba.
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CNG2013 079

ANALISIS DE ASOCIACION DEL POLIMORFISMO +148 C>T DEL GEN AXIN2 Y
+294 T>C DEL GEN PPARD EN PACIENTES MEXICANOS CON CANCER
COLORRECTAL

Rosales Reynoso MA¥*, Juarez VVazquez CI, Flores Martinez S 'y Sanchez Corona J

Divisién de Medicina Molecular, Centro de Investigacién Biomédica de Occidente, CIBO,
IMSS. Guadalajara, Jalisco

mareynoso@hotmail.com

El cancer colorrectal (CCR) se origina cuando las células normales de las paredes del colon o del
recto empiezan a cambiar y proliferar sin control, formando una masa llamada tumor que puede
ser benigno o maligno. Existen varios factores de riesgo como son los factores ambientales y
genéticos. Entre los factores genéticos se encuentran mutaciones en genes supresores de tumor,
genes encargados de la reparacion del dafio al ADN y oncogenes, asi mismo se han visto
involucrados genes de la via de sefializacion Whnt-B-catenina. Entre los genes que intervienen en
esta via se encuentran AXIN2 y PPARD. Con lo que respecta a el polimorfismo +148 C>T no ha
sido descrito su participacion en pacientes Mexicanos con CCR, mientras que para el
polimorfismo +294 C>T no se ha analizado en pacientes con algun tipo de cancer. Por lo que es
interesante conocer si en poblacién Mexicana del Occidente de México se asocian los
polimorfismos +148 C>T y +294C>T con el cancer colorrectal. La genotipificacion se realizd
mediante PCR-RFLP en 134 muestras de ADN de individuos de poblacién general de Jalisco
(PGJ) y 92 muestras de ADN de pacientes con CCR. Se calcul6 el Equilibrio de Hardy-
Weinberg (EHW) en la poblacion general de Jalisco para los diferentes polimorfismos y se
compararon las frecuencias alélicas y genotipicas mediante la prueba x* con la utilizacion del
programa estadistico SPSS. Se estim6 el OR de los genotipos y alelos mediante el programa
estadistico Epi Info v6. El andlisis de asociacion en los pacientes con CCR comparado con los
individuos de poblacion general de Jalisco para el polimorfismo +148 C>T no mostré ninguna
diferencia estadisticamente significativa. Sin embargo el analisis de asociacién para el
polimorfismo +294C<T utilizando el modelo dominante en donde se agruparon los individuos
con los genotipos CT y TT mostrd un valor de OR de 3.54 con un IC al 95% de 1.76, 7.12, con
un valor p de 0.0001, mientras que el OR donde se analizaron los alelos mostré un valor de 3.07
con un IC al 95% de 1.73, 5.48 con una p de 0.00005.
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PARTICIPACION DE LOS LPS DE Rhizobium etli CFN42 EN EL PROCESO DE
INFECCION DE LOS BACTERIOFAGOS 1,10y 11

Brito Suastegui A', Rodriguez Sanchez C?, Santamaria RI°, Bustos Arcos P? y Gonzalez Zifiiga
VM?

'Universidad Auténoma de Guerrero y Centro de Ciencias Genomicas, UNAM
“Programa de Gendmica Evolutiva

cesar@ccg.unam.mx

Recientemente, en el Programa de Gendmica Evolutiva del CCG, UNAM, hemos determinado el
rango de hospedero de diferentes fagos aislados de siete cepas secuenciadas de R. etli; de los
cudles los fagos 1, 10 y 11 infectan a la cepa CFN42. Un aspecto interesante a evaluar es cuél es
0 son los genes que determinan el proceso de infeccion de éstos fagos en la cepa de R. etli
CFN42. Por lo cual iniciamos ésta investigacion y; a través de los estudios preliminares en el
laboratorio, pudimos determinar que en el plasmido "b” de la cepa de R. etli CFN42 se
encuentran los genes involucrados en este proceso. Los genes LPS Bl y B2 fueron los genes
candidatos a evaluar. Se utilizaron diferentes construcciones genéticas en el fondo genético de R.
etli CFN42 para determinar la accion de los bacteriofagos y producir las placas liticas por los
fagos 1, 10y 11. Las cepas de R. etli se pusieron toda la noche a crecer y después con el cultivo
se hizo una cama de las cepas bacterianas a utilizar y posteriormente se les puso una gota de 20
pl de los fagos a experimentar. Después de éstos ensayos, pudimos corroborar que para la
infeccién del fago 10 la via de los LPS no tiene ninguna participacidn para su infeccion en la
cepa de R. etli CFN42; en cambio, los fagos 1 y 11, necesitan para el proceso de infeccidn la
presencia del LPS y en particular pudimos determinar que los LPS B1 son las moléculas
involucradas en el proceso de infeccion de los bacteriéfagos 1 y 11. Seguimos, investigando en
qué otras cepas de R. etli, tienen esta via como mecanismo de infeccion de los bacteriéfagos 1 y
11.
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ALGUNOS COMPONENTES DE VALOR ADAPTATIVO EN POBLACIONES
NATURALES DE Drosophila pseudoobscura ORIGINARIAS DE MEXICO

Salceda VM y Arceo-Maldonado C

Departamento de Biologia, Instituto Nacional de Investigaciones Nucleares, km 36.5 Carretera
México-Toluca S/N, La Marquesa, Ocoyoacac, Edo. de México C.P. 52750

victor.salceda@inin.gob.mx

La seleccion natural como regla general estad dirigida a mantener o aumentar la adecuacion
darwiniana o adaptabilidad, la cual es funcion de los diferentes componentes de valor adaptativo
(fitness), la respuesta a un determinado ambiente puede alcanzarse a través de la interaccién de
diferentes factores. El estudio de los componentes de valor adaptativo en poblaciones naturales
y/o experimentales es pues importante. Interesados en este problema lo analizamos en algunas
poblaciones de Drosophila pseudoobscura. Se obtuvieron muestras en 27 localidades a lo largo
de la RepuUblica y se dividieron para su analisis en cuatro transectos norte-sur y se llevaron al
laboratorio, donde se estudiaron los siguientes componentes: fecundidad, medida como nimero
total de descendientes en siete dias de postura; nimero de descendientes por hembra por dia;
viabilidad huevo-adulto; proporcién sexual, calculada de la siguiente forma: nimero de hembras
entre el nimero de machos y multiplicado por 100; indice de apareamiento, que consiste en el
nimero de apareamientos en 30 minutos de exposicion; y nimero de inversiones encontradas
por poblacion. Los respectivos valores promedio para éstos fueron: 4117, 8.5, 24.4 %, 71.9
machos por cada 100 hembras, 59.9 % y 6.5 inversiones. Estos resultados provienen del namero
de hembras capturadas el cual vario de seis a 250 las cuales dejaron de 220 a 22798
descendientes; la viabilidad huevo-adulto tuvo una variacién de 14.3 a 38.4 por ciento; la
proporcion sexual con una variacion de 31.4 a 96.4; el aislamiento sexual del 38 al 76 por ciento
y el nimero de inversiones presentes de cuatro a nueve. Todas las diferencias encontradas se
consideran adaptaciones propias de cada poblacion las que les permiten su permanencia en los
diferentes habitats.
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CARACTERIZACION CITOGENETICA DE PLANTAS DE PITAHAYA (Hylocereus
ssp.) NATIVAS DEL ESTADO DE COLIMA

Michel-Lépez CY*, Mercado-Ruaro P ?, Pefia-Beltran E* y Michel-Rosales A'

!L_aboratorio de Biotecnologia, Facultad de Ciencias Bioldgicas y Agropecuarias, Universidad de
Colima, Km. 40 Autopista Colima-Manzanillo, Tecoméan, Colima 28100 Colima, México

2Departamento de Botanica, Instituto de Biologia, UNAM, Ciudad Universitaria, México, D.F.
04510, México

elpidio3@hotmail.com

Los estudios citogenéticos permiten realizar valiosos aportes al conocimiento de los mecanismos
de aislamiento reproductivo y los modos de especiacion en las plantas. En los Gltimos veinte
afios este tipo de investigaciones se han concentrado principalmente en el analisis de la
estructura y evolucion del genoma de diferentes especies, facilitando el entendimiento de la
organizacion y de la estructura del material genético, de ahi su importancia en los proyectos de
mapeo genético que se realizan actualmente. Se ha sefialado que la forma y tamafio de los
cromosomas de las especies vegetales es de importancia funcional y adaptativa. No obstante lo
anterior, para muchas especies se carece de informacién bésica como lo es su numero
cromosdmico. Por lo anterior, se evalu6é la variabilidad citogenética en plantas nativas de
Hylocereus ssp. (pitahaya). Se elaboraron y analizaron preparaciones citolégicas de células
mitéticas de H. ocamponis (Salm-Dyck) Britton & Rose de localidades del Estado de Colima.
Las laminillas se prepararon mediante la técnica del aplastamiento del tejido en monocapa
(“squash”), de meristemos radiculares previamente pretratados con solucion mitostatica de 8-
hidroxiquinoleina 0.002M por 4 horas y teflidos con Feulgen. Las laminillas se hicieron
permanentes con la técnica de nitrégeno liquido. Los mejores campos se fotografiaron en un
microscopio 6ptico Carl Zeiss Axioscop (100X) usando pelicula Kodak Technical Pan. El
ndmero cromosdmico somatico fue 22 (2n=2x=22) para todas las localidades analizadas. Con
base en las mediciones y la clasificacién de Levan, todos los cromosomas son del tipo
metacéntrico, obteniéndose la férmula cariotipica de 11m. Por otro lado, la longitud total
haploide de los cromosomas fue de 19.56 um, con un intervalo en la longitud cromosémica de
2.37 a 1.34 um y un promedio de 1.77 + 0.07 um; la presencia exclusiva de cromosomas
metacéntricos y el indice de simetria TF % de 43.81 en H. ocamponis, indican un cariotipo
simétrico. El nimero cromosdmico coincide con el propuesto como nimero basico de X=11
para la familia Cactaceae. Con base en los resultados, se plantea la necesidad de obtener
informacion de otras especies del género y con dicha informacion, determinar la evolucién
cromosd@mica del grupo y las relaciones citogenéticas entre las especies.
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OBTENCION DE EMBRIONES SOMATICOS A PARTIR DEVITRO PLANTULAS DE
Agave tequilana Weber var. Azul IRRADIADAS CON Co®

Angeles-Espino A™*, Valencia-Botin AJ?, Virgen-Calleros G*, Ramirez-Serrano C', Paredes-
Gutiérrez L* y Hurtado-De la Pefia S*

'Centro Universitario de Ciencias Bioldgicas y Agropecuarias. Universidad de Guadalajara. Km
15.5 carretera Guadalajara-Nogales, Las Agujas, Zapopan, Jalisco

“Centro Universitario de la Ciénega. Universidad de Guadalajara. Av. Universidad 1115,
Ocotlan, Jalisco, México. C.P. 47820

*Instituto Nacional de Investigaciones Nucleares. Ocoyoacac, Estado de México

alexange@prodigy.net.mx

En el cultivo del agave (Agave tequilana Weber var. Azul) en la zona de denominacion de
origen del tequila, los fitopatdgenos ocasionan pérdidas en campo y se requiere inducir
genotipos resistentes. El objetivo fue obtener embriones sométicos a partir de germoplasma
irradiado. El callo embriogénico se indujo en explantes de hoja en medio (MS) adicionado con
fitohormonas. Los embriones maduraron en el mismo medio modificado sin reguladores mas
500 mg L™ de Caseina. Las dosis de Co®fueron: 0, 10, 20 y 30 Gy. Los resultados se analizaron
por ANVA (p<1%), Tukey y regresion lineal. La induccién y maduracién de embriones se
observé en la tercera semana en el control, 10 y 20 Gy. El tratamiento de 20 Gy obtuvo buen
desarrollo de callo pero no en el nimero de embriones, el control y 10 Gy fueron iguales. Es
viable la obtencion embriones somaticos a partir de vitroplantulas de A. tequilana sometidas a
dosis de radiacion menores o iguales a 20 Gy. En dosis mayores se inhibe la totipotencia celular.
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MICRONUCLEOS Y DANO NUCLEAR EN LINFOCITOS DE ENFERMERAS
EXPUESTAS A CITOSTATICOS

Brisefio-Gomez CA', Alcantar-Zavala LA?, Martinez-Campos H', Casillas-Pilgram JA', Ruiz-
Paloalto ML® y Roldan-Reyes E**

'Laboratorio de Citogenética y Mutagénesis, FES-Zaragoza, UNAM México, D.F.
2Estudiante de Doctorado en Ciencias de Enfermeria, Universidad de Guanajuato
*Universidad de Guanajuato Campus Celaya-Salvatierra

eliar@unam.mx

Existen factores capaces de influir en la integridad cromosémica como el estilo de vida, los
cambios climéticos, los tratamientos médicos y la ocupacién laboral. Los citostaticos son un
grupo amplio de farmacos utilizados en el tratamiento contra el cancer, destacan aquellos
capaces de interactuar con el ADN y/o sus precursores, los que inhiben su sintesis y causan
dafios irreparables en células malignas y sanas. El personal de enfermeria est4 expuesto directa o
indirectamente a los antineoplasicos por ingestion, inhalacion y absorcion cutinea por contacto
directo con fomites contaminados, secreciones y excretas; considerados de riesgo. El ensayo in
vitro de microndcleos en linfocitos humanos con bloqueo de la citocinesis (MNBC), esta
considerado como un ensayo préactico, universalmente validado y accesible tecnolégicamente,
eficiente para evaluar dafio al ADN e inestabilidad genética entre otros; inducidos por agentes
quimicos y fisicos. Los microntcleos (MN) son cuerpos citoplasmaticos de naturaleza nuclear,
representan material genético no incorporado correctamente a las células hijas durante la
divisién celular, reflejan aberraciones cromosémicas que se originan por roturas cromosdmicas
y/o cromosomas completos con el centrdmero inactivo, y por errores durante la replicacion del
ADN vy posterior division celular. El objetivo del presente trabajo fue evaluar la presencia de
microndcleos (MN) en linfocitos humanos binucleados del personal de enfermeria expuesto a
citostaticos. El estudio es de tipo descriptivo, transversal y observacional, constituido por 10
enfermeras(os) hasta el momento. Se desarroll6 el ensayo de MNBC. Se analizaron 1000 células
binucleadas por individuo en microscopio con campo claro (40 y 100X), se registraron las
frecuencias de MN, yemas nucleares (YN) y puentes nucleoplasmicos (PN) asi como células
mononucleadas y polinucleadas. Resultados: se observé dafio nuclear diverso, donde las
frecuencias de MN, YN y PN en células binucleadas resultaron significativas (p< 0.0005) en
relacion con el control negativo. Las alteraciones al material genético son evidentes no solo por
la presencia de MN sino por una frecuencia mayor de YN y PN en relacion con el control, lo que
significaria dafio nuclear heterogéneo provocado por los agentes quimioterapéuticos.
Financiamiento: Universidad de Guanajuato Campus Celaya-Salvatierra; UNAM -PAPIIT
IN213013-3.
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ESTUDIO CARIOTIPICO EN ANFIBIOS Y SU RELACION CON AMBIENTES
CONTAMINADOS DE TABASCO

Hernandez-Guzman J*" % y Arias-Rodriguez L*

!Division Académica de Ciencias Bioldgicas, Universidad Juarez Autonoma de Tabasco, C.P.
86150, Villahermosa, Tabasco, México

?Instituto Tecnoldgico Superior de Comalcalco. Km 2.0 carretera vecinal Comalcalco-Paraiso,
Ra. Occidente 3ra. Secciéon. C.P. 86650, Comalcalco, Tabasco, México

jhernandez-guzman@hotmail.com

Las actividades antropogenicas e industriales en el sureste de México, han venido creciendo
junto con la reduccion y fragmentacion de los hébitats y refugios naturales de las especies
nativas, entre ellas las de anfibios. Ha sido bien documentada, la existencia en nuestro pais de
una amplia biodiversidad de anfibios. Sin embargo, poco ha sido el interés por el conocimiento
de varios aspectos sobre la biologia y genética basica de tal grupo taxondmico. De los estudios
necesarios para la comprensién de la biologia de las especies, destacan los de citogenética que
permiten describir el nimero de cromosomas y la de identificar citotipos especiales como
cromosomas sexuales y microcromosomas “B”; para establecer recomendaciones con fines de
conservacion y de apoyo a la taxonomia convencional. En este estudio, se emplearon las
herramientas de citogenética clasica para esclarecer el cariotipo tipico de cuatro especies de
anuros de Tabasco. El cariotipo de Dendropsophus microcephalus mostré 2n=30 (1n=15)
cromosomas de tipo subtelocéntrico-telocéntrico, el de Scinax staufferi 2n=24 (1n=12)
cromosomas metacéntricos-submetacéntricos, Smilisca baudinii con 1n=12 cromosomas
metacéntricos-submetacéntricos, Incilius valliceps con 2n=22 cromosomas, siendo 12
metacéntricos-submetacéntricos + 10 telocéntricos y Rhinella marina con 2n=22 (1n=11)
cromosomas de tipo variable desde metacéntricos-submetacéntricos hasta telocéntricos con
presencia de triploidia 3n=33 cromosomas. La informacion citogenética descrita es un aporte
adicional a las fichas bioldgicas en cada una de las especies. Por otro lado, las variaciones
cariotipicas observadas sugieren probables mecanismos de diversificacién por hibridacion
natural o por factores ambientales. No fue posible identificar presencia de cromosomas sexuales
en las cuatro especies, lo que hace suponer que el mecanismo de determinacidn sexual se basa en
genes fijados a cromosomas somaticos, mientras que en . valliceps, se observd la presencia de
cromosomas sexuales.
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CARACTERIZACION MOLECULAR POR PFGE DE CEPAS DE Salmonella
typhimurium AISLADAS DE CANALES Y CARNE MOLIDA DE BOVINO
PROVENIENTES DEL ESTADO DE JALISCO

Barba Ledn J', Rodriguez Zapata AL, Avila Rosales AA, Medina Lerena MS, Camacho
Marquez MA, Rodriguez Guzméan A, Gonzalez Aguilar DG, Perez Montafio JA y Cabrera Diaz
E

Centro Universitario de Ciencias Biologicas y Agropecuarias CUCBA. Camino Ramon Padilla
Sanchez #2100 Nextipac, Zapopan, Jalisco.Tel. 3777 1150 ext. 33042

jeannbarba@gmail.com

Salmonella enterica serovar Typhimurium ha obtenido a través de los afios, elementos génicos
que vuelven distinguibles a los aislados bacterianos pertenecientes al mismo serotipo. Ademas
han adquirido genes que las vuelven resistentes a los antibi6ticos, lo que en la actualidad
representa un problema de salud, ya que este tipo de microrganismos pueden llegar al ser
humano a través de distintas fuentes como los alimentos. Esta investigacidn comparo la relacion
genética existente entre 24 aislados de S. typhimurium, obtenidas a partir de canales provenientes
de los rastros de Ocotldn y Tepatitlan; y de carne molida proveniente de los municipios de
Guadalajara, Tlaguepaque y Zapopan, Jalisco. Para ello se utilizé la técnica de PFGE establecida
por el PulseNet-USA-CDC; los perfiles genéticos resultantes se utilizaron para construir una
matriz empleada en la generacion de un dendograma de la relacion filogénetica mediante el
empleo de los paquetes computacionales tree view y free tree. Los perfiles de resistencia se
obtuvieron por la técnica de Kirby-Bauer lo que permitid conocer si habia un patron de
resistencia conservado entre los distintos aislamientos. El andlisis del dendograma mostr6 la
existencia de 5 grupos, de los cuales uno de ellos resulté el mas numeroso con 16 aislados
provenientes de los rastros de Tepatitlan y Ocotlan. Asimismo, hubo dos grupos que agrupaban a
3 cepas, cada uno de ellos, aisladas de carnicerias de Zapopan. Finalmente los grupos menos
numerosos s6lo contenian una cepa cada uno, aisladas de carnicerias de Tlaquepaque y
Guadalajara, respectivamente. Ademas se encontro, entre el grupo de 16 aislados, una resistencia
conservada a  Gentamicina-Tetraciclina  (Tet)-Trimetropima/Sulfametoxasol ~ (SXT)-
Cloranfenicol (Chl)-Estreptomicina (Str) y entre los grupos de los aislados de carnicerias de
Zapopan se observl una resistencia conservada a Tet-SXT-Chl-Str-Nalidixico. En conclusion
este trabajo mostrd que existe una relacion genética estrecha entre los asilados provenientes de
los rastros, no siendo asi cuando se compara con los provenientes de las carnicerias, lo que
sugiere que los aislados de S. typhimurium de la carne de las carnicerias se adquieren después de
la obtencidn de la canal. Adicionalmente la resistencia conservada entre los aislamientos de
ambas fuentes sugiere que ésta se adquiere antes del sacrificio del animal.
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PARTICIPACION DE LA ENZIMA MGMT EN LA FORMACION DE ADUCTOS EN
DNA DE FUMADORES POR COMPUESTOS PRESENTES EN EL TABACO Y EN LOS
CONTAMINANTES AEREOQOS DE LA CIUDAD DE MEXICO

Martinez-Ramirez OC', Pérez-Morales R?, Gonsebatt ME" y Rubio J**

'Departamento de Medicina Gendmica y Toxicologia Ambiental, Instituto de Investigaciones
Biomédicas, Universidad Nacional Autdnoma de México, Apartado Postal 70228, C.P. 04510,
Meéxico D.F., México

2Departamento de Biologia Molecular, Facultad de Ciencias Quimicas, Universidad Juarez del
Estado de Durango, C.P. 35010, Durango, México

juruli@unam.mx

La enzima MGMT repara la lesion producida por un grupo alquilo que se introduce en el
oxigeno que esta en la posicion 6 de la guanina. Existen variantes alélicas del gen que codifica
para esta enzima que puede afectar de manera importante la susceptibilidad a enfermedades
como el cancer de pulmén. Por lo que es de suma importancia determinar si el polimorfismo
MGMTLB84F tiene alguna relacion con niveles elevados de un biomarcador de riesgo (“bulky
aductos”), en un estudio epidemioldgico de casos y controles. Los casos estan constituidos por
fumadores y no fumadores con cancer de pulmén primario y los controles por no fumadores y
fumadores sin diagndstico de cancer primario de pulmén. Con el fin de calcular un tamafio de
muestra estadisticamente adecuado para el estudio de casos y controles primero determinamos
las frecuencias alélicas y genotipicas del polimorfismo de MGMT L84F (rs 12917) en 382
individuos mestizo mexicanos (padres y abuelos mexicanos) y las frecuencias alélicas obtenidas
son las siguientes: Homocigo silvestre (53.7%), Heterocigo (32.7%) y Homocigo mutante
(13.6%); las frecuencias genotipicas encontradas fueron: alelo p=0.7 y alelo g=0.3. Por otro lado
realizamos un primer estudio para determinar si existe alguna relacidn entre el polimorfismo
MGMT L84F y la formacién de aductos, esta determinacion la realizamos mediante la técnica de
postmarcaje con Fosforo 32 y obtuvimos mayores niveles de “bulky aductos” en las muestras de
DNA que presentaban el polimorfismo MGMT L84F. Para el estudio de casos y controles las
muestras sanguineas recolectadas hasta el momento se procesaron para extraer el DNA y se
determind la pureza e integridad de cada una de las muestras. De acuerdo a estos resultados
existe una posible relacion entre el polimorfismo MGMT L84F y la susceptibilidad de padecer
cancer de pulmaén.

({f:{?é;-“ﬁ Congreso Nacional de Genética 2013 &/
\:cmtx; Manzanillo, Colima 2-4 de octubre ) 1

107



Rev. Int. Contam. Ambie. 29, Supl. 4, 2013

CNG2013 009

DISENO DE SONDAS DEL GEN BRCA1 Y BRCA2, PARA LA CONSTRUCCION DE
UN GENOSENSOR PARA SER APLICADO EN LA DETECCION DE CANCER DE
MAMA
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El cAncer de mama es de los mas comunes en todo el mundo, y esta aumentando especialmente
en los paises en desarrollo, donde la mayoria de los casos se diagnostican en fases avanzadas.
Representa aproximadamente el 16% de los casos de canceres femeninos y es hereditario
afectando incluso varones. Existen cientos de mutaciones en los genes BRCAL, BRCA2 y p53
asociadas a la generacion de cancer de mama y de ovario, ademéas cada una de éstas mutaciones
es particular del tipo de persona (etnia, alimentacion, nivel socioeconémico, entre otras). Las
tasas de supervivencia del cancer mamario varian en todo el mundo, desde el 80% 0 mas en
Ameérica del Norte, Suecia y Japén, del 60% en los paises de ingresos medios, hasta menos del
40% en los paises de ingresos bajos, lo que se explica por la falta de programas de deteccion
precoz. Por ello, el desarrollo de biosensores basados en DNA, son una alternativa ideal ya que
el genosensor propuesto seria una herramienta excelente para el diagnostico temprano y si se
produce a gran escala puede llegar a ser de bajo costo. Disefiar una sonda adecuada es de los
factores mas importantes, por la variabilidad y porque contar con una sonda especifica que
permita analizar la organizacion de los genes, permitird también analizar el impacto en la
actividad transcripcional y podria ser incluso atil en la investigacion del proceso de
transformacién neoplasica. En este trabajo realizamos el disefio de sondas de DNA del gen
BRCA1 y BRCAZ2, utilizando el programa Primer-Blast, estas sondas seran utilizadas en la
construccion de un genosensor nanoestructurado para la deteccion de cancer de mama.

ﬁr\_?“‘:'x Congreso Nacional de Genética 2013
\:carcx; Manzanillo, Colima 2-4 de octubre

108



Rev. Int. Contam. Ambie. 29, Supl. 4, 2013

CNG2013 013

USO DE ESPACIADORES TRANSCRITOS INTERNOS DEL ARNr EN LA
CARACTERIZACION DE MACROMICETOS DEL MUNICIPIO DE VILLA DEL
CARBON, MEXICO
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El Municipio de Villa del Carbon situado al noreste de la Ciudad de México, presenta una
superficie donde el 43.53 % corresponde a zonas boscosas de vegetacién dominada por Abies,
Pinus y Quercus, caracteristicas ambientales que propician la proliferacion de la flora
micoldgica en temporada de lluvias. Los hongos son un recurso de importancia ecoldgica, social
y econémica, ya que han sido utilizados desde tiempos ancestrales en la medicina tradicional. En
Villa del Carbdn se tiene una arraigada tradicion por el consumo de hongos silvestres, sin
embargo, la carente informacién de especies utilizadas en la medicina tradicional, sugiere que
los usos y propiedades de algunos organismos no han sido estudiados a fondo. En el presente
estudio se realiz6 la caracterizacion morfoldgica y molecular de hongos utilizados en la
medicina tradicional por los vendedores locales del Municipio de Villa del Carbdn. Durante la
temporada de lluvias del 2011, el material biolégico se colectd en tres ocasiones por muestreo
dirigido. Se aplicaron 29 entrevistas semiestructuradas, en las que 18 informantes reconocieron
al género Stereum como “hongo de palo”, utilizado en la regién para detener hemorragias
nasales, mientras que en otras comunidades se usa para mitigar el dolor de cabeza y estdémago.
Se caracterizaron morfoldgicamente 31 especies mediante el uso de claves taxondémicas; 29
Basidiomicetos pertenecientes a 4 érdenes, en donde los Agaricales estan representados con 9
familias, mientras que los Russulales, Boletales y Stereales, solo con una familia, ademas fue
identificado un Ascomiceto perteneciente al orden de los Pezizales. Se extrajo el ADN gendmico
de los organismos y mediante la PCR se amplificd la region ITS del ARNr de los mismos,
utilizando los primers ITS5 e ITS4; con las secuencias obtenidas se caracteriz6 molecularmente
a 27 especies que corresponden hasta nivel de género con la clasificacion morfoldgica. La
secuencia obtenida del hongo identificado morfoldégicamente como Stereum sp., presento
identidad maxima del 94% segun el NBCI, con la secuencia de S. hirsutum (FJ810144). Para
conocer su composicion quimica parcial, se realizd un extracto metandlico de S. hirsutum,
mediante HPLC y espectrometria de gases, se detectaron entre otros compuestos el Stereumin O
y Stereumin P, pertenecientes al grupo de los sesquiterpenos.

fi':\_:“:?‘ Congreso Nacional de Genética 2013
\:cmtx; Manzanillo, Colima 2-4 de octubre

109



Rev. Int. Contam. Ambie. 29, Supl. 4, 2013

CNG2013 017

LA EXPOSICION A PERMETRINA Y MALATION INDUCE ALTERACIONES EN EL
GEN MLL, ASOCIADO A LEUCEMIA LINFOBLASTICA AGUDA
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La leucemia linfoblastica aguda (LLA) es el cancer infantil mas comdn y es una enfermedad de
etiologia multifactorial. Se caracteriza por la presencia de alteraciones cromosdmicas
especificas, consideradas eventos iniciadores de la leucemia. Las translocaciones que involucran
al gen MLL se detectan en el 80% de los pacientes menores a un afio; Se ha propuesto que estas
alteraciones surgen in utero y pueden estar asociadas a la exposicion a agentes como los
insecticidas. El efecto genotdxico de los insecticidas ha sido ampliamente estudiado, y a nivel
epidemioldgico se ha demostrado una fuerte asociacién entre el desarrollo de LLA vy la
exposicion a estos agentes; sin embargo, la evidencia bioldgica que muestra su capacidad de
inducir alteraciones relacionadas a leucemia es escasa. El objetivo de este estudio fue detectar si
la exposicion de linfocitos in vitro a los insecticidas permetrina y malation induce alteraciones
en el gen MLL. A partir de muestras de sangre de 2 voluntarios sanos, se cultivaron linfocitos
aislados durante 72 hrs. Los cultivos fueron expuestos a 200 uM de permetrina y de malation
durante las Gltimas 24 hrs. Se utilizaron los disolventes correspondientes (DMSO, etanol) como
controles negativos. El gen MLL se analiz6 por medio de FISH utilizando una sonda de ruptura
de doble color. Las comparaciones estadisticas se hicieron con U Mann-Whitnney. Se observé
que la complejidad y la heterogeneidad de dafio incrementaron por la exposicién a ambos
insecticidas. EI nimero de células anormales fue mayor en los cultivos tratados con insecticidas
en comparacion con los controles, este incremento fue significativo en los ensayos con
permetrina (p<0.05). Este agente indujo aberraciones numéricas de manera significativa; ademas
incremento la diversidad de aberraciones estructurales (p<0.05). El potencial aneuploiddgeno de
la permetrina observado en este estudio, no ha sido reportado previamente. Ademas se observo
que incrementa la diversidad y complejidad de aberraciones estructurales, de forma similar a lo
referido en células expuestas a agentes leucemdgenos como el etopdsido. Las alteraciones
asociadas a LLA inducidas por la exposicién a insecticidas, podrian representar el paso inicial en
el desarrollo de esta enfermedad. EI mecanismo por el que se generan estas aberraciones aun
debe determinarse.
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ELABORACION DE UN CARTUCHO PARA LA INTERRUPCION DEL GEN fur DE
Gallibacterium anatis 12656-12
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Gallibacterium anatis es una gammaproteobacteria perteneciente a la familia Pasteurellaceae,
en esta especie se distinguen dos biovares: hemolitico y anatis (no hemolitico). Aunque es
considerada como flora normal en aves, esta bacteria se ha aislado en aves con salpingitis,
afecciones del tracto respiratorio y sepsis, entre otras, disminuyendo la produccion de huevo;
provocando pérdidas econémicas a la industria avicola. En esta bacteria se han descrito algunos
factores de virulencia, como la capsula, fimbrias y la capacidad de formar biofilm en superficies
inertes, hemaglutininas, una hemolisina, y una proteasa que degrada IgG de pollo. Sin embargo,
se desconocen los mecanismos de regulacién molecular de estos factores de virulencia y las
condiciones que determinan su expresién in vivo durante la infeccion. La proteina Fur (ferric
uptake regulator), es un regulador transcripcional, que en condiciones de suficiencia de hierro
reprime los genes que permiten la captacion de hierro y de algunos genes del metabolismo y
virulencia; en tanto que permite su expresion en estado de estrés nutricional, como ocurre
durante el proceso infeccioso. A partir de la secuencia del gen putativo que codifica para la
proteina Fur, anotada en el genoma de G. anatis UMN-179 (GenBank), se disefiaron primers
para amplificar un fragmento de DNA de 2200 pb, que incluye el gen fur putativo y secuencias
flanqueantes. El producto de amplificacién obtenido a partir del DNA de la cepa hemolitica G.
anatis 12656-12, se cloné en el vector pBluescript KS-, con el propdésito de interrumpir el gen
fur in vitro y posteriormente transformar G. anatis 12656-12. La interrupcion del gen fur se hizo
por medio de una PCR inversa con DNA polimerasa Pfx, a éste producto de PCR se le lig6 un
casete gque confiere resistencia a estreptomicina, y el producto de ésta ligacién se us6 para
transformar a E. coli DH5a.. La interrupcién del gen fur se confirmd por digestién enzimatica y
amplificacion por PCR de los plasmidos obtenidos. Esta construccidn se usara para generar una
mutante del gen fur por reemplazo alélico en Gallibacterium anatis 12656-12, e identificar
posibles proteinas reguladas por Fur. Proyecto apoyado por PAPIIT IN222313 y PAPCA
FESI-UNAM. NO. DE BECARIO CONACYT 261205
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POLIMORFISMO RS35204829 DEL GEN NR4A2 EN POBLACION MEXICANA CON
ENFERMEDAD DE PARKINSON
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Las neuronas dopaminérgicas del mesencéfalo son la principal fuente de dopamina en el sistema
nervioso central en mamiferos. Su pérdida, estd asociada la enfermedad de Parkinson (EP). Esta
enfermedad es resultado de una interaccion entre los genes y el ambiente. Asi, los estudios de las
variaciones genéticas que influyen en la funcion de la dopamina son importantes para entender e
identificar marcadores de susceptibilidad que participan en el desarrollo esta enfermedad. Dentro
de estos estudios cabe destacar la participacion del gen NR4A2, que codifica al miembro de la
superfamilia de receptores nucleares huérfanos. El polimorfismo rs35204829, ubicado en la
region intrénica de NR4A2, ha sido identificado con una asociacién positiva para a la EP en
algunas poblaciones (asiatica y anglosajona). Sin embargo en nuestra poblacién no se han
realizado estudios para identificar la frecuencia de este polimorfismo y su posible asociacién con
la EP. El objetivo de este estudio fue identificar las frecuencias genotipicas y alélicas del
polimorfismo rs35204829 del gen NR4A2 en pacientes y controles. Para este fin se analizaron
muestras de 250 pacientes con EP y 300 controles. Se realiz6 la genotipificacién mediante
analisis de curvas de disociacidn de alta resolucion (HRM) y secuenciacion por método de
Sanger. Se obtuvieron frecuencias genotipicas y alélicas del polimorfismo rs35204829. Los
grupos de pacientes y controles se encuentran en equilibrio de Hardy-Weinberg y no hay
diferencias entre ambos grupos. Este estudio permitié conocer la distribucion del polimorfismo
rs35204829 en nuestra poblacion, contribuyendo asi a la identificacion de las frecuencias de
polimorfismos en poblacion mexicana. No se identific6 una asociacion positiva para el
polimorfismo rs35204829 con la EP, sugiriendo que esta variante genética no es informativa y
no participa en la patogénesis de la enfermedad en nuestra poblacién. Apoyado parcialmente
por CONACyYT FONSEC/SSA/IMSS/ISSSTE No. 162087.
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HONGOS ECTOMICORRIZOGENOS Suillus brevipes E Inocybe dulcamara
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Los hongos ectomicorrizogenos tienen gran importancia forestal debido a su potencial para
producir plantas Utiles en la recuperacion de suelos. No obstante, no se puede asumir el éxito de
su establecimiento por la posibilidad de desplazamiento por otros hongos presentes en el suelo y
la dificultad para identificarlos solo por medio de la morfologia de la ectomicorriza, por lo que
es necesario monitorear con otros medios a las especies introducidas. Una alternativa es a través
de marcadores moleculares como los PCR-RFLP, que permiten la generacion de huellas génicas.
En este trabajo se generaron marcadores de este tipo para la identificacién a nivel especifico de
Suillus brevipes e Inocybe dulcamara. A ejemplares del Herbario TLXM (CICB, UAT), se les
extrajo el ADN, del cual se amplifico la region ITS del rDNA usando los primers ITS1F e ITS4.
Los amplicones se secuenciaron y las secuencias fueron comparadas en la base de datos de
NCBI mediante BLAST. Los RFLP se generaron mediante la digestion de los fragmentos ITS
con las enzimas de restriccion Alul, Hinfl, BsuRl y EcoRI. Los amplicones y RFLP se
verificaron con electroforesis en geles de agarosa al 1.5% y 2% respectivamente. Se obtuvieron
2 amplicones para Suillus brevipes con pesos moleculares de 700 (amplicén 1) y 600 pb
(amplicdn 2), presentando un 94% de similitud con S. brevipes. Los RFLP para el amplicén 1
presentaron bandas ancha de 400 pb con, 390 y 290 pb con Hinfl, 400 y 300 pb con BsuRlI. El
amplicon 2 gener6 bandas de 430 y 220 pb con Alu I, 490 y 300 pb con Hinfl, y 400 pb con
BsuRI. El amplicén de Inocybe dulcamara tuvo 850 pb, con 92% de similitud para esa especie.
Los RFLP mostraron bandas de 380, 270 y 200 pb con Alul, 650 y 130 pb con BsuRI, 460 y 390
pb con EcoRI. Otras especies de estos géneros se utilizaron como controles de comparacion,
presentando patrones de RFLP distintos, por tanto los marcadores generados, en conjunto con
los resultados del BLAST, indican que son adecuados para definir a nivel especifico a los HEM
de este estudio.
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El colageno tipo | es el mas abundante en el organismo y sus principales funciones son brindar
soporte y resistencia celular. Es utilizado como biomaterial con aplicaciones clinicas y
cosméticas. En nuestro pais, éste y practicamente todos los biomateriales disponibles son
importados, por lo que su costo es elevado. En respuesta a esto el Instituto de investigaciones en
Materiales de la UNAM ha logrado obtener colageno tipo I liquido a partir de tendon de bovino.
Con el fin de determinar si este material es biocompatible se evalu6 in vitro su citotoxicidad
mediante los ensayos de MTT y rojo neutro. También se determind la genotoxicidad de ese
material con el ensayo cometa. Como modelo experimental se emplearon cultivos de células
L929 en placas con pozos. Se formaron dos lotes de dos pozos cada uno: un testigo y un
experimental, cada uno con dos réplicas. Los pozos experimentales se expusieron a 100 pl
colageno durante 24 horas. Para las pruebas de viabilidad, las células fueron expuestas a 50 pl de
MTT y 150 ul de rojo neutro, respectivamente. Se incubaron durante dos horas a 37°C y la
absorbancia fue medida en una longitud de onda de 595 nm para el MTT, y de 492 nm para el
rojo neutro. Para el ensayo cometa los cultivos fueron expuestos al colageno de la manera
anteriormente descrita, después se llevo a cabo la electroforesis unicelular, se analizaron 150
células por lote por réplica. Se repitid el experimento tres veces de manera independiente. El
parametro utilizado para evaluar el dafio al DNA fue la longitud de la migracién del ADN. Los
resultados de las pruebas de viabilidad indican que la actividad mitocondrial en ambos lotes es
muy similar mientras que la de los lisosomas en el lote testigo difiere significativamente de la
del experimental (K-W, p> 0.05).En cuanto al ensayo cometa los resultados obtenidos hasta el
momento, no muestran evidencia de que el colageno sea genotoxico.
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ESTUDIO CROMOSOMICO Y CONTENIDO DE ADN EN Agave angustifolia Y SUS
VARIEDADES CIMARRON Y LINENO DE JALISCO

Martinez J y Palomino G*

Laboratorio de Citogenética, Jardin Botanico, Instituto de Biologia, Universidad Nacional
Auténoma de México. 3er. Circuito Exterior, Ciudad Universitaria 04510, México. D.F.

mramon@ib.unam.mx

El género Agave (Agavaceae), esta conformado aproximadamente por 200 especies Yy
constituyen un recurso genético muy importante para la obtencién de la bebida alcohdlica
conocida como mezcal. En México se conocen 22 especies mezcaleras de Agave, de ellas A.
angustifolia y sus variedades son empleadas en su elaboracién. El presente trabajo informa del
tamafio del genoma por citometria de flujo y la morfologia cromosdémica en 1 poblacién de A.
angustifolia y de A. angustifolia variedad Cimarrén y variedad Linefio. El contenido de ADN se
obtuvo en un citometro de flujo y los ndcleos del parénquima de las plantas se tifieron con
yoduro de propidio. El analisis cariotipico se realizd en raices tratadas con 8-hidroxiquinoleina,
se tifieron con Feulgen y se clasificaron de acuerdo a la metodologia propuesta por Levan et al.,
1964. Los valores 2C de ADN, fueron de 7.986 pg, para la especie Agave angustifolia, de 8.207
pg para la variedad Cimarrén y de 8.185 pg para la variedad Linefio. En Agave angustifolia y las
2 variedades se observaron los nimeros cromosomicos diploides con 2n=2x=60 y x=30. El
analisis cromosémico permitié definir 3 citotipos estructurales diferentes que variaron en la
morfologia cromosdémica de las plantas estudiadas. A. angustifolia con un citotipo de
42m+2sm+8st+8t, la variedad Cimarrdn presentd un citotipo de 42m+4sm+6st+8t y la variedad
Lineflo con 48m+2sm+2st+8t. Estas investigaciones permitieron corroborar el namero
cromosémico béasico x= 30, congruente con el ya propuesto para otras especies diploides y
poliploides de Agave. El estudio de los parametros cromosémicos obtenidos nos permite definir
la presencia de citotipos estructurales en la especie y las dos variedades. Los cambios en la
morfologia cromosdmica observados en A. angustifolia y sus 2 variedades son debidos a
mutaciones heterocigéticas espontaneas como translocaciones, deficiencias y deleciones que son
la causa en la formacion de citotipos estructurales en las variedades de A. angustifolia.
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LA EPIGENETICA DESDE LA PERSPECTIVA EVOLUTIVAY LARAZON A
LAMARCK

Alvarez-Valenzuela R
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Sierra”, CIDE-CEJUS. Surutato, Sinaloa, México. Preparatoria Guasave “Diurna”. Universidad
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El establecimiento de la teoria de Lamarck para explicar la evolucion de las especies, marco la
pauta para explicar dichos fenémenos biol6gicos. El planteamiento lamarckiano incluye factores
ambientales que hacen posible el proceso evolutivo, tales como el calor, la humedad, la
temperatura, los nutrimentos que afectan a los seres vivos y que son heredados de una
generacion a otra, produciendo a la larga la transformacién de las especies y una tendencia a la
complejidad. Darwin, por su parte, propuso la explicacion causal de evolucion por variacion y
seleccion natural la cual predice que los organismos podrian adquirir caracteristicas que les
permitirian sobrevivir a los cambios ambientales en su lucha por la existencia en el medio donde
viven, sin explicar dichos cambios. La genética postdarwiniana del siglo XX explica que la
herencia se realiza mediante la transmision de genes que pueden sufrir variaciones llamadas
mutaciones con efectos en los individuos y poblaciones y por consecuencia en la evolucion.
Actualmente, el descubrimiento de mecanismos epigenéticos rompe el paradigma tradicional de
las mutaciones genéticas en las que estan involucradas diferencias en la composicion quimica de
los genes, y coincide con lo planteado por Lamarck. Esta nueva vision de la biologia evolutiva
denominada epigenética, explica que la herencia involucra cambios en la molécula del ADN sin
alterar su secuencia genética, incluyendo la relacion medio ambiente-genes. Estos mecanismos
epigenéticos incluyen metilacion del ADN, modificacion de histonas, etc. y pueden actuar en el
“encendido” o “apagado” de ciertos genes modificando su expresién fenotipica, sin modificar el
genotipo, los cuales ademas de heredables son reversibles. Asi, los organismos tienen respuestas
ecoldgicas de corto plazo con respuestas evolutivas de largo plazo. La epigenética no rechaza o
niega la teoria de la evolucion de Darwin, sino que adiciona informacion para comprender la
evolucién de los seres vivos. Asi el paradigma Darwiniano “el fenotipo esta determinado por el
genotipo” ha sido reemplazado por la idea Lamarckiana “genotipo mas ambiente” o epigenética.
Por lo tanto, es necesaria una reconstruccion de los conceptos en biologia evolutiva para
comprender el rol de la epigenética como un mecanismo nuevo para explicar el proceso
evolutivo.
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EXPRESION TRANSITORIA DE HEMAGLUTININA DEL VIRUS DE INFLUENZA
A/HIN1 EN Dunaliella salina

Méndez-Leyva AB, Medina G, Sanchez-Quifiones AL y Stephano-Hornedo JL*

Laboratorio Dra. Meredith Gould, Facultad de Ciencias. Universidad Auténoma de Baja
California. Km. 103 Carretera Tijuana — Ensenada. Ensenada, Baja California C.P. 22860
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Los virus de influenza son un problema latente de salud mundial. La produccion de vacunas
contra influenza A/HIN1 es limitada en términos de tiempo, costo y abastecimiento a la
poblacion. La microalga Dunaliella salina es un sistema alternativo para la producciéon de
proteinas de aplicacion diversa, incluyendo vacunas. El objetivo del presente estudio es probar si
es posible utilizar D. salina como plataforma de expresion de hemaglutinina para el desarrollo
de una vacuna oral segura, econémica y de réapida produccion a gran escala. El gen de
hemaglutinina del virus de influenza A/H1N1/2009 fue optimizado para su expresion en nucleo
e integrado al vector pPCAMBIA 1302. D. salina fue transformada con el vector pPCAMBIA-HA
mediante Agrobacterium tumefaciens y biobalistica. Las clonas transformantes fueron
seleccionadas con base en su resistencia a higromicina B y cultivadas para la extraccion de DNA
genémico y proteina total. La transformacidon fue verificada por PCR y la expresion de
hemaglutinina fue analizada mediante SDS-PAGE y Western blot. La proteina recombinante
hemaglutinina de ~70 kDa fue expresada por una clona transformada mediante A. tumefaciens,
sin embargo la clona perdid el inserto durante el subcultivo. Por el contrario, las clonas
transformadas por biobalistica mantuvieron el inserto durante seis meses pero la produccién de
hemaglutinina no fue detectada. Los resultados preliminares muestran que la expresion de
hemaglutinina recombinante es factible mediante la transformacién nuclear de D. salina, sin
embargo el uso de esta microalga como sistema de produccién de proteinas recombinantes
requiere investigar y contrarrestar las causas de la inestabilidad de la transformacion y sintesis
proteica.
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EXPRESION DE PROTEINAS INMUNOMODULADORAS COMO LOS FACTORES
TIPO KRUPPEL 5, 6,9 Y 10 Y GLICOPROTEINAS ESPECIFICAS DEL EMBARAZO
EN TEJIDOS DE CANCER CERVICAL
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maosal89@yahoo.com

El cancer cérvico-uterino (CaCU) es la segunda neoplasia femenina en incidencia y mortalidad
en México y el mundo, la cual es precedida por lesiones cervicales intraepiteliales de bajo
(LIBG) y alto grado (LIAG), siendo la infeccion por virus de papiloma humano (VPH) uno de
los factores etiologicos mas importantes. Se ha sugerido que en la carcinogénesis, la
inmunomodulacion puede ser un proceso altamente asociado al desarrollo y progresion de la
misma. La presencia de proteinas inmunomoduladoras como PSG’s ha sido previamente
demostrada en nuestro laboratorio en CaCU, por lo que nos interesamos en demostrar la
presencia de sus reguladores transcripcionales como los son KLF’s. La familia de los KLF esta
compuesta por 17 miembros, descritos como factores de transcripcion de los cuales KLF5, 6,9y
10 han sido reportados como reguladores transcripcionales de PSG’s. La presencia de las
moléculas anteriormente mencionadas ha sido reportada en distintos tipos de neoplasias a
excepcién de CaCU. Por lo que se tiene como objetivo describir el patron de expresion de KLF’s
y PSG1 y 11 en tejido cervical, desde epitelio sin lesion hasta CaCU. Para ello se analizaron
muestras de epitelio cervical sano, n=2; LIBG, n=20; LIAG, n=20; CaCU, n=20, previo
consentimiento informado de las pacientes del Hospital de Oncologia CMN Siglo XXI. Se
generé un microarreglo de tejidos para determinar la expresion proteica mediante
inmunohistoguimica (IHQ), utilizando anticuerpos monoclonales primarios. A su vez, se realiz6
el analisis de transcritos por qRT-PCR y RT-PCRpf para detectar isoformas. Los resultados de
IHQ muestran una relacion directa entre la presencia de los KLF’s analizados y PSG1 y 11 desde
LIBG hasta CaCU. Asi mismo se encontré por RT-PCRpf que KLF6wt es predominante en
expresion en relacion a su isoforma KLF6sv1 asociada a otros tipos de cancer. Sugiriendo esto
una posible regulacion transcripcional positiva de KLF’s hacia PSG’s en CaCU como en otras
neoplasias, permitiendo el desarrollo y progresion de la misma. Convirtiendo a los miembros de
esta familia en un posible blanco terapéutico; para ello se estan realizando los ensayos
funcionales que permitirdn demostrar directamente su papel en la adquisicién y desarrollo del
CaCuU.
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IDENTIFICACION MOLECULAR DE Toxocara spp. EN SUELOS COMO FACTOR DE
RIESGO PARA TOXOCARIOSIS HUMANA (Preliminar)
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Centro Universitario UAEM Amecameca, Licenciatura en Medicina Veterinaria y Zootecnia
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La toxocariosis humana es una zoonosis parasitaria, causada por formas larvarias de especies del
género Toxocara spp. se presenta en forma asintomatica o con diversas manifestaciones, como
compromiso respiratorio, eosinofilia, fiebre, adenopatias, afectacion del sistema nervioso central,
miocardio y piel, pudiendo ser incluso mortal. Clinicamente, puede presentarse como sindrome
de larva migrans visceral, ocular, toxocariosis neuroldgica y encubierta, siendo muy comin en
nifios. La contaminacion del suelo es un factor de riesgo determinante en la adquisicion de
toxocariosis en nifios, adultos y mascotas, debido a que los huevos embrionados se encuentran
en suelos de parques, jardines, plazas publicas. En México se han realizado estudios de
contaminacion de suelos con huevos de T. canis, identificados por métodos directos como
flotacidn, encontrando porcentajes de 8.5% al 39%; en el Distrito Federal, se encontr6 una
prevalencia de 12.5%; en suelos de delegaciones del sur de la Cd. de México se ha reportado un
14.4 %, mientras que en parques de Tulyehualco, D.F. se encontr6 60 % prevalencia, en
Tejupilco se encontré un 24.6 % en parques Yy en casas un 19.5 %, mientras que, en parques de
Nezahualcoyotl se encontré un rango del 18 % a 39 %, esto considera un riesgo de infeccion de
las poblaciones humanas, el cual es mayor si se utilizan pruebas moleculares, aumentando los
porcentajes hasta en un 50%, por lo anterior el objetivo de este trabajo es la identificacion
molecular y filogenética de Toxocara spp., en suelos de parques publicos, para ello se emplean
los primers ITS1 e ITS2 especificos para T. canis, cati, malaysiensis y leonina, en muestras de
suelo recolectadas en Amecameca, Estado de México, los productos de la amplificacion, seran
purificados a partir de gel y secuenciados para su analisis filogenético. Hasta el momento se esta
trabajando con la extraccion, purificacién y amplificacion del ADN a partir de suelo, teniendo
como control positivo los huevos y parasitos adultos de Toxocara spp., obtenidos de perros
parasitados, por lo que al momento se cuentan con 20 muestras positivas, con lo cual se tiene un
30% mas de suelos parasitados que los identificados por métodos de flotacidn.
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CARACTERIZACION MOLECULAR DE MICROORGANISMOS PRESENTES EN EL
PROCESO DE OBTENCION DE BIOETANOL DE RESIDUOS ORGANICOS DE
FRUTA
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El uso de las fuentes energéticas basadas en el petroleo ha llevado a un desequilibrio ecol6gico,
por lo que es importante desarrollar medidas del cuidado y mejoramiento del ambiente, por ello
se han buscado fuentes alternativas sustentables, una de ellas la representan los biocombustibles
obtenidos de residuos organicos tanto industriales como domésticos, los cuales prometen
disminuir el impacto ambiental. El bioetanol producido durante la fermentacion de residuos
frutales por microorganismos representa una fuente energética importante a partir de estos
residuos de segunda generacion. La caracterizacion de las comunidades microbianas encargadas
de la fermentacion permite identificar a los microorganismos que llevan a cabo este proceso, los
cuales son importantes para bioaumentar las fermentaciones y eficientizar la obtencién de este
recurso. En el presente trabajo de investigacion se caracterizaron los microorganismos presentes
durante el proceso de fermentacion de residuos de fruta, morfol6gicamente y se estéa llevando a
cabo la identificacion con técnicas moleculares.
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ALTERACIONES EN LA PROLIFERACION DE CELULAS MESENQUIMALES DE
RATAS DESNUTRIDAS
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En estudios previos realizados en un modelo de desnutricion experimental durante la lactancia
en ratas, se ha observado alargamiento del ciclo celular, asi como reduccion en la proporcién de
células proliferantes, tanto in vivo como in vitro, sin embargo no se conoce el efecto de la
desnutricion en las células mesenquimales (troncales). El objetivo del presente trabajo fue
determinar el efecto de la desnutricion moderada y grave sobre la proliferacion in vivo en células
mesenguimales de médula ésea de ratas con desnutricién experimental. Se indujo la desnutricion
experimental por competencia de alimento durante la lactancia en ratas de la cepa Wistar. Al dia
21 se administr6 intraperitonealmente, bromodesoxiuiridina (BrdU) en una dosis de 1 mg/g de
peso corporal a ratas con desnutricion moderada (DN2°) y desnutricion grave (DN3°) asi como a
ratas bien nutridas (BN). Al término del tiempo de incorporacién, se extrajo la médula 6sea del
fémur y se identificaron a las células mesenquimales proliferantes con los anticuerpos anti-
CD90-PE vy anti-BrdU-FITC. Las células fueron analizadas por citometria de flujo. En el
porcentaje de las células mesenquimales en proliferacion de ratas BN se observaron
fluctuaciones en los diferentes tiempos de incorporacion de BrdU (2h: 63.6+20.3%, 4h:
50.2+7.7%; 6h: 61.9+N.D.%; 8h: 44.4+7.7%). Estos cambios podrian ser resultado de la
diferenciacidn de estas células. En cambio, en las ratas DN2° se observd menor porcentaje de
células mesenquimales proliferantes a las 2 horas, en comparacién con las ratas BN, y se
increment6 a lo largo de los tiempos estudiados (2h: 46.4+13.5%; 4h: 57.5+14.7%; 6h:
62.0£2.4%; 8h 74.0+£2.6%). En las ratas DN3° se observo un porcentaje similar a las ratas DN2°
a las 2h, pero solo se observé un aumento a las 8 horas (2h: 46.6+£15.1%; 4h: 45.4+15.0%; 6h:
39.5+11.0%; 8h: 50.0+16.8%). Estos datos complementan resultados previos en los que se
observd que se incrementa el tiempo del ciclo en las ratas con desnutricion moderada, y en las
ratas desnutridas graves hay un descenso importante en la proporcion de células proliferantes.
Apoyo CONACYT clave 118848.
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POTENCIAL DE RENDIMIENTO DE VARIEDADES NATIVAS DE CHILE
GUAJILLO DE ZACATECAS, MEXICO
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En Meéxico la superficie sembrada para la produccion de chile en el 2009 fue de 144,109 ha. Los
Estados con mayor superficie sembrada fueron Zacatecas, Chihuahua, San Luis Potosi, Sinaloa y
Durango. En Zacatecas, el chile es el cultivo mas importante, debido a que se siembra en el 25%
del area de riego y a que aporta una derrama econdmica del 35% en el sector agricola. En éste, la
mayor parte de la produccion (80%) se destina a chile seco, predominando el Guajillo, seguido
del Ancho y Pasilla. A pesar de su importancia, los rendimientos obtenidos por los agricultores
en éstos tipos de chile aun son muy bajos, ya que en pasilla se reportan 2,600 kg/ha, en el ancho
1,669 kg/ha, y en el mirasol 1,608 kg/ha, lo que origina la necesidad de generar mas variedades
para incrementar su rendimiento. El objetivo de este estudio fue seleccionar variedades nativas
con base en su rendimiento de fruto seco, para lo cual, en 2011 se evaluaron 97 poblaciones de
guajillo, 6 de puya, 3 de pasilla y 1 de cola de rata, utilizando como testigo 2 variedades
mejoradas y un hibrido comercial, establecidos en un disefio latice simple 10 x 11, establecidos
en Guadalupe y Fresnillo, Zacatecas. El rendimiento promedio de las 26 mejores variedades fue
de 3656 kg/ha. Las mejores 3 variedades nativas fueron la CHG104 con 4464 kg/ha, la CHG103
con 4043 kg/ha, y la CHG77 con 4009 kg/ha. El rendimiento de los testigos fue de 4155 kg/ha
para el hibrido, de 3737 kg/ha para la variedad DNRG4 y de 1995 kg/ha para DNLG3. El
hibrido tuvo 43 dias a floracién, mientras que las 3 mejores variedades nativas y las variedades
testigo tuvieron 47 dias a floracion. Ademas de ser mas precoz, el hibrido, con 50 cm, fue
también la variedad de menor altura de planta, mientras que la de las 3 mejores variedades oscilo
entre 63 y 69 cm y la de las otras variedades testigo fue de 73 cm. Se concluye que existe
potencial genético en las variedades nativas de chile guajillo para generar variedades mejoradas.
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MODELO NEURONAL PARA EL DIAGNOSTICO DE NEFROPATIA DIABETICA
BASADO EN INFORMACION PROTEOMICA EN ORINA
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La nefropatia diabética representa un problema de salud publica importante y creciente, que
puede ser mejorado mediante la deteccidbn mas precisa en una etapa inicial. Lo cual puede
permitir la aplicacion de farmacos especificos y la iniciacion pronta de la terapia preventiva
adecuada puede retrasar o prevenir la progresion a etapas posteriores de la enfermedad. La
nefropatia diabética se diagnostica por la presencia de proteinuria y / 0 cambios en la creatinina
sérica que indican disminucién de la tasa de filtracion glomerular. A pesar de que estas pruebas
son apropiadas en pacientes con nefropatia diabética avanzada, la especificidad y la sensibilidad
moderada en las primeras etapas de la enfermedad son las principales limitaciones para el
diagndstico precoz con estas pruebas estandar. Nuestra intencion es desarrollar un modelo de
diagndstico para determinar la nefropatia diabética basado en la red neuronal perceptron
multicapa (MLP) entrenada con los biomarcadores pépticos significativos en la orina. Se
seleccionaron 442 pacientes 373 padecen diabetes tipo | o Il y 69 pacientes presentan algun
grado de nefropatia diabética. El analisis de las muestras de orina y el procesamiento de datos
por el método electroforesis capilar acoplado a un espectrometro de masas dio como resultado
un maximo de 5010 péptidos distintos, para describir el proteoma de bajo peso molecular del
sistema urinario humano. Se utilizaron los 255 biomarcadores péptido mas significativos,
seleccionados con el algoritmo no paramétrico de Kruskal- Wallis para desarrollar un modelo de
clasificacion con una red neuronal (MLP), con 20 neuronas en la capa oculta, entrenada durante
33 épocas hasta alcanzar un error cuadratico medio 0.034. EI modelo logré diagnosticar con un
93.9 % de acierto una muestra de validacién de 66 casos, de los cuales 57 padecen diabetes y 9
nefropatia diabética.
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MODL}LACION DE LAVITAMINA CY EL FeSO, SOBRE LA ACTIVIDAD
GENOTOXICA DEL URETANO EN SMART EN ALA DE Drosophila melanogaster
(CRUZAS E y BE)

Cruz-Atanasio WI, Arellano-Llamas MR, Duefias-Garcia IE*, Santos-Cruz LF, Castafieda-
Partida L, Duran-Diaz Ay Heres-Pulido ME

Laboratorio de Genética Toxicoldgica. Facultad de Estudios Superiores Iztacala. Av. De los
Barrios No. 1, Los Reyes lIztacala, Tlalnepantla, Estado de México

iduenasg@gmail.com

Dependiendo de la dosis, o del desequilibrio en la homeostasis de los metales libres, la vitamina
C (Vit.C) tiene efecto antioxidante o pro-oxidante. El uretano (URE) es un promutageno que se
encuentra en alimentos productos de la fermentacion. Con SMART en ala de Drosophila
melanogaster, cruzas Estandar (CE) y Bioativacion Elevada (CBE), que tienen niveles basales y
altos de citocromos P450 (Cyp450s), respectivamente, se evaluaron los cotratamientos
URE/FeSO,4; URE/Vit.C y URE/FeSO4/Vit.C. Se expusieron larvas de tercer estadio de ambas
cruzas, a tratamientos crénicos con URE (20 mM), Vit.C (5.6 mM) o FeSO, (0.2 mM) y a los
cotratamientos con URE afiadiendo FeSO,, Vit.C, o FeSO,/ Vit.C; el diluyente para todos los
compuestos fue agua miliQ. Se agregaron 2 mL de cada solucién en 0.5 g de medio instantaneo
para D. melanogaster. Se realizaron preparaciones permanentes de alas silvestres de ambas
cruzas y se revisaron a 40x, sin prejuicio. Se realizaron tres experimentos independientes con
tres réplicas cada uno y los resultados se compararon estadisticamente (SMART-PC vs.2.1) con
sus testigos correspondientes. En la CE se obtuvieron los siguientes resultados: (i) FeSO, y
FeSO./Vit.C fueron genotoxicos, con frecuencias mayores de clones pequefios y totales; (ii)
URE/FeSO, y URE/Vit.C disminuyeron las manchas grandes y totales, con la siguiente
jerarquia: URE/FeSO,< URE/Vit.C. En la CBE los resultados mostraron: (i) La diferencia en la
genotoxicidad del URE relacionada con los niveles de Cyp450s; (ii) Ninguna diferencia en los
tratamientos, excepto el URE; (iii) Disminucion en la frecuencia de clones pequefios, grandes y
totales en todos los cotratamientos, con la siguiente jerarquia: URE/Vit.C< URE/FeSO,<
URE/Vit.C/FeSO,< URE. Dicha disminucion en las frecuencias o “proteccion” del dafio por el
URE debe estar relacionada con el posible aumento de estrés oxidante, mayor en CBE por los
niveles altos de Cyp450s. Se propone que lo anterior aumente la apoptosis en los discos
imaginales del ala, con la consecuente disminucién de clones y la modulacion del dafio
genotoxico producido el URE.
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EVALUACION TOXICA Y GENOTOXICA DEL PARASITICIDA GHPMF EN SMART
EN ALA DE Drosophila melanogaster (CRUZA E)

Olvera-Romero Z*, Heres-Pulido ME?, Hernandez-Luis F2, Mendoza-Martinez C?, Duefias-
Garcia IE', Duran-Diaz A' y Santos-Cruz LF'*

'Laboratorio de Genética Toxicoldgica. Facultad de Estudios Superiores Iztacala, UNAM. Av.
De los Barrios no. 1, Los Reyes lztacala, Tlalnepantla, Edo. de México

2Departamento de Farmacia. Facultad de Quimica, UNAM. Ciudad Universitaria, Coyoacén,
Distrito Federal

neladiaem@yahoo.com.mx

Trypanosoma cruzi causa la enfermedad de Chagas que puede ocasionar lesiones en corazon,
aparato digestivo y sistema nervioso. La OMS reporta que 10 millones de personas en el mundo
estan infectadas, principalmente en América Latina, donde ésta es endémica. El tratamiento en
contra de ésta radica en la utilizacion de tripanocidas, muchos de los cuales tienen efectos
adversos a la salud. El objetivo del presente trabajo fue evaluar los posibles efectos toxicos y/o
genotoxicos del tripanocida GHPMF, sintetizado en la Facultad de Quimica (UNAM), sobre D.
melanogaster. Se realiz6 la prueba CLs, del GHPMF (15.8, 31.75, 63.5, 127, 254 y 508
UM/EtOH 2%) en las lineas flare y Oregon-flare de D. melanogaster en tres experimentos
independientes con cinco réplicas por concentracion y con 10 larvas de tercer estadio por réplica;
los resultados se analizaron con la prueba Kolmogorov-Smirnov. Se evalud el efecto genotdxico
del GHPMF con la cruza estandar de SMART en ala de D. melanogaster, exponiendo larvas de
tercer estadio a los tratamientos cronicos: agua miliQ, EtOH (1.25, 2.5 y 5%), Uretano (20 mM),
GHPMF (4, 8 y 16 uM) disueltas en EtOH 1.25, 2.5 y 5%, respectivamente. Todos los
tratamientos se realizaron por triplicado y en tres experimentos independientes. Se revisaron, sin
prejuicio, las alas de fenotipo silvestre a 40X y los resultados se analizaron con el programa
estadistico SMART PC-version 2.1. En la prueba CLs, no se encontro efecto tdxico a ninguna de
las concentraciones probadas de GHPMF. En SMART en ala se encontraron diferencias
significativas para manchas grandes en el tratamiento EtOH 1.25%, y manchas pequefias,
grandes y totales en el tratamiento Uretano, ambos con respecto al agua. No se encontraron
diferencias significativas entre las concentraciones probadas de GHPMF con respecto a sus
testigos disolventes. Se discute el resultado del tratamiento EtOH 1.25% y se concluye que el
tripanocida GHPMF no presenta efecto téxico, ni genotoxico en este modelo biolégico y bajo
estas condiciones experimentales.
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GENOTIPIFICACION DE AISLADOS CLINICOS DE Helicobacter pylori OBTENIDOS
DE PACIENTES DEL HOSPITAL GENERAL DEL ESTADO DE SONORA

Aguilar-Chaparro MA, Borrego-Lépez MF, Gracia-Duran SY y Ruiz-Bustos E*

Departamento de Ciencias Quimico Bioldgicas. Universidad de Sonora. Blvd. Luis Encinas y
Rosales s/n. Col. Centro. 83000 Hermosillo, Sonora

erbustos@guayacan.uson.mx

Helicobacter pylori establece en la mayoria de los individuos infectados, una inflamacion
crénica, asintomatica, de larga duracion en la regién antro-pilérica del estbmago. Debido a la
relacidn entre la carga genética del microorganismo, y la severidad del padecimiento que causa,
el presente trabajo tuvo la finalidad de conocer las caracteristicas genéticas de aislados clinicos
de H. pylori obtenidos de pacientes del Hospital General del Estado de Sonora, para asi contar
con mas herramientas para su identificacion. Para ello, se utilizaron 40 cepas aisladas, en
Infusion Cerebro Corazén (BHI) suplementado con 15% de suero de caballo y antibi6ticos de
pacientes; incubandose en agar sangre suplementado al 5% con paguete globular humano, para
evaluar el desarrollo colonial. Se obtuvieron 10 muestras con el desarrollo colonial adecuado, a
las cuales se les extrajo el ADN con el kit comercial QlAamp DNAmini. Se analiz6 el ADN
extraido en términos de concentracion y pureza en un espectrofotdmetro (NanoDrop) a una
absorbancia de A260/A280 nm. Por otra parte, su integridad se determiné por medio de
electroforesis en gel de agarosa al 1% revelandose con SYBR Safe (QIAGEN). Para La
deteccion de los segmentos de los genes ureC, cagA, vacA, BabA, gimM, vacAm y Bab7 se
emplearon iniciadores comerciales, reportados en la literatura. La PCR (QIAGEN) utilizada, fue
la estandar, manteniéndose constantes las condiciones (por reaccidn), para la amplificacién de
los segmentos y la visualizacion de los productos de PCR por electroforesis en geles de agarosa
al 1%. Las bandas fueron tefiidas con SYBR Safe empleando un marcador de longitud (1 Kb
Invitrogen) para la determinacion del producto obtenido. La informacion generada en el presente
proyecto proporcionara datos epidemioldgicos que a largo plazo indicaran la prevalencia de las
distintas cepas de H. pylori y su relacién con los padecimientos gastricos en la regidon. Asi como
la obtencidn de un banco de datos sobre las principales caracteristicas genéticas de aislados
clinicos de Helicobater pylori.
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CUANTIFICACION DE LA BIOMASA DE Mycosphaerella fijiensis (Ascomycetae) EN
RESIDUOS DE HOJAS DE PLATANO TRATADAS CON UREA

Guzman-Gonzalez S**, Manzo-Sanchez G!, Rios-Velasco R, Valadez-Ramirez P!, Buenrostro-
Nava MT*, Orozco-Santos M? y Canto-Canche BB®

'Facultad de Ciencias Bioldgicas y Agropecuarias, Universidad de Colima, Apdo. Postal 28100,
Tecoman, Col.

?Instituto Nacional de Investigaciones Forestales Agricolas y Pecuarias (INIFAP) Apdo. Postal
28984, Tecoman Col.

*Unidad de Biotecnologia Centro de Investigacion Cientifica de Yucatan (CICY), Apdo. Postal
97200, Mérida, Yucatan

sguzman@ucol.mx

El hongo Mycosphaerella fijiensis ataca al cultivo de platano, este dafia el area foliar de la planta
por lo que reduce su area fotosintética y en consecuencia demora la floracion, la cosecha, el
llenado del racimo y también la vida verde de la fruta se ve reducida, de tal forma que genera
grandes pérdidas en la etapa de comercializacion. ElI combate de M. fijiensis depende
principalmente de la aplicacion continua de fungicidas sin embargo, existen otras alternativas
(précticas de cultivo) que ayudan a reducir la presencia del hongo, de las cuales la méas
importante es la eliminacidn total o parcial de las hojas afectadas, ya que estas representan la
Unica fuente de inoculo de la enfermedad. Estas hojas son colocadas en minicomposteros, el cual
consiste en apilar los productos de desecho de las plantas de platano en montones. Como
estrategia para disminuir el inoculo del hongo Mycosphaerella citri el cual afecta a las hojas de
los citricos, se ha utilizado la aspersion foliar de urea en residuos de hojas, en donde se observa
una disminucion de hasta el 90% de ascosporas producidas, en comparacién con el testigo. Por
lo cual en este trabajo se planted que la urea pudiera reducir la presencia de M. fijiensis. Para
demostrar lo anterior se realizaron 20 tratamientos en donde se colocaron dos hojas marcadas
con estrias de grado seis en la escala de foure los cuales a 10 se les asperjo urea al 10% vy los
restantes quedaron como testigo, se recolectaron muestras de aproximadamente 1 cm? en tubos
eppendorf de dos mL cada semana durante 10 semanas, posteriormente se extrajo el ADN y se
sometio a cuantificacion por PCR en tiempo real. Los resultados del anlisis del promedio de la
cuantificacion de la biomasa de las 10 repeticiones de los tratamientos c¢/u, muestran un descenso
en la cantidad de biomasa del hongo conforme va pasando el tiempo de una manera méas notable
que en las del tratamiento s/u. la aplicacion de urea en la hojarasca puede reducir la biomasa de
M. fijiensis lo cual puede ser Gtil para un programa integrado de gestion de la Sigatoka negra.
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EFECTO DEL CONSUMO DE TABACO EN LA ASOCIACION ENTRE
POLIMORFISMOS EN EL GEN TLR2 Y TLR8 Y SUSCEPTIBILIDAD A
TUBERCULOSIS PULMONAR

Martinez Reculez LS, Torres-Espindola LM?, Velazquez-Cruz R*, Hernandez-A', Tena-Suck
ML?®, Granados-Montiel J°, Granados-Arriola J’, Salazar-Lezama MA?, Salinas-Lara C°, Judrez-
Millan MA?, Pérez-Padilla R y Castillejos-Lopez MJ".
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Estudios recientes han demostrado que componentes del tabaco pueden contribuir a la
desregulacion de los Receptores tipo Toll (TLRs). Por lo que el conocimiento del papel del
consumo del tabaco sobre la asociacion entre los polimorfismos de los TLRs y la tuberculosis
pulmonar, permitird generar medidas de prevencion en individuos susceptibles de desarrollar
tuberculosis pulmonar. Con el propdsito de determinar si el consumo de tabaco modifica la
asociacion entre polimorfismos de los genes TLR2(rs5743708, rs5743704) y TLR8(rs3764879,
rs3788935, rs3761624 y rs3764880) y susceptibilidad a TBP, se realizdé un disefio de casos y
controles. Los casos de TBP (n=90) y sus contactos no consanguineos (n=180) fueron invitados
a participar firmando un consentimiento informado. Enseguida se les aplicé un cuestionario
estandarizado para evaluar factores de riesgo. En muestras de sangre venosa se extrajo el DNA'y
se genotipificaron los SNPs con la técnica de PCR-TagMan. Se obtuvieron las frecuencias para
las variables cualitativas y las medias para las variables cuantitativas, los valores de p se
calcularon a partir de comparar las proporciones de genotipos mediante prueba de y° La
magnitud de la asociacion se midi6 mediante prueba de Razén de Momios(OR) e 1C95%. Una
asociacion se consider6 significativa cuando el 1C95% no incluy6 al valor nulo. El proyecto se
registr6 en el comité de ética e investigacion del INER (Codigo: EO08-10). 41.9%
correspondieron al género masculino; la edad media fue de 45.7+16.3 afios. No hubo asociacion
estadisticamente significativa entre los polimorfismos de los genes TLR2(rs5743708,
rs5743704) y TLR8(rs3764879, rs3788935, rs3761624 y rs3764880) y susceptibilidad a TBP.
Sin embargo al estratificar por tabagquismo actual se determiné que el consumo de tabaco
incrementa el riesgo de desarrollar tuberculosis en individuos que poseen los polimorfismos
rs3761624(OR=4.7 1C95%:1.8-12.4), rs3788935(0R=4.6 1C95%:1.5-13.9) y rs3764879(OR=3.6
1C95%:1.4-8.9); y disminuye en quienes poseen la variante rs3764880(0OR=0.4 1C95%:0.2-0.9)
entre los no fumadores. ElI consumo de tabaco modifica la asociacion entre genotipos de TLR8
pero no de TLR2, ya que incrementa el riesgo de desarrollar TBP en quienes poseen los
polimorfismos rs3761624, rs3788935 y rs3764879 y lo disminuye en quienes poseen la variante
rs3764880 entre los no fumadores.
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ESTIMACION DEL DANO AL ADN EN CELULAS TESTICULARES DEL RATON
CD-1, TRATADO CON ACETATO DE TALIO

Hernandez-de la Cruz H, Rodriguez-Mercado JJ* y Altamirano-Lozano MA

Unidad de Investigacion en Genética y Toxicologia Ambiental. L5-PA, Unidad
Multidisciplinaria de Investigacion Experimental (UMIE-Z), UNAM FES-Zaragoza, México,
D.F.

juserom@unam.mx

El talio es un metal muy téxico considerado de alto riesgo para los humanos y la vida silvestre.
Es un contaminante ambiental y laboral que cruza las membranas biol6gicas utilizando los
canales ionicos. En mamiferos se distribuye por la circulacion sistémica y se acumula en
distintos 6rganos principalmente cerebro, testiculo, higado y rifidn. Se conoce que algunos de sus
efectos tdxicos tienen influencia en el desarrollo y la reproduccidn, lo cual pone en riesgo la
descendencia, sin embargo se conoce poco el modo de accion. Por lo anterior, en esta
investigacion se estimé el dafio al ADN provocado por el acetato de talio a nivel testicular en
ratones macho CD-1 tratados subcrénicamente con acetato de talio. Se trabajo con 4 grupos de 5
animales, un grupo control y tres tratados via intraperitoneal cada tercer dia con subdosis de 1/8,
1/16 y 1/32 de la DLs (37 mg/Kg) durante 60 dias. Al finalizar el tiempo de tratamiento, los
animales se sacrificaron, se obtuvieron los testiculos, se disgregaron las células mecanicamente,
se evaluo la viabilidad y se hicieron las preparaciones para estimar el dafio al ADN por el ensayo
cometa. Los resultados obtenidos de la viabilidad evaluada con la prueba de colorantes
fluorescentes no mostraron cambios significativos, los valores del grupo control fueron mayores
al 97 % de células viables, en tanto que en los grupos tratados del 95 %. La evaluacién del dafio
al ADN mostro6 incremento en la longitud del cometa Gnicamente en el tratamiento de 1/32 de la
DLs, con agente quimico, donde la longitud del cometa en células chicas y células grades fue de
65.00 £ 7.16 y 77.80 = 7.57 del grupo control contra 82.89 + 14.62 y 100.28 + 19.54 del grupo
tratado, respectivamente. Los datos indican que el acetato de talio no cambia la viabilidad en los
grupos tratados, sin embargo es capaz de producir dafio al ADN a dosis bajas. Este estudio
confirma que el talio afecta las células testiculares a ciertas dosis, sin embargo es conveniente
evaluar diferentes pardmetros para confirmar los efectos reprotoxicos que pueda ejercer el metal.
Apoyo UNAM, proyecto PAPIIT 1A201312. Hernandez-De la Cruz H becario CONACyYT
No 270138.
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ASOCIACION DEL POLIMORFISMO INSERCION/DELECION DE LA ENZIMA
CONVERTIDORA DE ANGIOTENSINA EN PACIENTES CON ESPONDILITIS
ANQUILOSANTE

Garza Cruz MA', Moran Moguel MC?, Salazar Paramo M?®, Topete Reyes JF*°, Rodriguez
Machuca EY?®, Enriquez Barajas CM®, Avelar Ocampo FA', Carlos Buenrostro D*, Cerda Salas
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*Doctorado en Ciencias Biomédicas de la Universidad de Guadalajara
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mag_c894@hotmail.com

La Espondilitis Anquilosante (EA) es una enfermedad sistémica inflamatoria, crénica de
etiologia desconocida, que se caracteriza por la afectacion del esqueleto axial principalmente
sacroilitis. En su patogenia se ha involucrado factor de necrosis tumoral a, que es regulado por
varias moléculas entre ellas angiotensina Il cuyos niveles y actividad dependen de la enzima
convertidora de angiotensina, mas precisamente de su polimorfismo insercion/delecién (I/D). El
objetivo de este estudio es identificar si hay asociacion entre el polimorfismo I/D del gen ACE,
especificamente el alelo de la delecion con EA. Se incluyeron pacientes con el diagnéstico de
EA establecido de acuerdo a los criterios del colegio americano de reumatologia, con fines de
comparacion se consideraron individuos clinicamente sanos. La genotipificacion se efectud
mediante la extraccion de ADN a partir de sangre periférica para realizar la reaccion en cadena
de polimerasa. Los fragmentos de interés se sometieron a electroforesis en gel de poliacrilamida
al 8% que se tifieron con nitrato de plata. El analisis estadistico se llevé a cabo con y2. Se
incluyeron 82 pacientes con EA y 288 individuos sanos. La distribucion genotipica para EA fue:
Homocigotos para la insercion 12(14.63%) Heterocigotos 24(29.26%), Homocigotos para la
delecion 46(56.09%). La genotipificacion de los controles fue, Homocigotos para la insercion
74(25.69%), Heterocigotos 151(52.43%), Homocigotos para la delecion 63(21.87). se encontrd
diferencia estadisticamente (p <0.05) significativa entre los grupos. Existe una asociacion
estadisticamente significativa entre el alelo de la delecion y el genotipo DD en el desarrollo de la
Espondilitis Anquilosante.
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ANTIGENOTOXICIDAD DE LA CURCUMA FRENTE AL INSECTICIDA AZINFOS
METILICO EN Vicia faba
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El dafio genético provocado por la contaminacién ambiental se ha relacionado con la induccion
de céancer, efectos reproductores, enfermedades cronico-degenerativas, etc. Entre los
agroquimicos, los insecticidas constituyen potenciales agentes genotoxicos. Por otra parte, se
han descrito derivados vegetales que protegen contra moléculas reactivas o bloquean el dafio al
ADN como la cdrcuma, éste fitoquimico con actividad antiinflamatoria, antioxidante y
anticarcinogénica, es empleado como condimento para afiadir color y sabor. Se empled el ensayo
cometa con el objetivo de evaluar el efecto de la clrcuma sobre la genotoxicidad inducida por el
azinfos metilico (gusation). Raices de haba incubadas en una solucién 500 pg/mL de circuma 12
horas previas al tratamiento, fueron sometidas a 500, 1000, 2000 y 4000 ppm del insecticida por
dos horas. El testigo negativo se mantuvo en agua destilada y el positivo en dicromato de potasio
0.05 M. Los nacleos aislados en amortiguador frio, se colocaron en partes iguales con agarosa de
punto de fusion bajo en portaobjetos pre-cubiertos. Cuando solidificaron se les aplicé otra capa
de agarosa y se sometieron a lisis (pH=10) al menos una hora. Se incubaron en amortiguador
alcalino frio pH>13 durante 20 minutos y se corrié la electroforesis otros 20 min. Las laminillas
se neutralizaron y se fijaron con etanol 100 %, se tifieron con bromuro de etidio y se analizaron
las imagenes en el microscopio de fluorescencia con el programa Comet Assay 1V. Se registro el
momento de la cauda de 25 ndcleos en tres preparaciones por concentracion. Se aplicé un
analisis de varianza y la prueba de comparacion multiple de Newman-Kewls observando que la
circuma disminuy6 significativamente la genotoxicidad del insecticida en sus diferentes
concentraciones asi como la del dicromato de potasio y no hubo relacién dosis respuesta. El
trabajo demostrd la capacidad de la curcuma para disminuir el dafio al ADN inducido por el
insecticida azinfos metilico y por el dicromato de potasio, coincidiendo con trabajos previos
ademas de corroborar la utilidad de las plantas en estudios basicos y aplicados de Toxicologia
Ambiental. Agradecimientos al PAPIIT por el apoyo al proyecto IN112510.
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CNG2013 083

ASOCIACION DE POLIMORFISMOS EN LOS GENES TCF7L2 Y CCND1 EN
PACIENTES MEXICANOS CON CANCER COLORRECTAL

Arredondo Valdez AR, Juarez VVazquez ClI, Flores Martinez S, Sanchez Corona J y Rosales
Reynoso MA*

Divisién de Medicina Molecular. Centro de Investigacién Biomédica de Occidente, CIBO,
IMSS. Guadalajara, Jalisco

mareynoso@hotmail.com

El CCR es la tercera causa de muerte por neoplasia en el mundo y la segunda en paises
occidentales. Los factores de riesgo que influyen en el desarrollo del CCR son del tipo
ambientales y genéticos, entre los factores genéticos que participan en el desarrollo de CCR se
encuentran genes de la via de sefializacion Wnt/P catenina, y entre los cuales se incluyen los
polimorfismos de los genes TCF7L2 (rs793146 y rs12255372) y CCND1 (G870A) que
desempefian un papel importante en la carcinogénesis. El objetivo del presente trabajo fue
analizar la asociacién de los polimorfismos rs7903146 y rs12255372 del gen TCF7L2 y G780A
del gen CCDNL1 en pacientes mexicanos con cancer colorrectal. Con la siguiente finalidad se
analizaron 147 muestras provenientes de una genoteca de ADN de individuos de la poblacion
general de Jalisco y una genoteca de 99 muestras de ADN de pacientes con CCR, mediante
PCR-RFLP se identificaron los SNP’s rs7903146 y rs12255372 del gen TCF7L2 y el G780A del
gen CCDNL1. Los genotipos se identificaron mediante electroforesis en geles de poliacrilamida al
6%. Se establecio el equilibrio de Hardy-Weinberg (EHW) en las muestras de poblacion general
de Jalisco y se compararon las frecuencias entre los grupos de CCR vy el de poblacion general de
Jalisco mediante la prueba de x* y estadistico exacto de Fisher, con el programa estadistico
SPSS, y se estimé el OR de los genotipos mediante el programa estadistico Epi Info 6. Las
muestras de poblacion general de Jalisco se encontraron en EHW, los resultados de la prueba y?
para el polimorfismo rs7903146 mostraron un valor de y°= 12.32, para el rs12255372 y°= 1.09 'y
para el polimorfismo G870A = 1.51. La prueba exacta de Fisher mostr6 una p=0.000 para el
polimorfismo rs7903146 del gen TCF7L2, mientras que para los demas polimorfismos no hubo
significancia estadistica. EI OR para el polimorfismo rs7903146 fue de 2.54 con un IC al 95% de
(1.45, 4.44) y un valor de p de 0.0001. En conclusion se encontr6 asociacion significativa el para
el polimorfismo rs7903146 del gen TCF7L2.
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CNG2013 091

VARIACION Y DISTRIBUCION GEOGRAFICA DE FENOTIPOS QUIMICOS
FOLIARES DE Persea americana Mill VAR Dryminifolia

Escalera-Ordaz AK, Ramirez-Arnaud MB, Bucio Sanchez LL, Lara-Chavez MBN, Torres-
Gurrola G y Guillén-Andrade H

Unidad de Investigaciones Avanzadas en Agrobiotecnologia, Facultad de Agrobiologia
“Presidente Juarez”. Universidad Michoacana de San Nicolas de Hidalgo. Paseo General Lazaro
Cardenas y Berlin S/N. Col. Viveros. C.P. 60170., Uruapan, Michoacan

hguillenandrade@gmail.com

México ocupa el primer lugar como productor de aguacate con el 34 % de la produccidn
mundial; Persea americana var. drymifolia produce frutos que se consumen y comercializan
localmente. Adicionalmente, este germoplasma es utilizado como portainjerto de la variedad
“Hass”, la cual abarca un 95 % de la superficie cultivada. Sin embargo, algunos factores limitan
su calidad como las enfermedades, plagas y dafios por factores fisicos. Hay una gran diversidad
de compuestos con propiedades antimicrobianas en tejidos de aguacate; la variabilidad quimica
en plantas, frecuentemente esta asociada con la distribucion geografica. Si bien se conoce muy
poco sobre los metabolitos secundarios presentes en las hojas, capacidad de defensa que le
proporcionan a la planta, sus concentraciones asi como el efecto de los principales factores que
influyen en sus variaciones. En la presente investigacidn se planteo la caracterizacion quimica de
aguacate criollo de la raza mexicana del banco de germoplasma de la Facultad de Agrobiologia
de la UMSNH del estado de Michoacan, como parte integral de la estrategia para evaluar su
potencial como portainjertos con caracteristicas de resistencia a plagas y enfermedades. Se
analizo tejido foliar de 262 arboles correspondientes a 54 accesiones gque pertenecen a la franja
aguacatera del estado de Michoacan. Se determind el perfil quimico foliar de los arboles por
cromatografia de gases acoplada a espectrometria de masas. Se cuantifico la concentracién de 38
compuestos, de los cuales se identificaron 36. Los mas abundantes fueron estragol y cariofileno,
cada uno representd mas de 10 %, el L-B-pineno y el eugenol metil éter mas del 5 % de la
concentracién total de la muestra. Esta informacion contribuira a definir estrategias para la
seleccion de materiales criollos que le aporten un valor agregado a la variedad Hass.
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CNG2013 095

MasAgro-Biodiversidad (SeeD): AMPLIANDO EL USO DE RECURSOS GENETICOS
EN EL MEJORAMIENTO DE MAIZ Y TRIGO

Saint-Pierre C*, Bonnett D, Burguefio J*, Castillo Gonzalez F, Cibrian- Jaramillo A™, Cortes-
Cruz M?, Cortez-Gamboa S*, Christen-Gracia JA”, Espinoza-Banda A®, Espinosa-Paz N°,
Estrada-Campuzano G°, Figueroa-L6pez P?, Fuentes-Davila G, Gomez-Montiel NO®, Gonzalez-
Ceniceros F’, Guerrero Herrera MJ?, Hearne S*, Hernandez Casillas JM?, Hernandez-Muela
VM?, Herrera Estrella L", Ireta-Moreno J*, Larios L®, Mahuku G, Manjarrez-Juarez FJ°,
Martinez CA®, Martinez-Rueda CG®, Ortega y Corona A®, Ortiz-Monasterio I', Osorio-Alcala
L®, Palacios N*, Payne T*, Pefia-Bautista RJ!, Preciado-Ortiz RE®, Ramirez-Diaz JL®, Reynolds
M?, Rivas-Davila ME™, Ron Parra J%, Ruiz Corral JA®, Salinas-Garcia GE*, Sanchez Gonzélez
38 Sawers R", Serna-Saldivar SO*, Shrestha R*, Singh P*, Singh S*, Solis-Moya E?, Torres-
Montalvo H’, Trachsel S*, Vallejo Delgado HL?, Velazquez-Cardelas GA®, Vidal-Martinez VA?,
Vikram P!, Villasefior-Mir HE?, Willcox M*, Zamora-Villa V° y Wenz| P'*

'Centro Internacional de Mejoramiento de Maiz y Trigo (CIMMYT), Edo. de México
“Colegio de Postgraduados

*Instituto Nacional de Investigaciones Forestales, Agricolas y Pecuarias, INIFAP
“Universidad Politécnica de Francisco 1. Madero

*Universidad Auténoma Agraria Antonio Narro

®Universidad Auténoma del Estado de México

’Pioneer México

®Universidad de Guadalajara

*ICAMEX

“BIDA Sem

1) aboratorio Nacional de Gendmica para la Biodiversidad, CINVESTAV
2Centro de Investigacion en Matematicas A.C.

Blnstituto Tecnoldgico y de Estudios Superiores de Monterrey.

p.wenzl@cgiar.org

MasAgro-Biodiversidad es uno de los cuatros componentes del Programa de Modernizacion
Sustentable de la Agricultura Tradicional (MasAgro) que impulsa la Secretaria de Agricultura,
Ganaderia, Desarrollo Rural, Pesca y Alimentacion (SAGARPA) en coordinacién con el
CIMMYT. EIl objetivo de este componente es describir, evaluar, entender y utilizar la amplia
diversidad de recursos genéticos de maiz y trigo resguardados en los bancos de germoplasma en
México, por ser la diversidad genética un factor clave para el proceso de mejora de las
variedades de cultivo, pilar para la seguridad alimentaria y esencial para lograr una continua
adaptacion de los cultivos a condiciones ambientales cambiantes. A través del Servicio de
Analisis Genético para la Agricultura (SAGA), establecido en el Centro Nacional de Recursos
Genéticos de INIFAP, MasAgro-Biodiversidad busca analizar las caracteristicas genéticas de las
colecciones de maiz y trigo. La caracterizacion genética se realiza por genotificacion por
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secuenciacion (GBS por sus siglas en inglés), método basado en la re-secuenciacion de
fracciones pequefias y bien definidas del genoma. Los resultados combinados de las
evaluaciones genotipicas y fenotipicas permitiran realizar estudios de asociacion de genoma
completo (GWAS por sus siglas en inglés), con el fin de identificar los alelos y/o haplotipos
involucrados en la expresion de caracteres de importancia agronomica. El objetivo final es
fomentar la expansion del “repertorio genético” de los programas de mejoramiento, proceso que
serd facilitado, por ejemplo, a través del desarrollo de lineas endogamicas ‘pre-mejoradas’ que
movilizardn alelos destacados hacia lineas elite. MasAgro-Biodiversidad est4d también
desarrollando herramientas bioinformaticas para un manejo mas eficiente de la informacion
generada, en lo relativo a la captura, almacenamiento, transferencia, interpretacion y répida
aplicacion de la misma. El proyecto también contribuira al establecimiento de un programa de
posgrado mexicano en Caracterizacion y Uso Sustentable de Recursos Genéticos para formar
una nueva generacion de cientificos que apliquen modernas herramientas gendmicas e
informaticas en la investigacién agricola orientada a la demanda e impacto. MasAgro-
Biodiversidad espera, a mediano plazo, acelerar el desarrollo de variedades de alto rendimiento
que toleren los efectos del cambio climatico y la creciente escasez de recursos.
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CNG2013 099

TIPIFICACION DE LOS POLIMORFISMOS Apal y Tagl DEL GEN VDR (RECEPTOR
DE VITAMINA D) EN PACIENTES CON DIABETES MELLITUSTIPO 2Y
CONTROLES SANOS DEL ESTADO DE JALISCO

Solano-Trujillo AG', Rivera-Ledn EA**, Fernandez MS™®, Sanchez-Enriquez S*° y Palmeros-
Sanchez B***

'Laboratorio de Toxicologia, Facultad de Biologia campus Xalapa, Universidad Veracruzana.
Circuito Gonzalo Aguirre Beltran s/n, Zona Universitaria, Xalapa, Ver.

“Laboratorio de Bioquimica, Departamento de Biologia Molecular y Genémica, Centro
Universitario de Ciencias de la Salud, Universidad de Guadalajara, Sierra Mojada 950 Col.
Independencia Guadalajara, Jal.

*Red Investigacion bioquimica, molecular y celular de la interaccion de genes y sus productos de
expresion en los sistemas bioldgicos

bpalmeros@uv.mx

La Diabetes mellitus tipo 2 (DM2) es una enfermedad cronico degenerativa que representa un
problema de salud publica a nivel mundial. La Organizacion Mundial de la Salud (OMS) publico
que hasta Septiembre del 2012 existian 347 millones de diabéticos en el mundo, siendo la DM2
la de mayor prevalencia. En México, la DM2 es una de las primeras causas de muerte en mujeres
y hombres; en el estado de Jalisco es la 2% causa de muertes al afio. Hay evidencias que sugieren
que la vitamina D (VD) puede participar en la preservacién de la tolerancia a la glucosa a través
de su efecto sobre la secrecion de insulina y la sensibilidad a la misma. La 1,25-dihidroxi
vitamina D (1,25(0OH) o 2D3), forma activa de la VD, activa directamente la transcripcion del
gen del receptor de insulina y regula el transporte de glucosa in vitro. El receptor de la Vitamina
D (VDR) se ha propuesto como candidato para el estudio de la DM2; en humanos, el gen VDR
se expresa en el masculo esquelético y tejido adiposo, principales determinantes de la
sensibilidad periférica a la insulina. Se observé que ratones con mutaciones en el gen VDR
tienen alterada la secrecién de insulina y menor tolerancia a la glucosa, a diferencia de ratones
con el gen silvestre; VDR regula la mayor parte de los efectos de la VD. Varios polimorfismos
de este gen se han examinado por la asociacién con DM2 en varias poblaciones. El objetivo de
este estudio fue identificar los polimorfismos de un solo nucleétido (SNP), Apal y Tagl, del gen
VDR en pacientes con DM2 y controles sanos del estado de Jalisco; el analisis molecular o
genotipificacion se realizd por medio de PCR-RFLP’s a partir de DNA genémico extraido de
linfocitos.
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CNG2013 107

EVALUACION GENOTOXICA DE NINOS HABITANTES DE ZONAS AGRICOLAS
DEL NORTE DE SINALOA, A TRAVES DE LA CUANTIFICACION DEL ADUCTO 8-
HIDROXI-2-DESOXIGUANOSINA (8-OH-DG) MEDIANTE ELISA

Martinez-Valenzuela C**, Vazquez Ramirez R', Gémez-Arroyo S, Villalobos-Pietrini R?,
Waliszewski KS®, Kumate Rodriguez J*, Calderon-Segura ME?, Félix-Gastélum R*, Romero-
Urfas C, Ortega-Martinez D°, Lagarda-Escarrega A'

'Instituto de Investigacion en Ambiente y Salud, Universidad de Occidente
“Centro de Ciencias de la Atmdsfera, Universidad Nacional Auténoma de México
3Centro de Investigaciones Biomédicas, Universidad Veracruzana, Xalapa, México
*Fundacion IMSS

*Colegio de Posgraduados, Campus Puebla

maria.martinezv@udo.mx

La utilizacion de plaguicidas en el Norte de Sinaloa ha ocasionado que la poblacién infantil que
habita en estas zonas se encuentre expuesta cronicamente a distintas concentraciones de estas
sustancias, situacion que puede originar dafios en su informacion genética. El estrés oxidante y el
dafio al ADN se han propuesto como mecanismos que vinculan la exposicion a plaguicidas con
efectos adversos a la salud, encontrando que una de las alteraciones mas estudiadas es la
formacion de la base modificada 8-hidroxi-2"desoxiguanosina (8-OH-dG). En el presente trabajo
se evalud el dafio al ADN a través de la cuantificacion del aducto 8-OH-dG mediante ELISA en
muestras de orina de nifios que habitan en zonas con una marcada actividad agricola al Norte de
Sinaloa; se obtuvieron muestras de 76 nifios que viven en la periferia de los campos agricolas,
potencialmente expuestos a plaguicidas y 76 que radican alejados de esta zona y que integraron
el grupo no expuesto. La deteccion de los niveles del aducto 8-OH-dG se realiz6 mediante el
“Kit 8-OH-dG EIlA-suero” (Cayman Chemical) para ELISA, se aplico la prueba t de Student y
las diferencias fueron estadisticamente significativas entre ambos grupos (P<0.001). Los nifios
en el rango de 5 a 6 afios presentaron los niveles de 8-OH-dG mas altos. Se concluye que los
nifios analizados en la zona Norte de Sinaloa estdn genotdxicamente afectados por la constante
exposicion a mezclas de plaguicidas que se aplican en el area de estudio, situacion que se refleja
por el incremento en las frecuencias del aducto 8-OH-dG, evidenciando la presencia de estrés
oxidante sobre el genoma de la poblacion estudiada. Lo anteriormente expuesto pondera la
utilizacion de este biomarcador como un método de evaluacion genotdxica destinado a contribuir
en el diagndstico temprano y de esta forma salvaguardar la salud de poblaciones vulnerables por
exposicién a plaguicidas. Agradecimientos: a la fundaciéon Gonzalo Rio Arronte por el
apoyo financiero otorgado para la realizacién de este trabajo.
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CNG2013 085

EFECTO DEL INSECTICIDA GUSATION EN Salmonela typhimurium CEPAS TA98 Y
TA100 TRANSFORMADO POR EL METABOLISMO VEGETAL Y ANIMAL

Cortés-Eslava J', Gémez-Arroyo S, Teloxa Meneses HS?, Gomez Ramirez BM? y Villalobos—
Pietrini R*

!|_aboratorio de Genotoxicologia Ambiental, Centro de Ciencias de la Atmdsfera, Universidad
Nacional Auténoma de México. Circuito Exterior Ciudad Universitaria, Coyoacan 04510,
Meéxico D.F.

*Escuela Nacional Preparatoria No. 2 “Erasmo Castellanos Quinto”

3Escuela Nacional Preparatoria No. 9 “Pedro de Alba”, Universidad Nacional Autonoma de
México

*Laboratorio de Mutagénesis Ambiental, Centro de Ciencias de la Atmosfera, Universidad
Nacional Auténoma de México

jcortes@atmosfera.unam.mx

La necesidad de altos rendimientos agricolas en la produccién de alimentos requiere de la
aplicacion de plaguicidas. Desafortunadamente su uso intenso afecta el ambiente y la salud,
algunos ademas pueden transformarse en mutidgenos o carcindégenos por sistemas vivos. El
ensayo de Ames detecta agentes que provocan mutaciones génicas, emplea cepas de la bacteria
Salmonella typhimurium dependientes de histidina. Agregandole fracciones microsémicas
vegetales 0 animales puede detectar promutagenos, que son inactivos biolégicamente antes de
metabolizarse. El objetivo del trabajo fue evaluar el potencial mutagénico de los metabolitos
vegetales y animales del insecticida gusation en S. typhimurium cepas TA98 y TA100. Para
obtener la fraccién S10 de Vicia faba, se germind, macerd, homogeneizd, centrifugo y filtré la
raiz en amortiguador de fosfatos de Na 100 uM, pH=7. La S9 utilizada fue la forma comercial.
Las bacterias se sembraron en medio nutritivo, incubando en agitacion rotatoria en oscuridad a
37 °C durante 16 horas. Se centrifugd a 4000 x g 5 min a 4 °C, resuspendiendo el botdn en
amortiguador de fosfatos manteniendo en hielo. En frascos estériles se aplicaron concentraciones
crecientes del insecticida (10, 20, 40, 80 y 100 ug/ul), 500 ul de fraccion S9 6 S10 y 100 nl de
suspension bacteriana de la cepa respectiva aforando a 1000 pl con amortiguador. Se incub6 dos
horas en agitacion rotatoria en oscuridad y posteriormente en 2 ml de agar de superficie se
afiadieron 250 pL de esta mezcla de incubacion, se agitd, se sembrd por triplicado en agar
minimo y se incub6 48 h a 37 °C. Se registré la reversién inducida. El gusation aplicado
directamente en ambas cepas fue toxico y no mutagénico. Al agregar las fracciones metabolicas
tanto vegetal como animal, disminuyé la toxicidad y pudo observarse el efecto mutagénico,
especialmente con los metabolitos vegetales. La NOP y el 2-AF fueron utilizados como testigos
positivos para la cepa TA98 y TAL00 respectivamente mostrando claramente la eficiencia
metabolica de ambas fracciones. La reversion espontanea coincidié con la descrita para ambas
cepas. La toxicidad del gusation y la capacidad del metabolismo para desintoxicar el medio
corresponden con estudios previos.
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CARACTERIZACION GENOTIPICA Y FENOTIPICA DE TRIGOS DENTRO DE LA
INICIATIVA MasAgro-Biodiversidad (SeeD)

Saint-Pierre C*, Bonnett D, Burguefio J*, Cortez-Gamboa S°, Espinosa-Paz N?, Estrada-
Campuzano G°, Figueroa-L6pez P?, Fuentes-Davila G, Hernandez-Muela VM?, Ireta-Moreno
J2, Martinez-Rueda CG?®, Ortiz-Monasterio I', Osorio-Alcalé L? Payne T*, Pefia-Bautista RJ",

Reynolds M*, Salinas-Garcia GE', Sawers R*, Singh P*, Singh S*, Soca G, Solis-Moya E?,
Vikram P!, Villasefior-Mir HE? Zamora-Villa V* y Wenzl P**

'Centro Internacional de Mejoramiento de Maiz y Trigo (CIMMYT), Edo. de México
%Instituto Nacional de Investigaciones Forestales, Agricolas y Pecuarias, INIFAP
*Universidad Auténoma Agraria Antonio Narro, Coahuila
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*Universidad Politécnica de Francisco I. Madero, Hidalgo

®Universidad Auténoma del Estado de México, Edo. de México

csaintpierre@cgiar.org

La Iniciativa MasAgro-Biodiversidad —con el respaldo de la Secretaria de Agricultura,
Ganaderia, Desarrollo Rural, Pesca y Alimentacion (SAGARPA) y CIMMYT- tiene como
principal objetivo el facilitar el uso de recursos genéticos de colecciones contenidas en bancos de
germoplasma, para respaldar a los fitomejoradores en el desarrollo de variedades de alto
rendimiento que toleren los efectos del cambio climético y la creciente escasez de recursos
naturales. Para el caso del trigo, el proyecto contempla la caracterizacion genotipica y fenotipica
de mas de 100,000 accesiones, el desarrollo de herramientas bioinforméticas para el manejo
eficiente de la informacion generada, y la formacién de capacidades en estas areas de
investigacion. La caracterizacion genotipica consiste en la generacion de perfiles genomicos de
alta densidad (~30.000 loci), mediante genotipificacion por secuenciacion (GBS), una tecnologia
de punta y bajo costo por dato generado. Los datos genotipicos estan siendo utilizados para
estudios de diversidad genética, formacién de sub-grupos de accesiones representando la
maxima diversidad, y andlisis de asociacion de genoma completo (GWAS) tendientes a
identificar regiones gendmicas que regulan la expresion de caracteres de importancia
agrondmica. Paralelamente, las accesiones se evalGan por caracteres agrondmicos claves como
la tolerancia a la sequia y calor, eficiencia de uso del fésforo, resistencia a enfermedades de la
hoja y carbdn parcial, resistencia a insectos y parametros morfoldgicos y de calidad del grano.
Un ejemplo de los grupos de germoplasma evaluados son las lineas criollas de México, las
cuales han perdurado en la zona de recoleccidn por mucho tiempo, con alta presion de seleccion
natural y de seleccion por agricultores, y por ello, se consideran una fuente de adaptacion local
con alto potencial para su utilizacion en programas de mejoramiento. Para fines de pre-
mejoramiento, se estd generando ‘germoplasma puente’, es decir, las accesiones selectas son
incluidas en cruzamientos estratégicos con lineas élite. Las lineas endogdmicas resultantes
estaran disponibles para los programas de mejoramiento locales, para su aprovechamiento como
progenitores donadores de caracteres agrondmicos favorables. Esto permitira el rapido desarrollo
de variedades de alto rendimiento, que toleren los efectos del cambio climatico y posean las
caracteristicas de adaptacion local requeridas por los agricultores.
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EL CARCINOMA HEPATOCELULAR Y SU ASOCIACION CON EL VIRUS DE LA
HEPATITIS B EN PACIENTES DEL ESTADO DE VERACRUZ
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El carcinoma hepatocelular (CHC) constituye la principal neoplasia maligna del higado. Los
factores etiologicos que se consideran con mayor riesgo son las infecciones por el virus de
hepatitis B 'y C (VHB y VHC), que incrementan el riesgo de desarrollar cancer de higado. La
deteccidn gendémica del VHB se considera como el indicador mas sensible y especifico para su
identificacién. Aunque el método mas utilizado es la prueba seroldgica para deteccion de
antigeno de superficie (HBsAQ), en este estudio se llevo a cabo la técnica de hibridacién in situ
para identificar el gen X y el gen Pol del VHB como factor asociado al CHC en habitantes del
Estado de Veracruz. Las biopsias humanas y resecciones quirlrgicas de higado de pacientes
fueron obtenidas del Centro Estatal de Cancerologia (CECAN) y del Centro de Especialidades
Médicas del Estado de Veracruz (CEMEV). Se efectud un analisis estadistico—epidemiol4gicos
para determinar dicha asociacion. Se revisaron 123 expedientes clinicos de pacientes a los que se
les realizo biopsia de higado. Veintiocho fueron diagnosticadas con CHC, el 21.4% tenia entre
70 y 74 afios de edad, el 53.6% corresponde a biopsias de hombres y 46.4% de mujeres. De las
pruebas efectuadas en los hospitales, a 3 (10.7%) se les realizo la prueba de HBsAg, negativo
para todos. A 7 (25.0%) se les realizé la prueba del marcador tumoral alfafetoproteina (AFP), de
los cuales 4 (57.14%) fueron positivos. Analizamos la presencia del gen X y el gen Pol en 18 de
las 28 muestras (64.28%) diagnosticadas con CHC. La razon de momios (OR) para determinar si
existe una asociacion entre el VHB y el CHC fue de 4.17 (IC 95% 1.48 — 11.98), es un resultado
estadisticamente significativo y se considera como un factor de riesgo. Uno de los hallazgos méas
sobresalientes fue la deteccién de 2 muestras con hepatitis B oculta. Concluimos que hay
presencia del ADN-VHB en mas del 50% de personas con CHC, ademas se encontraron casos de
hepatitis B oculta nunca antes reportados para el estado. Finalmente se determiné que existe una
fuerte asociacion entre el VHB y el CHC en pacientes del Estado de Veracruz.
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EXPRESION DE LOS GENES DE LA RUTA DE BI,OSI’NTESIS,DE
OLIGOFRUCTANOS EN Agave spp. MEDIADA POR ESTIMULOS BIOTICOS Y
ABIOTICOS

Suérez-Gonzalez EM, Lopez MG?, Délano-Frier JP* y Gomez-Leyva JF

'Instituto Tecnoldgico de Tlajomulco, Jalisco, Km 10 Carr. a San Miguel Cuyutlan, Tlajomulco
de Zlfiga, Jalisco 45640
’CINVESTAV Campus Guanajuato

jfgleyva@hotmail.com

Los oligofructanos o fructooligosacaridos (FOS) son azucares derivados de sacarosa, los cuales
contienen varias unidades de fructosa y un residuo comin de glucosa. Los FOS presentan
enlaces B-fructofuranosil, con diferentes grados de polimerizacion (GP) y ramificacion. En
plantas, los FOS son sintetizados y almacenados en la vacuola. Su estructura quimica los hace
solubles en agua, por lo cual presentan importantes implicaciones biologicas a nivel celular,
como carbohidratos de almacenamiento, asi como también en la proteccion de las plantas en
respuesta a estrés bidtico y abiotico. En el presente trabajo se identificd la presencia de FOS y se
evalu6 la expresion de los genes 1-SST (sacarosa:sacarosa 1-fructosiltransferasa) y 1-FFT
(fructano:fructano 1-fructosiltransferasa) de la ruta de biosintesis de oligofructanos en Agave
tequilana y A. inaequidens mediada por estimulos bidticos y abibticos. Se disefiaron
oligonuclettidos especificos para los genes que codifican para las enzimas 1-SST y 1-FFT en
Agave spp. El presente trabajo se desarrollé bajo un modelo de plantulas in vitro de A. tequilana
y A. inaequidens sometidas a diferentes tipos de estrés. Se observd una alta correlacion en los
niveles de expresion del gen 1-SST con la presencia de FOS de bajo GP en tejido de hoja en
ambas especies de Agave. De igual manera se observd una correlacion en los niveles de
expresion del gen 1-FFT con la presencia de FOS de alto GP en tejido de tallo en ambas especies
de Agave. Los tratamientos que presentaron una acumulacién significante de FOS en tejido de
tallo de A. tequilana fueron los que contenian acido salicilico a 1 mM, &cido abscisico a 50 uM,
sacarosa al 8% o cinetina a 0.5 mg/L, con FOS de GP 3-8 y >8. Los tratamientos que tuvieron
mayor influencia en la sintesis de FOS en tejido de tallo de A. inaequidens fueron los de metil
jasmonato a 200 pM, &cido salicilico a 1 mM, sacarosa al 8% y polietilenglicol al 10%. El
rendimiento de FOS de los mejores tratamientos en tejido de tallo de A. tequilana fue de 13.52
mg/g de tejido fresco, mientras que en A. inaequidens fue de 8.85 mg/g de tejido fresco.
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EFECTO CITOGENETIC}O Y TOXICOLOGJCO DEL COBRE (Cu*") EN CELULAS
MERISTEMATICAS DE LA RAIZ DE Prosopis juliflora (SW)

Michel-Lopez CY, Gonzalez-Mendoza D", Grimaldo-Juarez O, Cecefia-Duran C y Cervantes
Diaz L

Instituto de Ciencias Agricolas (ICA-UABC). Universidad Autonoma de Baja California.
Laboratorio de Biotecnologia Agricola. Carretera a Delta s/n. C.P. 21705, Ejido Nuevo Leon,
Mexicali, Baja California, México

daniasaf@gmail.com

El mezquite (Prosopis juliflora) es una especie semi-decidua, valorada por su resistencia a
sequias, salinidad y a metales como el cabre, el zinc, etc. Desde épocas remotas, ha constituido
un recurso valioso para los habitantes de las zonas aridas y semiaridas de México. Juega un
papel importante en el ambiente como planta fijadora de nitrdgeno y en la recuperacion de
suelos. Actualmente, la contaminacion del suelo por metales se ha convertido en un nuevo
desafio para la agricultura. Por su parte, se conoce que diferentes componentes y procesos
celulares como el nucleo y la division celular pueden ser afectados por metales. En plantas, la
variacion cromosémica y sus causas, puede ser determinada por pruebas citogenéticas. Por ello,
el objetivo del presente trabajo fue estudiar el efecto citogenético y toxicoldgico del cobre en
meristemos radiculares de semillas de P. juliflora (SW) colectadas en el Valle de Mexicali. Se
evaluaron un total de 3 concentraciones de cobre (CuS0,4.5H,0) (0.10, 10 y 100 mM), con su
respectivo testigo negativo (sin metal) con 0, 4, 8 y 12 horas de exposicion. Las laminillas se
realizaron mediante el aplastamiento del tejido en monocapa (*“squash”) previamente tratado con
solucion mitostatica de 8-hidroxiquinoleina 0.002M por 4 horas y tefiidos con Feulgen y aceto-
orceina al 2% por 1 hora, finalmente se visualizaron al microscopio. Para el andlisis estadistico
se aplicd una prueba de Tukey (p<0.05). Los resultados obtenidos en la presente investigacion
revelan una vision detallada de las caracteristicas citogenéticas de P. juliflora (SW). Se trata de
plantas diploides con 2n = 2x = 28, nimero que concuerda con algunos de los registros previos
en células sométicas de meristemos radiculares para la especie. EI nimero de células en
metafase se vio afectado y el indice mitdtico se redujo conforme se incrementaba la
concentracion del metal. El cobre fue capaz de inducir aberraciones cromosomicas, que fueron
registradas como cambios en la morfologia de los cromosomas, bloqueo en el crecimiento e
indice mitotico y alteraciones en la morfologia nuclear, determinando con ello la sensibilidad de
P. juliflora (SW) a la accion genotdxica del cobre en células meristematicas de la raiz.
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SELECCION DE LINEAS ENDOGAMICAS DE MAIZ DE ORIGEN TROPICAL PARA
EL ALTIPLANO POBLANO

Lopez PA*, Gil-Mufioz A, Lopez-Sanchez H, Guerrero-Rodriguez J de D, Ortiz-Torres E,
Taboada-Gaytan OR y Herndndez-Guzman JA

Campus Puebla-Colegio de Postgraduados. Km. 125.5 Carretera Federal México-Puebla,
Santiago Momoxpan, San Pedro Cholula, Puebla. C.P. 72760

palopez@colpos.mx

La seleccion y la hibridacion son los dos métodos convencionales que permiten la obtencion de
variedades vegetales mejoradas, con la seleccidn se aprovecha la varianza aditiva presente en las
poblaciones vegetales y con la hibridacidn se aprovecha la heterosis. Se ha sefialado que la
heterosis se incrementa a medida que los progenitores involucrados en la formacién de un
hibrido son genéticamente mas distantes. El presente estudio tuvo como objetivo la evaluacion
per se de lineas endogadmicas de maiz de origen tropical adaptadas a valles altos para su
aprovechamiento en la formacion de hibridos de cruza simple para el altiplano poblano. El
proceso inicié con la siembra en valles altos, durante dos ciclos, de la progenie de una linea S;
de origen tropical; esta progenie fue incrementada mediante cruzas fraternales, eliminandose
aquellas plantas no adaptadas. Posteriormente se llevaron a cabo dos ciclos mas de
autofecundacion, para obtener 300 lineas Ss;. En 2010 se establecieron tres ensayos en tres
localidades del altiplano poblano para evaluar el rendimiento y comportamiento agronémico de
las lineas, para ello se formaron tres conjuntos de lineas, cada uno con 99 lineas y la linea S;
original como testigo. Los disefios experimentales fueron tres latices triples 10x10, uno por cada
conjunto evaluado, sembréndose una repeticion por localidad para cada conjunto. Los resultados
obtenidos mostraron diferencias estadisticas entre genotipos (lineas) en rendimiento vy
caracteristicas agrondmicas, para cada conjunto de genotipos evaluados. Los dias a floracion
femenina variaron de 96 a 107, ubicandose como genotipos intermedios. El rendimiento varié
desde una produccion nula de grano en lineas inadaptadas, hasta 10 t ha™. Estos resultados
demuestran la diversidad existente entre lineas S; y el potencial de las mismas para su
aprovechamiento en la formacion de hibridos de cruza simple, por su alto nivel de rendimiento.
Actualmente se estan formando los hibridos de cruza simple al cruzar las lineas sobresalientes
con dos compuestos élite de un Programa de fitomejoramiento para valles altos; también se esta
formando una variedad sintética con las 10 lineas superiores. Se espera un nivel alto de heterosis
al cruzar genotipos de origen tropical con genotipos de valles altos.

‘L\'::\_?“‘:'x Congreso Nacional de Genética 2013
\:carcx; Manzanillo, Colima 2-4 de octubre

148



Rev. Int. Contam. Ambie. 29, Supl. 4, 2013

CNG2013 040

ANALISIS DE LA DIVERSIDAD GENETICA DEL PECARI DE COLLAR (Pecari
tajacu), UTILIZANDO MICROSATELITES DE CERDO DOMESTICO (Sus scrofa)

Bautista-Gomez LG"", Martinez-Castafieda JS?, Romero-Nufiez C' y Aguilera-Reyes U*

Centro Universitario UAEM Amecameca, Licenciatura en Medicina Veterinaria y Zootecnia

“Centro de Investigacion y Estudios Avanzados en Salud Animal (CIESA)-FMVZ, Universidad
Autonoma del Estado de México (UAEMex)

3Laboratorio de Conducta Animal, Facultad de Ciencias, Universidad Autdnoma del Estado de
México
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Las poblaciones de pecari de collar son endémicas de América y se encuentran distribuidas
desde el Sureste de Estados Unidos hasta el Norte de Argentina; est considerada como una de
las especies mas frecuentemente cazadas en América Latina, también se considera fauna
silvestre que se consume como ‘“carne de monte” en las poblaciones locales de las regiones
amazénicas, representando una fuente de aporte de proteina de alto valor biolégico para los
pobladores de estas regiones. Aungue, actualmente la especie no esta considerada en peligro de
extincion, las poblaciones del sur de México y América Central se encuentran amenazadas,
debido a la caza inmoderada, destruccidn del habitat y a la falta de programas de conservacion
bioldgica. Por otro lado, la explotacién zootécnica de animales de fauna silvestre con fines
productivos, es una actividad que cada vez se desarrolla mas para el beneficio del sector
pecuario y que requiere de una explotacion racional para la conservacion adecuada de las
poblaciones de estos animales. Por lo tanto, programas de reproduccién y conservacion genética
apropiados son altamente valiosos en el manejo de esta actividad emergente. Especificamente,
en el pecari de collar no se han desarrollado estudios sobre las condiciones genéticas de las
poblaciones silvestres y en semicautiverio, probablemente, debido a la ausencia de marcadores
moleculares que puedan ayudar a realizar estos estudios. Por lo antes expuesto, el objetivo de
este estudio fue analizar la variabilidad genética de una poblacion de P. tajacu en
semicautiverio, a partir de microsatélites de cerdo, para ello, se probaron 13 microsatélites
disefiados para la especie mencionada, en una poblacién de pecari de collar en semicautiverio,
del total de microsatélites utilizados, ocho amplificaron exitosamente por PCR; y fueron
caracterizados, obteniendo un total de 47 alelos, con una media de 5.3 alelos, por marcador, de
esta manera resultaron ser los microsatélites mas polimdrficos reportados por primera vez en el
pecari de collar, los cuales pueden ser utilizados en estudios de diversidad genética, resaltando
gue la combinacién de los ocho microsatélites permite la identificacion de individuos de pecari
de collar.
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DIVERSIDAD GENETICA MEDIANTE MARCADORES ISSR PARA EL AGAVE
MEZCALERO (Agave americana cv Chato) DE LA REGION CIENEGA DEL ESTADO
DE MICHOACAN

Puga-Espinoza E', Gomez-Leyva JF™*, Lopez-Muraira IG* y Leal-Robles Al?
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“Universidad de la Ciénega del Estado de Michoacan de Ocampo, Av. Universidad 3000,
Fraccionamiento Lomas de Universidad. Sahuayo, Michoacan C.P. 59103

jfgleyva@hotmail.com

El género Agave es un grupo de plantas muy diverso y endémico del continente americano que
se distribuye en Norte, Centro y Sudamérica, con mayor presencia en México, convirtiéndolo en
centro de origen y diversificacion del grupo. El Agave americana cv Chato o Sahuayo se utiliza
para la elaboracion de mezcal en el estado de Michoacén. La elaboracion de esta bebida es
sindnimo de diversidad por el total de especies y procesos que se utilizan para la elaboracion de
esta bebida alcohdlica. En este trabajo se determind la diversidad genética en diferentes especies
de agaves mezcaleros, mediante marcadores moleculares ISSRs. Se extrajo DNA de un total de
41 muestras de siete poblaciones de agave. Se utilizaron seis oligonucle6tidos ISSRs, los cuales
amplificaron un total de 188 loci polimérficos. Mediante analisis bioinformaticos, se
encontraron bajos niveles de heterocigosidad (He) y polimorfismo (P) entre poblaciones de
Agave americana cv Chato (He:0.045, P:10.64%), Agave tequilana (He:0.031, P:9.57%), Agave
angustifolia (He:0.085, P:30.85%). Asi mismo se realiz6 un dendrograma generado por el
método UPGMA, demostrando seis grupos de los cuales A. americana cv Chato se asocio
estrechamente con especies relacionadas del grupo de los Angustifolia. Basado en las evidencias
moleculares se propone reconsiderar la especie de A. americana cv Chato por A. angustifolia cv
Chato. EI presente trabajo demuestra que los marcadores ISSRs resultaron ser de gran utilidad
para diferenciar poblaciones de agave estrechamente relacionadas por lo que representa una
herramienta molecular atil para el estudio de diversidad genética en poblaciones silvestres y
cultivadas de agaves. Proyecto financiado por la Red de Agavéaceas del SINAREFI-SNICS.
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TRANSCRITOS CODIFICANTES PARA PROTEINAS TRANSPORTADORAS DE
METALES EN Solanum elaeagnifolium

Jiménez-Vega F*, Herrera-Gutiérrez JR y Vargas-Requena CL
Laboratorio de Biotecnologia Universidad Auténoma de Ciudad Juarez
fiimenez@uacj.mx

Las plantas son organismos muy susceptibles a la toxicidad por metales pesados y para evitar los
efectos de éstos, responden mediante una variedad de mecanismos. La toxicidad de un metal
depende de la concentracién del ion, del tipo de planta y de la etapa de desarrollo o crecimiento
de ésta. La tolerancia a los metales esta dada por mecanismos multiples como unién a la pared
celular, transporte activo de iones en la vacuola y formacion de complejos con acidos organicos
0 péptidos. Dentro de los factores mas importantes de detoxificacidn en plantas esta la quelacion
de metales por proteinas de bajo peso molecular como las metaloproteinas. El presente trabajo
tiene como objetivo evaluar la capacidad hiperacumuladora de metales de S. elaeagnifolium
mediante la identificacion y expresién de transcritos codificantes para transportadores de
metales. Para ello se disefiaron primers en secuencias conocidas dentro de otras especies de
solanaceas, el material genético obtenido a partir de frutos en estadios verde y maduro de la
especie de estudio, fue amplificado por RT PCR y cuantificado por densitometria. Se demuestra
la presencia de transcritos codificantes para proteinas transportadoras de metales de tipo
chaperonas de cobre y proteina unidora de metales, relacionadas con los procesos de
detoxificacion en S. elaeagnifolium. Analisis electroforéticos semicuantitativos indican que la
expresion génica de los transcritos es inducible, y se encuentra de forma diferencia entre los
diversos tejidos de la planta. Los niveles de expresion para los tres genes fueron: para la
chaperona de cobre 1 fue mayormente en hoja, la cual disminuye en nimero de veces en un
orden de 0.78 en fruto amarillo, 0.7 en raiz, 0.3 en tallo, 0.17 en fruto verde; para la chaperona
de cobre 2 la expresidn se presenta Unicamente en fruto, y esta se observa cambiante, siendo
mayoritaria la expresion para fruto amarillo y 0.35 veces para verde. Sin embargo para la
proteina unidora de metales, la expresion se observa principalmente en hoja y 0.27 veces en raiz
con respecto a ésta. Al realizar un alineamiento evolutivo de las secuencias utilizadas para este
estudio, podemos observar que se trata de 3 genes codificantes diferentes y que evolutivamente
las chaperonas de cobre aungue divergeny solo presentan un 25.1 % de identidad.
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ESTUDIO DE LAS FRECUENCIAS DE MICRONUCLEOS EN SANGRE PERIFERICA
DE RATON CD-1 TRATADOS CON TRIOXIDO DE CROMO, SULFATO DE TALIO Y
PENTOXIDO DE VANADIO IN VIVO

Altamirano-Lozano MA, Montafio-Rodriguez AR, Garcia-Céardenas GP, Peralta-Garcia P y
Garcia-Rodriguez MC”

Unidad de Investigacion en Genética y Toxicologia Ambiental (UNIGEN), Facultad de Estudios
Superiores Zaragoza, UNAM. México D.F. Tel. 56230772

carmen.garcia@unam.mx;

La contaminacién ambiental por metales pesados potencialmente toxicos, constituye en la
actualidad una preocupacion a nivel mundial por los riesgos que conlleva para la salud humana.
Se ha observado que una de las vias de induccion de dafio genotéxico es mediante el estrés
oxidante. Compuestos metalicos como los del cromo hexavalente (Cr [VI]) al atravesar la
membrana celular son capaces de reducirse a Cr [Ill] y producir radicales libres que pueden
interaccionar y dafiar biomoléculas como las proteinas, los lipidos y al ADN. Mientras que, los
compuestos metalicos del talio monovalente (T1 [1]) y del vanadio pentavalente (V [V]) aunque
han mostrado efectos toxicos y citotdxicos, existen pocas evidencias in vivo de sus efectos sobre
el ADN vy de la posible via de induccion de dafio. En el presente estudio se evaluaron los efectos
genotdxicos de compuestos del Cr [VI], TI[I] y V [V], para lo cual se analizaron las frecuencias
de micronucleos (MN) en eritrocitos policromaticos (EPC) de sangre periférica de ratén (CD-1).
Grupos de cinco ratones fueron tratados con CrOsz (20 mg/kg), T1,SO, (20, 30, 40, 70 y 100
mg/kg) y V205 (10, 20, 25, 40 y 50 mg/kg). Las muestras de sangre fueron tomadas de la vena
caudal a las 0, 24, 48 y 72 horas después de los tratamientos. Los resultados mostraron un
incremento significativo en la frecuencia de MN del grupo tratado con CrOs, lo que corrobord su
dafio genotdxico in vivo. Sin embargo, los incrementos de MN observados en los grupos tratados
con TI,SO, y V,Os no fueron significativos al comparase con el grupo testigo, salvo en las dosis
muy altas que indujeron letalidad en los organismos, lo que sugiere un bajo potencial genotoxico
in vivo bajo nuestras condiciones de trabajo. Particularmente el T1,SO, presentd una disminucion
significativa en las frecuencias de EPC, lo que corrobora su efecto citotoxico. Proyecto
financiado por UNAM mediante la DGAPA, PAPIIT-IN217712.
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CITOTIPOS EN Agave parviflora Torr. ssp. flexiflora (AGAVACEAE)

Palomino G* y Martinez J

Laboratorio de Citogenética, Jardin Botanico, Instituto de Biologia, Universidad Nacional
Auténoma de México. 3er. Circuito Exterior, Ciudad Universitaria 04510, México D.F.
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En Sonora existen 26 especies de Agave (Agavaceae). Agave parviflora ssp. flexiflora es una
especie monocarpica distribuida en Sonora y el sureste de Arizona, EUA, en zonas de desierto y
pastizal. A. parviflora es una especie registrada en CITES (Convencion Internacional de
comercio en especies amenazadas de flora y fauna) en peligro de extincidn ya que se explot6 de
manera indiscriminada en la elaboracién del destilado “Tahuta”. A. parviflora es la especie mas
pequefia de Agave presente en el desierto de Sonora-Arizona, su roseta mide 10-25 cm de alto
por 15-20 de ancho, su inflorescencia 1-2.5 m de altura. En esta investigacion, se informa el
tamafio del genoma (2C-ADN) vy cariotipo de Agave parviflora ssp. flexiflora de plantas
silvestres, obtenidas por semilla y propagadas por bulbilos. El contenido de ADN se determind
en un citémetro de flujo CYFLOW-Partec. Los nlcleos del parénquima foliar del Agave y Zea
mays utilizados como plantas de referencia, se tifieron con yoduro de propidio. El analisis de los
cromosomas se realiz6 en meristemos radiculares tratados con 8-hidroxiquinoleina y tefiidos con
Feulgen. Se clasificaron de acuerdo a Levan et al., 1964. El tamafio del genoma (2C-ADN
nuclear en picogramos, pg) no fue diferente significativamente en las plantas silvestres (8.21 pg),
las de semilla (8.07 pg) y las propagadas por bulbilos (8.21 pg). Todas las plantas fueron
diploides 2n=60 y x=30. El andlisis cromosémico mostré 3 citotipos estructurales que variaron
en la morfologia de sus cromosomas. Las plantas silvestres tuvieron un citotipo de
44m+4sm+10st+2t y las de semilla de 48m+8st+4t; el tercer citotipo de 44m+2sm+14st, se
observé en plantas de bulbilos. Los citotipos mostraron un par de cromosomas st con
constriccién secundaria. Los cambios del tipo de cromosomas en los citotipos, se debieron a
mutaciones heterocigéticas espontaneas (translocaciones, deleciones, etc.) que originan citotipos
en A. parviflora ssp. flexiflora. Estas mutaciones se han evidenciado en otras especies de Agave.
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CONECTIVIDAD GENETICA ENTRE ARRECIFES CORALINOS DEL ATLANTICO
MEXICANO: EL CASO DE LA DAMISELA BICOLOR, Stegastes partitus

Villegas Sanchez CA!, Pérez Espafia H**, Rivera Madrid R®, Salas Monreal D* y Arias Gonzalez
JE*
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?Instituto de Ciencias Marinas y Pesquerias, Universidad Veracruzana. Hidalgo No. 617, Col. Rio Jamapa,
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Meérida. Carr. ant. Progreso km 6, A.P. 73, Cordemex, C.P. 97310, Mérida, Yucatan

hespana@gmail.com

Para que las estrategias de manejo implementadas en arrecifes coralinos sean eficientes, éstas
deben basarse en un conocimiento detallado de las dindmicas locales de intercambio bioldgico.
Actualmente es escasa la informacion disponible sobre los niveles de conectividad del Atlantico
Mexicano, sobre todo en lo que respecta al Sistema Arrecifal Veracruzano (SAV), ubicado en el
suroeste del Golfo de México. El presente estudio estd basado en un muestreo jerarquico
orientado a evaluar los niveles de conectividad genética tanto dentro de las regiones arrecifales
del Caribe Mexicano (CM) y el SAV, como entre ellas. Todos los arrecifes estudiados
pertenecen a areas marinas protegidas. Como marcadores genéticos se usaron microsatélites, y
como modelo bioldgico se usaron reclutas del pez damisela bicolor (Stegastes partitus). El
indice pareado de diferenciacién genética obtenido a escala regional (Fst=0.011) fue
significativamente distinto de cero, lo cual sugiere cierta restriccion al flujo genético. Sin
embargo, el resultado del Analisis de Varianza Molecular (AMOVA) a la misma escala fue no
significativo, lo cual plantea la posibilidad de que las restricciones al flujo genético se
encuentren dentro de las regiones mas que entre ellas. En el SAV se detect6 una fuerte
restriccion al flujo, ya que el arrecife Santiaguillo mostré un relativo aislamiento de sus arrecifes
vecinos; de manera similar, en la regién del CM el arrecife Puerto Morelos presentd una baja
conectividad genética con sus arrecifes cercanos. A pesar de la separacion espacial, algunos
arrecifes de regiones diferentes (Puerto Morelos y Anegada de Adentro) presentaron las
menores, aungue aun significativas, diferencias genéticas, indicando una sutil conectividad
genética a escala regional. EI complejo patrén de flujo genético detectado probablemente es
producto de dos factores: 1) la ausencia de arrecifes intermedios en el Golfo de México, lo cual
dificulta el intercambio larval, y 2) las corrientes oceanicas pueden favorecer la conectividad
bajo condiciones especificas. Los resultados que aqui se presentan sugieren que el manejo de los
arrecifes del Atlantico Mexicano deberia basarse en medidas a gran escala que en combinacion
con acciones a escala local provean una adecuada proteccién a las poblaciones de peces
arrecifales.
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EVAL,UACION DEL EFECTO AN,TIGENOTOX,ICO DE 3 COMPUESTOS ANALOGOS
DEL ESTER FENETILICO DEL ACIDO CAFEICO (CAPE), MEDIANTE EL ENSAYO
DE ELECTROFORESIS UNICELULAR EN GEL

Hernandez-Calderdn MLI*, Cruz-Vargas L', Aguilar-Ramos KL, Hernandez-Ceruelos M del
CA?*, Angeles-Anguiano ER?, Garcia-Tovar CG?, Villa-Trevifio S° y Diaz Barriga-Arceo S'*
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Los compuestos LQM 731, 738 y 755 son andlogos amidicos del CAPE, conocidos como
compuestos CAPA, con cuyas modificaciones se busca mejorar las propiedades bioldgicas que
éste posee, especificamente las que conciernen a la antigenotoxicidad y quimioproteccion. El
objetivo del presente trabajo es evaluar la capacidad antigenotdxica de estos compuestos en un
modelo in vivo mediante el ensayo de electroforesis unicelular en gel (ensayo cometa) en las
células hepaticas y renales de ratones CD1 macho, como parte de los estudios pre-clinicos que
permitan perfilarlos como agentes quimioprotectores. Para lograr este objetivo se establecieron 7
lotes de trabajo/horario (3 y 18 horas) por compuesto, que contaron con 5 animales cada uno y a
los cuales se les administraron los siguientes tratamientos: Lote blanco, sin tratamiento; Control
negativo, DMSO (dimetilsulfoxido) al 80%; Control positivo, MMC (Mitomicina C) (2 mg/Kg);
Control CAPA dosis 1, LQM a 20 mg/Kg; Control CAPA dosis 2, LQM a 40 mg/Kg; Reto dosis
1, MMC + LQM a 20 mg/Kg; Reto dosis 2, MMC + LQM a 40 mg/Kg. Inicialmente se realiz6
la prueba de viabilidad celular con margen de 80% para proceder a realizar el ensayo cometa en
su version alcalina pH>13. Se evalud el momentum de la cauda con el programa Comet Imager
2.0 Los resultados obtenidos exhibieron que, sin bien, los compuestos son ligeramente
genotdxicos, el grado de disminucion de dafio al DNA que éstos mostraron en células hepaticas a
la dosis de 20 mg/Kg se encuentra entre el 91.7-60.5% y a la dosis de 40 mg/Kg entre 89.7-
39.4%. Mientras que en células renales a 20 mg/Kg el dafio disminuye entre un 90.2-45.6% y a
40 mg/Kg se encuentra entre el 88.1-21.5%. En el estudio de dafio al DNA a las 18 horas post-
administracion se encontré en general gque el dafio causado es minimo y posiblemente atribuible
a los metabolitos de cada tratamiento. En conclusion, la dosis efectiva a la que los 3 compuestos
LQM ejercen su efecto antigenotoxico es a 20 mg/Kg y por las propiedades observadas es
posible perfilarlos como compuestos quimioprotectores.
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CALIDAD ESPERMATICA, DANO AL ADN Y SU ASOCIACION CON LOS
POLIMORFISMOS DE GST EN FLORICULTORES DE VILLA GUERRERGO,
MEXICO

Martinez-Luna G, Castillo-Cadena J'*, Serment-Guerrero JH? y Valencia-Quintana R®

Facultad de Quimica, Universidad Auténoma del Estado de México, Paseo Coldn esg. Paseo
Tollocan. C. P. 50120. Toluca, México
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*Facultad de Agrobiologia, Universidad Autonoma de Tlaxcala
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En Villa Guerrero, Estado de México el 80% de la poblacién se dedica a la floricultura, aplican
plaguicidas todo el afio, frecuentemente en mezclas. Varios plaguicidas han mostrado in vitro
dafios reproductivos, tales como baja calidad en el semen, cuentas reducidas de espermatozoides
viables y relacion directa con abortos espontaneos. Por otro lado, los polimorfismos de la familia
de la glutation S-transferasa (GST), participan en la detoxificacion de xenobidticos, tales como
los plaguicidas, modulando sus efectos. El objetivo de este estudio fue determinar si la
exposicion laboral a las mezclas de plaguicidas produce alteraciones en la espermatobioscopia, y
su asociacion con el dafio al ADN y con los polimorfismos GSTT; y GSTM;. Es un estudio
transversal, comparativo. Considero la inclusion voluntaria de floricultores de Villa Guerrero,
Estado de México, y de varones de la comunidad universitaria de la UAEM, no expuestos
ocupacionalmente a plaguicidas, 30 para cada grupo. Ambos grupos proporcionaron datos
generales y laborales y firmaron la carta de consentimiento informado. Para el ensayo cometa se
aplico el método de Hauser modificado, empleando a los espermatozoides como células blanco.
Se tom6 muestra de sangre para la genotipificacion y semen para el ensayo cometa y las
espermatobioscopias. Los plaguicidas mas empleados fueron: Lannate, Tamaron, Manzate,
Agrimec y Furadan, solos o en mezclas. En el grupo expuesto la frecuencia del gen nulo GSTM;
fue 53% y del 92% para GSTT;. En el grupo no expuesto, GSTM; nulo fue 64% y GSTT; nulo
75%, no hubo diferencia significativa. En los floricultores, hubo disminucidn significativa en el
recuento espermatico, en la movilidad y en el volumen con respecto al grupo no expuesto. No se
encontrd dafio al ADN en los espermatozoides de ambos grupos. También se probo la capacidad
de los plaguicidas de inducir dafio directamente al ADN de espermatozoides: se trataron con 3
plaguicidas de manera individual y en mezclas: Tamaron (T, 100 ppm), Lannate (L, 200 ppm) y
Manzate (M, 300 ppm). Tres de las 7 combinaciones mostraron dafio significativo en los
espermas (M, T+M y T+M+L). La exposicion ocupacional a plaguicidas afecta la calidad
espermatica.
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DETERMINACION MOLECULAR DE LOS MICROORGANISMOS AISLADOS DE
MUESTRAS DE AIRE EN SITIOS ABIERTOS Y CERRADOS DE LA UAM
AZCAPOTZALCO
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En la actualidad es de gran importancia evaluar la calidad de los ambientes en donde existe alta
afluencia de personas, debido a que estdn expuestas a una gran variedad de enfermedades
respiratorias dependiendo del tiempo de exposicion, la cantidad y el tipo de microorganismos
presentes. La determinacion de estos microorganismos se puede llevar a cabo mediante un
estudio aerobioldgico de la densidad y caracterizando la variabilidad con técnicas moleculares,
estas Gltimas permiten hacer una identificacion precisa de los mismos y a su vez identificar si
algunos son patogenos. Es por ello que en el presente trabajo se llevd a cabo un estudio
aerobiolégico muestreando seis sitios de alta concurrencia poblacional de la UAM-
Azcapotzalco. Se realizd la caracterizacion morfoldgica macroscépica y microscopica para
hongos y bacterias, y se estan caracterizando molecularmente para determinar a qué grupos
taxondmicos pertenecen. Se encontraron 547 colonias bacterianas y 297 colonias fingicas. Las
mayores densidades de bacterias fueron ubicadas en el comedor (u=22 UFC/m®) y en la cancha
de futbol (u=48.75 UFC), mientras que para hongos se observaron en el comedor (u=11.25
UFC) v la biblioteca (u=20.22 UFC). Se elabord un analisis geoespacial para mapearlos niveles
de las diferentes densidades microbianas. El analisis estadistico mostré que no hubo diferencias
significativas para hongos y bacterias en los diferentes sitios muestreados, sin embargo el
analisis geoespacial mostré que existe un gradiente en la densidad microbiana que va de mayor a
menor desde las zonas sin vegetacion hasta las zonas mas densamente pobladas de plantas, y se
determinaron molecularmente las especies patdgenas o con que pudieran causar un riesgo a las
personas que frecuentan estos sitios.
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ACTIVIDAD BIOLOGICA DE LA FLORA DIETARIA CAPRINA EN Artemia
franciscana

Lozada Garcia JA*, Pérez Solano JJ, Carmona-Hernandez O y Ferndndez MS
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Biologia Xalapa, Universidad Veracruzana. Circuito Universitario Gonzalo Aguirre Beltran s/n,
Zona Universitaria. Xalapa, Ver.

jalozadamx@yahoo.com

La dieta caprina representa una fuente importante de compuestos bioactivos que se incorporan a
la leche y sus derivados, por lo tanto pueden ser consumidos finalmente por el ser humano. Por
ello es necesario evaluar si las plantas consumidas por las cabras alimentadas en libre ramoneo
representan ser un riesgo. Para ello se evalud el efecto toxico en Artemia franciscana, la cual
resulta ser un modelo adecuado para medir la toxicidad de compuestos naturales ya gque su baja
resistencia a estos es muy parecida a la del modelo de células in vitro. En este sentido se estimo
el efecto toxico de extractos etandlicos de las plantas forrajeras registradas en la comunidad de
Tlalchy, Municipio de Ixhuacén de los Reyes, Veracruz, en nauplios de A. franciscana de 72
horas de desarrollo. Las concentraciones probadas fueron 0, 1, 10, 100 y 1000 pg/ml, el ensayo
se realizd a 32 °C + 2, por 24 horas de exposicion. Ademas, los extractos probados fueron
sometidos a un analisis fitoquimico preliminar. Las especies que mostraron mayor toxicidad
previamente, fueron seleccionadas para evaluar su efecto genotdéxico mediante el ensayo de
DNA en escalera. Los primeros resultados arrojaron que la mayoria de las especies vegetales
identificadas y evaluadas no presentaron toxicidad elevada, en cambio pocas especies si
mostraron efecto en A. franciscana. La caracterizacién fitoguimica preliminar, dio como positivo
la presencia de flavonoides, alcaloides y triterpenos y/o esteroles. Se concluye gque la mayoria de
las plantas que constituyen la dieta de las cabras no son toxicas para A. franciscana.

ﬁ“‘x R Congreso Nacional de Genética 2013
\:;cf)oc Manzanillo, Colima 2-4 de octubre

162



SMG
QOO0

Rev. Int. Contam. Ambie. 29, Supl. 4, 2013

Carteles
Sesion 2

Jueves 3, octubre 2013

Congreso Nacional de Genética 2013
Manzanillo, Colima 2-4 de octubre

163



Rev. Int. Contam. Ambie. 29, Supl. 4, 2013

Congreso Nacional de Genética 2013
Manzanillo, Colima 2-4 de octubre

164



Rev. Int. Contam. Ambie. 29, Supl. 4, 2013

CNG2013 004

GENOTIPOS COMBINADOS -509CT/869TC DEL GEN tgf-p; EN PACIENTES CON
PREECLAMPSIA

Salas-Pacheco JM, Vazquez-Alaniz F, Salvador-Moysén J y Aguilar-Duran M

Instituto de Investigacion Cientifica, Universidad Juérez del Estado de Durango

aguilarduran_marisela@hotmail.com

La preeclampsia es un desorden multisistémico que forma parte del espectro de Enfermedades
Hipertensivas del Embarazo; sus mayores incidencias se presentan en paises en vias de
desarrollo y es factor de morbi-mortalidad materna y perinatal. EI Factor de Crecimiento
Transformante Bl (TGF-Bl1) es una citosina multifuncional producida en el embarazo
principalmente por células trofoblasticas implicada en la regulacion de su invasién, proliferacion
y diferenciacion. Los niveles plasmaticos de esta citosina se encuentran elevados en embarazos
con preeclampsia. Con la finalidad de determinar el riesgo de preeclampsia por los genotipos
combinados -509CT/869TC del gen tgf-B1 en mujeres con preeclampsia del Hospital General
“C” de la Secretaria de Salud en Durango, Durango, se reclutaron 49 mujeres preeclampticas y
se parearon por edad cronoldgica y gestacional con 100 controles normoevolutivos. Previo
consentimiento informado, se tomé una muestra de sangre venosa anticoagulada a las
participantes para la extraccion de ADN. Los polimorfismos fueron genotipificados por PCR
tiempo real. El rango etario de las participantes fue 13 a 24 afios, el de edad gestacional fue de
30 a 41.2 semanas. Para el grupo de casos el SNP -509C/T el alelo menor fue T con una
frecuencia de .479 y en los controles ambos alelos (C/T) tuvieron la misma frecuencia (.5). Para
el SNP 869T/C en el grupo de casos el alelo menor fue C con frecuencia .48 y en los controles
fue T con .45. Ambos SNPs estuvieron en Equilibro de Hardy-Weinberg. Se encontraron los
nueve genotipos combinados posibles; el mas frecuente para ambos grupos fue el doble
heterocigoto -509CT/869TC, con frecuencia de .265 en los casos y .25 en controles; para los
casos le sigue el genotipo combinado -509CT/869TT (.184) y en controles el -509TT/869CC
(.15). Mediante un modelo de regresion logistica ajustado por edad, el genotipo combinado -
509CT/869TC se asocio significativamente con riesgo incrementado de preeclampsia (OR 1.334,
IC 95% 1.024-1.765). El genotipo combinado -509CC/869CC mostré una fuerte tendencia de
asociacion, pero no significativa (OR 2.202, IC 95% 0.983-4.937). No existen en la literatura
estudios de la asociacion de los genotipos combinados de los SNPs -509C/T y 869T/C del gen
TGF-B1 con preeclampsia.
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FRECUENCIA DE MICRONUCLEOS EN RETICULOCITOS Y ERITROCITOS DE
RATAS CON DESNUTRICION MODERADA
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Los estudios citogenéticos sobre los efectos de la desnutricion (DES) en modelos de
experimentacion, proporcionan informacion basica que permite obtener un mejor entendimiento
acerca de este padecimiento. Los micronucleos (MN) se presentan en células en divisién cuando
termina la division. Los MN se forman durante la divisién celular. El ensayo de MN in vivo es
utilizado para detectar la accién genotoxica de agentes quimicos, fisicos y bioldgicos. El
objetivo de este estudio fue evaluar la frecuencia de MN en un modelo de DES moderada in
vivo. Para evaluar si la DES moderada favorece la susceptibilidad al incremento en la frecuencia
de MN, se usaron ratas machos de cepa Wistar, al dia 14 de edad, se agruparon en bien nutridos
(BN) y con desnutricion moderada (DN). Se tomaron muestras de sangre de la vena caudal cada
7 dias hasta los 30 dias de edad. La deteccion de MN, se determiné mediante el anélisis de
reticulocitos con micronicleo (RET-MN) y eritrocitos con microntcleo (E-MN) por citometria
de flujo. Los resultados de la frecuencia de MN-RET fue 0.49+0.24 (tiempo 1), 0.26+0.13
(tiempo 2) y 0.36£0.17 (tiempo 3) en el grupo BN. En el caso del grupo DN, 2.92+0.82,
1.53+£0.93 y 1.65+0.86 en cada tiempo, respectivamente. Los resultados muestran que la
frecuencia de RET-MN fue significativamente mayor (p<0.05), en el grupo DN en comparacién
con el BN al tiempo 1 (14 dias de edad); mientras que en los tiempos 2 y 3 no se presentaron
diferencias significativas. En las frecuencias de E-MN los resultados que se obtuvieron en el
grupo BN fueron 0.24+0.11, 0.16+0.08 y 0.09+0.02, respectivamente; en el grupo DN 0.71+0.7,
0.31+0.27 y 0.32+0.13, no se presentaron diferencias significativas en los tres tiempos
evaluados; sin embargo, la frecuencia de MN-E tiende a ser mayor en el grupo DN. Los
resultados muestran que el porcentaje de MN es mayor en ambas poblaciones celulares
provenientes de los grupos DN, estos datos indican que los organismos con DES son mas
susceptibles al dafio genotdxico producido por la falta de nutrientes y este dafio puede producir
efectos negativos en el individuo. Agradecemos al CONACyT el apoyo brindado 351641.
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IDENTIFICACION MOLECULAR DE LOS MICROORGANISMOS Aspergillus sp. Y
Achlya sp., PARA EL DISENO DE SONDAS ESPECIFICAS EN GENOSENSORES
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La identificacion de microorganismos basada en métodos moleculares es una herramienta
fundamental en todos los laboratorios que requieren de la identificacion y clasificacion de éstos,
ya que mediante otro tipo de técnicas generalmente se requiere de mucho tiempo y es laborioso.
En este trabajo se realizd la identificacion de dos microorganismos: Aspergillus sp. y Achlya sp.,
obtenidos de muestras ambientales. Aspergillus sp., fue asilado de muestras de composta con
aceite automotriz usado, Achlya sp., se obtuvo de muestras de los canales de Xochimilco. Para
su identificacion se utilizaron las técnicas de PCR, secuenciacion y comparacién bioinformatica
de la secuencia, con la base de datos GenBank. Los resultados indican que se tiene Aspergillus
niger con un 99% de identidad, mientras que para Achlya sp. se ha obtenido una muestra con
aproximadamente 150 bases con 85% de identidad. Las sondas especificas disefiadas con el
programa Primer-Blast, se sintetizaron y se utilizaron en genosensores con nanoparticulas de oro
(AuNPs) como marca. La secuencia de la sonda para Achlya sp. es: 5° GCACCGGAAGTACAG
ACCAA 3’ para Aspergillus niger: 5 GTATGCGAGCTCCTAGCCTG 3’. Estas sondas fueron
funcionalizadas con las AuUNPs mediante el sistema estreptavidina-biotina y realizé hibridacion,
la cual fue detectada electroguimicamente por lo que los genosensores desarrollados son una
excelente herramienta en la rapida deteccion de los microorganismos analizados y si se producen
a gran escala pueden llegar a ser de bajo costo, portatiles y sencillos de manejar.
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EXPRESION DEL GEN KISS; A PARTIR DE ANALISIS IN SILICO Y EN TEJIDO DE
CANCER CERVICOUTERINO
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XXI. Av. Cuauhtémoc 330, Doctores, 06720, México D.F.
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El avance de la bioinformatica ha ido incrementando a través de los afios, y gracias a estos
avances junto con nuevas técnicas se han logrado identificar y estudiar algunos genes
relacionados al cancer. Dentro de estos avances estan los microarreglos de expresion y el analisis
serial de expresion de genes (SAGE), la cual es la Unica técnica hasta el momento donde se
pueden cuantificar los mMRNAs presentes en un tejido. Para poder realizar lo anterior se hizo un
analisis in silico con 2 librerias de SAGE de cérvix con lesidn de alto grado (NIC lIl) y 3
librerias de tejido normal de cérvix. Posteriormente se realiz6 un andlisis con librerias de
microarreglos de cancer cérvicouterino (Cacu) y cérvix normal. Lo que se pretendié con estos
analisis fue buscar genes que no estuvieran en el tejido normal pero si en el tejido de Cacu, para
asi poder estudiar posibles genes que nos serviran de marcadores moleculares. Uno de los genes
identificados con estas técnicas fue el gen Kiss; el cual es conocido como supresor de metastasis
y se encuentra en el cromosoma 1g32. Se ha visto en melanomas y algunos carcinomas, Kissl
tiene actividad de supresor de la metastasis sin afectar la tumorgenicidad y se quiso estudiar este
mismo gen en el tejido de Cacu. Por lo que se prosiguid a la parte experimental con muestras de
tejido de cancer de cérvix. Se extrajo el RNA de 20 muestras de CaCu con trizol y se utilizaron
columnas para tener una buena pureza y se sintetizd6 cDNA para posteriormente realizar la RT-
PCR para poder observar la expresion de Kiss1 en Cacu. Los resultados mostraron que Kissl se
expresa en todas las muestras de Cacu. La intensidad de las bandas es diferente pero en todas las
muestras se observa la amplificacion de Kissl.
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ANALISIS DEL DNA MITOCONDRIAL EN POBLACIONES MAYAS DE LA
PENINSULA DE YUCATAN
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El DNA mitocondrial (mtDNA) se hereda exclusivamente por via materna sin sufrir
recombinacidn genética durante la meiosis, por lo cual es muy utilizado para estudiar relaciones
de ancestro-descendencia. Los analisis de la variacion del mtDNA han mostrado que los nativos
americanos pertenecen a uno de los cinco haplogrupos o linajes maternos denominados A, B, C,
D, y X, que se caracterizan por mutaciones especificas. Los haplogrupos pueden ser especificos
de las poblaciones o de familias lingiisticas, por lo que permiten caracterizar poblaciones. En
este estudio determinamos las frecuencias de los haplogrupos del mtDNA en 69 individuos
mayas de 6 localidades del estado de Quintana Roo. Los resultados obtenidos muestran que el
75.4% de los individuos pertenecen al linaje A, 5.6% al B, 11.6% C y 7.2% al D. Previamente
hemos estudiado otras poblaciones mayas modernas de Yucatan y Chiapas, y mayas antiguos del
periodo prehispanico, y de la época colonial (siglos XVI-XVII) del sitio de Xcaret, Quintana
Roo. La comparacién de las frecuencias de los cuatro linajes A, B, C y D del mtDNA muestra
que el linaje A es el mas frecuente en todas las poblaciones mayas y en otras poblaciones
indigenas de México. Los linajes A, B, y C estan presentes en los mayas del periodo
prehispanico, del colonial y en los contemporaneos de Q.R. siendo el linaje C el segundo mas
frecuente y luego el linaje B con frecuencias bajas en los 3 grupos mayas. El linaje D solamente
se encuentra en los mayas del periodo colonial y los modernos de Q.R. Por otra parte, el linaje B
es el segundo mas frecuente en otras poblaciones mayas contemporaneas citadas en la
bibliografia. Los resultados de las frecuencias de los haplogrupos del mtDNA sugieren una
continuidad genética en las poblaciones mayas antiguas y modernas del estado de Quintana Roo.
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PRUEBAS DE CITOTOXICIDAD DEL EXTRACTO ACUOSO DE Cucurbita ficifolia
BOUCHE EN CULTIVOS DE LINFOCITOS HUMANOS

Mejia CW, Lépez TBP, Rodriguez EAK, Blancas FG* y Alarcon AF

Departamento de Ciencias de la Salud, Universidad Autonoma Metropolitana Unidad Iztapalapa.
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Cucurbita ficifolia Bouché conocida como chilacayote, del nahuatl “tzilicayotli”, es una planta
que se ha utilizado en la cocina mexicana. En un estudio realizado sobre plantas medicinales se
encontrd que tiene efecto hipoglucémico en ratones diabetizados experimentalmente por lo que
se considerd que podia ser una alternativa para el tratamiento de diabetes mellitus. Para conocer
si el extracto acuoso del fruto maduro de C. ficifolia tiene efecto citotoxico en linfocitos
humanos se llevd a cabo lo siguiente. Se cultivaron linfocitos de sangre periférica de tres
donadores jovenes, sanos sin adicciones, los tubos se incubaron durante 72 h a 37°C.
Transcurridas las primeras 24 horas de cultivo, de cada donador, se formaron cuatro lotes: tres
experimentales y un testigo, con seis tubos cada uno. Los primeros se expusieron al extracto en
las concentraciones finales de 1, 10 y 100 pug/mL durante 48 horas. El ensayo del MTT se realiz6
con la mitad de los cultivos de cada lote y se registré la absorbencia del producto resultante de la
reaccion en una longitud de onda de 545 nm. Con los cultivos restantes se determiné el indice
mitético (IM) tomando en cuenta 6000 células por lote de cada donador. Los resultados
muestran que las células sobreviven a la presencia del extracto, la actividad mitocondrial no se
altera y, ademas, se conserva su capacidad de proliferar. Sin embargo, en los cultivos de uno de
los donadores se encontraron células poliploides en el lote expuesto a la concentracion mas
elevada. Ademas de la diferente sensibilidad de los individuos a un mismo estimulo, este dato
sugiere que posiblemente uno de los componentes del extracto pudiera ser genotdxico, por lo
que se sugiere realizar las pruebas correspondientes para confirmar su inocuidad.
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ESTANDARIZACION DE LA DISMINUCION DEL FACTOR DE TRANSCRIPCION
NURR1 EN UN MODELO DE ESTRES PRENATAL

Montes P, Rojas Castafieda P* y Ruiz Sanchez E

Laboratorio de Neurotoxicologia, Instituto Nacional de Neurologia y Neurocirugia, “Manuel
Velasco Suérez”. Av. Insurgentes Sur No. 3877, C.P. 14269, México, D.F.

prcastane@hotmail.com

La exposicion a estrés en el periodo prenatal altera el desarrollo del cerebro, asi como al factor
de transcripcion Nurrl. El gen Nurrl miembro de la superfamilia de receptores nucleares
huérfanos actlla como un factor de transcripcion, esencial para el desarrollo y mantenimiento de
las neuronas dopaminérgicas en el estado adulto. Nosotros hemos reportado que en ratones C-
57/6J sometidos a estrés, incrementa rapidamente la expresion de Nurrl en el hipocampo. El
objetivo de este trabajo fue estandarizar un modelo de disminucién de Nurrl, in vivo, en el estrés
prenatal. Para lograr dicho objetivo, se obtuvieron ratas Wistar adultas gestantes que fueron
sometidas a estrés por restriccion de movimiento. Asi, se obtuvieron neonatos con estrés prenatal
y sus respectivos controles no estresados. Noventa dias después, a estos animales se les implant6
una canula guia hacia el hipocampo a través de procedimientos estereotaxicos. Después de siete
dias de recuperacion, se les administrd el oligonucledtido antisentido (o su control scrambled)
para el gen Nurrl y asi disminuir la expresion de dicho gen. Los animales fueron sacrificados a
una hora o a tres horas para determinar el tiempo dptimo en el que se presenta la reduccion de la
expresion del RNA mensajero. Se extrajo el cerebro y se realizé la diseccion del hipocampo. A
partir de las muestras de hipocampo se extrajo el RNA mensajero y se realizé la técnica de gRT-
PCR para evaluar el nivel de expresion del gen Nurrl. Los resultados obtenidos demuestran que
en los animales a los que se les administrd el oligonucleétido antisentido y que fueron
sacrificados después de una hora, el nivel de expresion de Nurrl se encuentra reducido (25%)
con respecto a los animales control. En los animales sacrificados después de tres horas no se
observd esta disminucion. La estandarizacién en la disminucion de Nurrl permitira dilucidar la
participacion de este gen en el desarrollo de alteraciones psiquiatricas como la depresion y la
ansiedad en individuos sometidos a estrés prenatal. Proyecto parcialmente apoyado por
CONACYT-CB-2008-01, No. 106619.
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MODULACION DEL ESTRES OXIDANTE INDUCIDO POR LA CASIOPEINA® (CAS
1I-GLY) Y RADIACION GAMMA MEDIADO POR TETRAPIRROLES EN Drosophila
melanogaster

Jiménez-Vega ER, Pimentel-Pefialoza E*, Cruces-Martinez MP y Suarez-Contreras H
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Las casiopeinas® son un grupo de compuestos de coordinacion con centro metélico de cobre que
han mostrado tener actividad antineoplasica. Las evidencias experimentales sugieren que su
mecanismo de accion es a través de la generacion de radicales libres. Se ha propuesto que la
casiopeina (Cas Il-gly) provoca dafio oxidante en la mitocondria lo que conduce a la muerte
celular. El presente estudio tiene como fin evaluar el potencial antioxidante de los tetrapirroles:
clorofilina cuprosddica (CCS), protoporfirina-IX (PP-1X) y la bilirrubina (Bili). Para tal fin se
cuantifico el efecto de estos compuesto en la actividad de las enzimas, superoxido dismutasa
(Sod) y catalasa (Cat) en las cepas de D. melanogaster silvestre Canton-S (CS) y en las
deficientes en Sod y Cat. Se utilizaron dos protocolos, en el primero se pretrataron machos de 1-
24 h de edad con 0, 0.01, 0.1 y 1 mM de Cas ll-gly y posteriormente se trataron con 15 Gy de
radiacion gamma, y en el segundo se pretrataron machos de 1-24 h de edad con 69 mM de CCS,
PP-1X o Bili, durante 8 dias y después se trataron con 0.1 mM de Cas Il-gly durante 24 h. La
actividad enzimatica se midid con los paquetes de deteccidn de las enzimas Sod y Cat de Sigma.
Se encontr6 que ninguno de los tres pigmentos incrementd la actividad de Sod pero, si
disminuyeron la de Cat (p<0.007). Las tres concentraciones de Cas ll-gly incrementaron la
actividad de Sod aunque no significativamente, mientras que solamente la concentracion de 0.1
mM disminuy6 en 5.6 U la actividad de Cat (p<0.03) al igual que el tratamiento con 15 Gy de
rayos gamma (8 U, p<0.004). La combinacion de Cas 0.1 mM con los pigmentos no modificé la
actividad de Sod ni de Cat. Estos resultados sugieren que los pigmentos probados actGdan como
antioxidantes evitando la induccion de antioxidantes enddgenos provocados por los rayos
gamma o la Cas Il-gly.
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CAMBIOS EN EL NUMERO MINIMO DE ESPECIES DE HMA POR EFECTO DE LA
PERTURBACION EN SUELOS DE DUNAS COSTERAS DE LA RESERVA DE LA
BIOSFERA “RIA LAGARTOS”, YUCATAN, MEXICO
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Generar informacion sobre la biodiversidad y el impacto que la perturbacién ejerce sobre ella en
Areas Naturales Protegidas (ANP) es imprescindible para conocer sus recursos, manejarlos y
proyectarlos hacia potenciales de utilizacion sostenibles. La evaluacion de la diversidad de
hongos micorrizégenos arbusculares (HMA) podria generar informacion sobre el curso de los
cambios que afectan a los ecosistemas de las ANP, debido a la importancia de estos hongos para
las plantas. En este estudio se evalud el nimero minimo de especies de HMA, expresadas como
amplicones de la region ITS del rDNA, en suelos rizosféricos de plantas de dunas costeras
conservadas y perturbadas, de la Reserva de la Biosfera “Ria Lagartos”, Yucatan, México. Se
trabajaron 16 muestras de suelo rizosférico de seis cuadrantes, tres en dunas conservadas Yy tres
en perturbadas; paralelamente se extrajeron esporas de HMA y se determinaron las especies por
morfologia. Posterior a la extraccién del ADN total de las muestras, se amplificé la regién ITS
con los primers ITS1 e ITS4 reportados como apropiados para HMA. Los amplicones resultantes
de cada muestra fueron resueltos mediante electroforesis en geles de agarosa al 1.5%. De
acuerdo con el peso molecular de las bandas representadas en los geles se obtuvieron los
tamafios y las frecuencias de aparicion de bandas del mismo tamafio, que potencialmente
representan a una especie de HMA como minimo. Los resultados de los perfiles de bandeo para
dunas conservadas muestran bandas desde 500 hasta 1400 pb aproximadamente, predominando
las de 730 pb, presentes hasta en 25 de 48 muestras. En el caso de las dunas perturbadas, los
perfiles de bandeo muestran bandas desde 455 hasta 1400 pb, predominando bandas de 730 pb,
presentes en 15 muestras. Se observd un efecto negativo de la perturbacion sobre el perfil de
bandeo de los ITS. Por los tamafios obtenidos se espera encontrar géneros como Glomus y
Ambispora. En contraste, mediante la identificacion morfoldgica se determiné la presencia de los
géneros Acaulospora, Scutellospora y Glomus sensu lato, presentandose el mayor nimero de
especies en dunas perturbadas.
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La enfermedad de Alzheimer (EA) es la causa mas comln de demencia en la poblacion de
adultos mayores. Hasta el dia de hoy, el diagnostico sigue siendo post-mortem, donde
histol6gicamente la EA se caracteriza por la presencia de marafas neurofribrilares formadas por
la proteina Tau y placas neuriticas, formadas por B-amiloide (AB). AB se genera a partir del
procesamiento proteolitico de ABPP (una glicoproteina transmembranal de tipo 1) por la accion
secuencial de B - y y-secretasas. p-secretasa 0 BACE1L corta a ABPP entre los residuos Met671 y
Asp672. y-secretasa es un complejo macromolecular formado por Presenilina 1 (PS1) o
Presenilina 2 (PS2), Aphl, Pen-2, y Nicastrina. Los péptidos liberados varian de 39-42 residuos
de aminodacidos. Actualmente existen reportados en la literatura, polimorfismos de cambio en un
solo nucleétido (SNP) en los genes que codifican para estas proteinas, y que ha sido asociados
con el desarrollo de la EA en diversas poblaciones alrededor del mundo. En nuestro grupo,
hemos realizado el analisis de 18 polimorfismos en genes relacionados con el procesamiento de
ABPP, en un grupo de adultos mayores de México diagnosticados clinicamente con EA y un
grupo control sin datos de demencia. Los ensayos de genotipificacion se realizaron empleando
sondas Tagman a través de PCR en tiempo real. Los resultados preliminares revelaron una
asociacién significativa del alelo A localizado en la region 5’UTR del gene de Nicastrina
(NCSTN), en pacientes mexicanos con enfermedad de Alzheimer de tipo esporadico
(p=0.02271). EIl analisis multilocus permitié identificar la presencia de 5 combinaciones
multilocus sobrerepresentadas en el grupo de pacientes y una combinacion multilocus presente
en el grupo control. Estos resultados nos sugieren que estos marcadores podrian ser candidatos
efectivos para ser empleados como marcadores de riesgo en la asociacién genotipo-fenotipo en
la enfermedad de Alzheimer.
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FICOFLORA DE ZAPOTITLAN SALINAS, VALLE DE TEHUACAN, PUEBLA
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La biodiversidad de algas continentales en México registra 3,256 especies. Durante varias
décadas la ficoflora de la regién semiarida de Zapotitlan Salinas, ha sido investigada a través de
estudios taxondmicos tradicionales, hasta el momento se conocen 295 especies. Estos ambientes
extremos son importantes por la alta diversidad que presentan y por su elevado nimero de
endemismo. Por ejemplo, las Cyanoprokaryota que viven asociadas con otros organismos,
desarrollan costras bioldgicas que pueden llegar a cubrir hasta 70% de la superficie y con ello
contribuyen a la fertilidad del suelo. El presente trabajo aborda, con un enfoque polifésico, la
ficoflora y el estudio de algunas Cyanoprokaryota del valle de Zapotitlan Salinas a partir de
cultivos monoalgales. ElI material biolégico fue obtenido a partir de cuatro exploraciones
ficoldgicas (2011-2012), de donde se aislaron por plagueo en medio BG11 sélido los organismos
seleccionados. Una parte de las algas se utilizaron para determinar la secuencia parcial del gen
16S y regiones espaciadoras, para fortalecer la determinacion taxonomica de las
Cyanoprokaryota. Asimismo, otra parte del material fue preservado para formar parte de la
coleccion de referencia. Los resultados sefialan 41 taxa, 14 corresponden a Cyanoprokaryota, 15
a Chlorophyta, 1 a Xantophyta y 11 a Bacillariophyta. Se obtuvieron 6 nuevos registros para la
zona: Spirulina sp., Zygnema sp., Nitella flexilis, Ulnaria ulna, Chara hispida y Gomphonema
vibrioides. Para las especies de Bacillariophyta se apoyd su determinacion con microscopia
electronica de barrido (MEB). Segun los pardmetros fisicoquimicos registrados las condiciones
fueron alcalinas con nitratos, amonio y ortofosfatos de 0.065, 0.82 y 0.41 mg/L respectivamente.
Se obtuvieron las secuencias del gen 16S de dos especies aisladas, las cuales se compararon con
las indicadas en NCBI, y se presenta el arbol filogenético obtenido mediante analisis Bayesiano.
Esta contribucidn es la primera en su tipo, que aborda las especies de Cyanoprokaryota del area
de estudio con un enfoque poliféasico.
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No. 351. Col. El Haya. Xalapa, Ver. C.P. 91070

jimarpe@hotmail.com

Asclepias contrayerba es una de las 250 especies conocidas para el género, la cual presenta su
mayor distribucion en el centro, noroeste y suroeste de México, con importancia local en la
medicina tradicional por sus propiedades atribuidas, debido a que presenta precursores del acido
acetilsalicilico en la raiz, la cual es obtenida aln de individuos jévenes. El interés de este trabajo
es conocer la variacion genética dentro y entre poblaciones de esta especie y relacionar si el uso
tradicional tiene algun efecto sobre ella. Se recolectaron y conservaron en nitrégeno liquido
cinco hojas de 17 individuos de una poblacién del estado de Guerrero, dos de Jalisco y dos de
Tlaxcala, referenciadas y revisadas en los herbarios nacionales MEXU, XAL y ENCB. Se
elaboraron extractos de las hojas para realizar un corrimiento electroforético con gel de agarosa
al 12% utilizando un protocolo de 20 isoenzimas probadas para Cicadas con los sistemas PK y
R. El patron de bandas obtenidos fue analizado con el programa TFPGA v.1.3 para evaluar
parametros de variabilidad y estructura genética dentro y entre las poblaciones. Los resultados
muestran actividad de las isoenzimas Menadione Reductasa (MNR), Malato Deshidrogenasa 1y
2 (MDH1, MDH2) y Diaforasa (DIA) todas del sistema R. La variabilidad genética reportada
presenta un promedio de alelos por locus de 2.0, con 100% de locus polimorficos, la
heterocigosis esperada (He) es de 0.4129 y la observada (Ho) de 0.3885, el indice de fijacion (F)
es de 0.1422. En cuanto a la estructura genética, Fires de 0.2052, Fs es de 0.0866 y Fsr es de
0.1277. El bajo nimero de isoenzimas obtenidas posiblemente se deba a la presencia de latex en
esta especie. La variacion genética puede considerarse como alta, pero a nivel poblacional, las
dos de Tlaxcala y una de Jalisco presentan mayor homocigosis, posiblemente por efecto de la
extraccion de raiz con fines medicinales muy comdn en Tlaxcala. La poblacion de Guerrero y
una de Jalisco presentan mayor heterocigosis, lo cual puede estar influenciado por la presencia
de polinizadores con amplia distribucion como la mariposa monarca.
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AISLAMIENTO Y CARACTERIZACION DE BACTERIAS DEL GENERO Halomonas
DE ZAPOTITLAN SALINAS, PUEBLA MEXICO

Aguilera-Urquidi I', Quintana-Bautista ME®, De la Torre-Paredes KP!, Espinoza-Villanueva J?,
Aley-Medina P? Campos JE', Monsalvo-Reyes A' y *Martinez-Garcia M*

'Universidad Nacional Auténoma de México, Facultad de Estudios Superiores lztacala, Unidad
de Biotecnologia y Prototipos, Laboratorio de Bioquimica Molecular

Universidad Nacional Auténoma de México, Facultad de Estudios Superiores lztacala, Unidad
de Investigacion Interdisciplinaria de Ciencias de la Salud y Educacion, Laboratorio de
Neuromorfologia Experimental y Aplicada. Av. De los Barrios N° 1, Los Reyes Iztacala,
Tlalnepantla, Edo. de México, C.P. 54090, México

marmartinezgar@hotmail.com

El aislamiento y la identificacion de microorganismos presentes en un ambiente natural es
esencial para determinar las propiedades y caracteristicas particulares de los diferentes géneros
presentes y los metabolitos 0 enzimas extracelulares que pueden producir. De los ambientes
aridos y semiaridos se han aislado microorganismos interesantes por su uso tanto a nivel
biotecnoldgico (biorremediacion), como de sus funciones en los ciclos bioldgicos. En el presente
trabajo fueron aisladas y caracterizadas polifasicamente bacterias hal6filas mediante pruebas
morfoldgicas, fisioldgicas, bioquimicas y moleculares. Los aislamientos se realizaron a partir de
una muestra de piletas prehispanicas de evaporacion solar, en las tierras secas de Zapotitlan, una
localidad en la reserva natural del valle de Tehuacan-Cuicatlan, México regidbn con una
diversidad amplia de organismos endémicos. Las caracteristicas de esta regioén, como pH
alcalino, temperaturas elevadas y concentraciones de sal altas, constituyen un ambiente
favorable para la propagacion de microorganismos extremofilos con potencial biotecnolégico, el
cual ha sido poco explorado. La morfologia de las colonias fue mayormente circular-convexa,
con pigmentacion crema-amarilla, mientras que la morfologia celular correspondi6é a bacilos
Gram-negativos que crecieron en concentraciones de 0-25% de NaCl (p/v). Las bacterias
caracterizadas son catalasa positiva y oxidasa tanto negativa como positiva. Basandose en el
analisis parcial de la secuencia nucleotidica del gen ARNr 16S se identificaron los nucleétidos
caracteristicos reportados para miembros del género Halomonas y se encontraron cercanamente
relacionadas con 4 especies del género (H. campisalis, H. variabilis, H. boliviensis y H.
venusta), mismas que son reportadas con aplicaciones biotecnoldgicas.
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EFECTO DEL TRIOXIDO DE VANADIO SOBRE LA PROLIFERACION CELULAR
DE LEUCOCITOS HUMANOS

Mateos-Nava RA"?, Pérez-Gomora E*, Rodriguez-Mercado JJ*, Alvarez-Barrera L'y
Altamirano-Lozano MA!*

'Unidad de Investigacion en Genética y Toxicologia Ambiental, Laboratorio 5-PA de la UMIEZ.
Facultad de Estudios Superiores-Zaragoza. UNAM. Batalla del 5 de mayo esquina Fuerte de
Loreto Ejercito de Oriente, Iztapalapa 09230, México D.F.

“Posgrado en Ciencias Bioldgicas. UNAM

maal@unam.mx

El vanadio es un metal que se encuentra ampliamente distribuido en la Tierra, al cual los seres
humanos estan expuestos principalmente por los alimentos y de manera ocupacional. Uno de sus
compuestos que esta presente en el ambiente es el trioxido de vanadio (V,03) que en cultivos de
células de ovario de hamster chino ha demostrado que puede inducir la disminucion de la
proliferacion celular, asi como dafio al ADN. Por lo que en éste trabajo se evaluo el efecto que
induce la administracion de V,03 (2, 4, 8, 6 16 pg/mL) sobre la proliferacion de cultivos de
leucocitos humanos. Para lo cual se realizaron preparaciones citogenéticas mediante el ensayo de
tincion de cromatidas hermanas utilizando sangre de dos donadores y se obtuvieron los
siguientes parametros: indice de replicacion (IR), indice mitdtico (IM), tiempo promedio de
proliferacion celular (TPC), ademés de la viabilidad; también se analiz6 la frecuencia de los
intercambios de crométidas hermanas (ICH). La administracion de V,0; no modific la
viabilidad, ni la frecuencia de ICH, sin embargo, disminuye el IM e IR, y aumenta el TPC de
manera significativa en todas las concentraciones, por lo que se puede concluir que este
compuesto detiene la proliferacion celular de los leucocitos. Con base en lo anterior se propone
investigar en qué fase del ciclo celular se esta deteniendo y cuales proteinas estan involucradas.
Este trabajo se realizd con el apoyo del proyecto 1A201312 PAPIIT-DGAPA UNAM; y de
CONACYT No. de Becario 210454.
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GENOTIPIFICACION DE Staphylococcus epidermidis AISLADOS DE INFECCIONES
OCULARES, CONJUNTIVA SANA Y PIEL SANA POR EL METODO DE
SECUENCIAS MULTILOCUS

Flores Paez LA, Zenteno JC?, Buentello Volante B, Cancino-Diaz ME" y Cancino Diaz JC'*

YInstituto Politécnico Nacional, Escuela Nacional de Ciencias Bioldgicas. Unidad Profesional
Lazaro Cérdenas, Prolongacion de Carpio y Plan de Ayala s/n, Col. Santo Tomas C.P. 11340
Delegacion Miguel Hidalgo. México, D.F. Tels. 57296000 y 57296300 ext. 46209

“Instituto de Oftalmologia Fundacion Conde de Valenciana. Chimalpopoca 14, Obrera C.P.
06800 Delegacion Cuauhtémoc. México, D.F.

jecancinodiaz@hotmail.com

Staphylococcus epidermidis es reconocido como un patégeno oportunista, debido a las altas
frecuencias de aislamiento en los nosocomios y en particular en los dispositivos médicos. En los
aislados clinicos de S. epidermidis, una alta produccion de biopelicula es comln y se piensa que
esta habilidad le permite a la bacteria adaptarse a las condiciones ambientales del huésped.
Existen pocos trabajos de tipificacion molecular de cepas aisladas de infecciones oculares contra
cepas aisladas de piel y conjuntiva sana, el cual en este trabajo se pretendid tipificar los aislados
de S. epidermidis por el método de Multilocus Sequence Typing (MLST). MLST ha sido
desarrollado como un método robusto de tipificacion, que mide la divergencia secuencial de
algunos genes en los que se ha observado una tasa de cambio muy lenta y es capaz de predecir la
relacion que existe entre cepas. La obtencién de DNA gendémico de 20 aislados de piel sana, 20
aislados de conjuntiva sana y 20 aislados de infeccion ocular fue realizado y se aplicé la técnica
de MLST en estos aislados. Los resultados mostraron una gran variedad de tipos secuenciales
(ST) dentro de los tres tipos de aislados y no se encontrd un linaje de ST para los aislados de piel
y conjuntiva sana e infeccién ocular. Sin embargo, en los aislados de infecciones oculares se
encontr6 que la mayoria pertenecen a los linajes ST2 (40%) y ST9 (30%). El linaje ST2 también,
fue encontrado en el grupo de los aislados de piel sana pero en menor proporcién (20%). Estos
resultados demuestran que existe una gran variedad de linajes STs en los aislados de S.
epidermidis de piel, conjuntiva e infecciones oculares y con cierta predominancia del linaje ST2.
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ACCION INHIBIDORA DE LA PROTOPORFIRINA-1X DEL, DANO GENETICO
INDUCIDO POR LA CASIOPEINA (CAS I11-E-A) Y EL TRIOXIDO DE CROMO
(Cr03)

Vidal-Escobar LM, Pimentel-Pefialoza E* y Cruces-Martinez MP

Laboratorio de Genética de Drosophila, Departamento de Biologia, ININ

emilio.pimentel@inin.gob.mx

La protoporfirina-1X (PP-1X) es un tetrapirrol sin centro metélico con actividad antioxidante,
capaz de disminuir los niveles de actividad de Cat (p<0.007) y prolongar el periodo de vida de
D. melanogaster. Recientemente se encontrd que también reduce el dafio genético inducido por
la etilnitosourea (ENU). El presente estudio tiene como fin evaluar la accién moduladora de la
PP-1X del dafio genético inducido por el tri6xido de cromo y la casiopeina IlI-E-a (Cas IlI-E-a).
Para tal propdsito se utiliz6 la prueba SMART en el ala y el indice de productividad de tres
cepas de D. melanogaster: Canton-S (CS) y dos deficientes, una en la enzima Sod y la otra en
Cat. Larvas de segundo estado mwh +/+ fIr®, CS, Sod y Cat se pretrataron con 69 mM de PP-1X
durante 24 h. Posteriormente las larvas mwh +/+ flr® se trataron crénicamente con 0.025, 0.25 6
2.5 mM de CrO3 o bien con 0.01, 0.1 6 1 mM de Cas Ill-E-a. Las larvas de CS y deficientes en
Sod y Cat se trataron crénicamente con 0.1 mM de Cas IlI-E-a para a los adultos emergidos
medirles su productividad en un régimen de camadas (I, Il y Ill) de tres dias cada una. Los
resultados indicaron que el pretratamiento con PP-1X provocd que la frecuencia de mutacion
somatica inducida por 0.1 y 1 mM de Cas IlI-E-a disminuyera, aunque solo fue significativa con
el tratamiento de PP-1X + 0.1 mM (p<0.05). La combinacion de PP-1X con 0.25 6 2.5 mM de
CrO3 disminuyo la mutacion somética 44 y 84% respectivamente. Los resultados preliminares de
productividad indicaron que la PP-1X en las hembras CS la increment6 en la camada 1y Il y a
los machos solo en la camada 11, no obstante la combinacion de PP-1Xy 0.1 mM de Cas IlI-E-a
provocd que las hembras y machos de la cepa CS incrementaran su productividad. En las cepas
deficientes de Sod o Cat el efecto fue inconsistente. Los resultados sugieren que la PP-1X actla
como antioxidante evitando que el estrés oxidante provocado por la Cas IlI-E-a y el CrO; dafie al
ADN.
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HUELLAS GENOMICAS PARA ESTUDIO DE LA DIVERSIDAD DE BACTERIAS
ASOCIADAS AL Agave americana

Palomeque-Dominguez HH, Salas-del Barco NE, Zenteno-Alegria CO, Jonapa-Montoya RE,
Flores-Montoya KA, Veldzquez-Anaya F, Cruz-Pérez NH y Rincon-Rosales R*

Laboratorio de Biologia Molecular. Instituto Tecnolégico de Tuxtla Gutiérrez, Carretera
Panamericana Km 1080. Col. Teran, Tuxtla Gutiérrez, Chiapas

reriro6l@hotmail.com

El “Agave comiteco”, es una planta de gran importancia en Chiapas, utilizada para la obtencién
de una bebida “espirituosa” denominada “Comiteco”. Las plantas dependen de factores abidticos
y bibticos para lograr su crecimiento y establecen asociacion con una diversidad de
microorganismos con el fin de obtener algunos beneficios, como la obtenciéon de nutrientes
esenciales (N, P y K). Se han aislado microorganismos para emplearlos como biofertilizantes
dada su capacidad de fijar nitrégeno, para esto se han empleado una diversidad de técnicas de
asilamiento, cultivo e identificacion. Las técnicas de biologia molecular ofrecen un amplio rango
para la deteccion e identificacién de estos microorganismos. Las huellas gendmicas permiten
estudiar con una alta eficiencia la diversidad de bacterias en una poblacion de microorganismos.
El objetivo del trabajo fue seleccionar los grupos de organismos que presentaron mayor
competitividad para emplearse como biofertilizantes. Muestras del suelo y raices de hijuelos de
éste Agave se desinfectaron y cultivaron en medios especificos para aislar bacterias diazotrofas
(NFB). A partir de cepas puras se llevd a cabo la extraccién de ADN total y se realizé la
caracterizacion genotipica usando la técnica ERIC-PCR (huellas genomicas) y ARDRA
(seleccion de especies). Se amplifico el gen cromosomal 16S ADNr con los primers fD1(5’-
AGAGTTTGATCCTGGCTCAG-3’) y rD1(5’-AAGGAGGTGATCCAGCC-3’). El tamafio de
los amplicones fue verificado por electroforesis en gel de agarosa al 1%. Los productos de PCR
fueron purificados. Las muestras genomicas fueron enviadas para su secuenciacion a Macrogen
Inc. Para ARDRA se tomaron alicuotas de 1.5 pL del producto de PCR que fueron digeridas por
la enzima de restriccion Rsa | (GTAC), con un volumen total de 10 puL por muestra. Los
fragmentos de restriccion fueron separados por electroforesis en gel de agarosa al 3%. Las
secuencias fueron editadas con el software BioEdit. El alineamiento se llevo a cabo con BLAST
en NCBI. Se detectaron un total de 10 géneros bacterianos diferentes de la cual sobresale
Agrobacterium y de manera importante bacterias del género Rhizobium. De acuerdo a la prueba
ERIC-PCR, las cepas Agrobacterium resultaron ser las mas competitivas con 33 ejemplares
aislados mientras que Klebsiella obtuvo el menor rendimiento con 1 ejemplar.
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DIVERGENCIA GENETICA Y DEMOGRAFIA HISTORICA DE LA SIERRA DEL
GOLFO DE CALIFORNIA Scomberomorus concolor (Lockington, 1879) Y DE LA
SIERRA DEL PACIFICO Scomberomorus sierra (Jordan y Starks, 1895)

Dominguez-Lépez M, Uribe-Alcocer M* y Diaz-Jaimes P

Laboratorio de Genética de Organismos Acudticos, Instituto de Ciencias del Mar y Limnologia,
Universidad Nacional Auténoma de México. Av. Universidad 3000, Cd. Universitaria D.F.
04510

muribear@hotmail.com

Se investigd la historia demografica y filogeografia de la sierra del Pacifico (Scomberomorus
sierra) y la sierra del golfo de California (Scomberomorus concolor), mediante el andlisis de las
secuencias de un fragmento de la region control del DNA mitocondrial, en colectas dentro de su
ambito de distribucion. Los niveles de variabilidad genética mostraron valores notablemente
altos en ambas especies. Se observaron diferencias en el grado de divergencia genética entre
ambas especies con S. sierra se manifestaron marcadas diferencias genéticas entre las tres
principales zonas de abundancia de la especie mismas que a su vez corresponden a zonas de alta
productividad primaria. En contraste, S. concolor no exhibié divergencia genética entre sus dos
zonas principales de abundancia, la zona central y del alto golfo, las que representan zonas de
alta productividad. En ambas especies no se encontré un patrén filogeografico claro que
explique la presencia o ausencia de divergencia poblacional. Sin embargo la demografia
histérica mostr6 la ocurrencia en ambas especies, de procesos de expansion pablacional
relacionada con la colonizacion del golfo de California en el caso de S. concolor, y del Pacifico
oriental tropical (POT) en el caso de S. sierra, relacionados con ciclos glaciales-interglaciales
durante el Pleistoceno y el incremento en las zonas de surgencia en el POT.
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EFECTO DE LAS CONDICIONES AMBIENTALES SOBRE EL POLIMORFISMO
CROMOSOMICO EN UNA POBLACION NATURAL DE Drosophila pseudoobscura EN
TULANCINGO, HIDALGO

Granados-Flores VN', Ospina-Norefia JE*, Villalobos-Pietrini R*, Salceda-Sacanelles VM?,
Jiménez-Guzman J® y Guzman-Rincon J'*

Centro de Ciencias de la Atmésfera, Universidad Nacional Auténoma de México, Ciudad
Universitaria Coyoacan 04510. México D.F.

“Departamento de Biologia, Instituto Nacional de Investigadores Nucleares. Centro Nuclear de
México, Km. 36.5 Carretera México Toluca. Salazar, Edo de México

Universidad Auténoma Metropolitana Unidad Lerma

judisabel@yahoo.com.mx

Las inversiones cromosomicas son eventos muy raros, ya que una inversion particular ocurre
como un evento Unico. Debido a este hecho se considera que los arreglos cromosémicos llevan
mas informacidn historica que las mutaciones y pueden ser usados para establecer arboles
filogenéticos que reflejen la evolucion. Ademas, una vez que se forma una nueva inversion ésta
permanece en la poblacion en las generaciones posteriores, lo cual hace que los polimorfismos
sean una herramienta Gtil para el estudio de los efectos ambientales bidsfera-atmdsfera. Durante
mas de 35 afios, se ha estudiado en México la presencia y la distribucion de los polimorfismos de
D. pseudoobscura en poblaciones de diferentes localidades de la republica mexicana, asi como
la variacion estacional y geografica y el papel que han tenido en la evolucion de la especie,
demostrando que presentan una variacion ciclica. El objetivo de este trabajo es evaluar el
impacto que tienen los cambios ambientales sobre las frecuencias de los arreglos cromosomicos
de D. pseudoobscura. Para el analisis cromosdmico, se colectaron individuos en un bosque
cercano a Tulancingo, Hidalgo. En el laboratorio, las hembras se colocaron individualmente en
frascos con medio de cultivo y los machos fueron cruzados individualmente con hembras
virgenes Tree Line (TL) dejandolas ovipositar. Al emerger las larvas del tercer estadio, se
disectaron sus glandulas salivales, se tifieron con acetocarmin al 5 %, se identificaron los
arreglos cromosdmicos y se calculd su frecuencia relativa. Ademas, se utilizaron las frecuencias
cromosdmicas reportadas para la poblacidn de Tulancingo, publicadas en Guzméan et al.
(Topicos de Genética, 2006). Se reunieron datos climatoldgicos de la estacion 13082 del SMN
(cercana a Tulancingo), correspondientes al periodo 1974-2006. Para el diagndéstico estadistico
se utilizd el andlisis multivariado de la varianza (MANOVA). Los resultados demostraron una
correspondencia significativa del arreglo Cuernavaca con alguna de las variables (0=0.037). La A
de Wilkes tuvo un valor de 0.5043, demostrando que al menos el 49.57 % de la varianza de la
frecuencia del arreglo Cuernavaca puede ser explicada por los factores climaticos evaporacion,
precipitacion, temperatura maxima y minima. Seria conveniente realizar comparaciones de los
polimorfismos cromosdmicos con las condiciones ambientales en otras poblaciones naturales.
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MODUITACION DE LAVITAMINAC Y EL FeSO, SOBRE LA ACTIVIDAD
GENOTOXICA DEL 4-NQO, EN SMART EN ALA DE Drosophila melanogaster
(CRUZAS E y BE)

Arellano-Llamas R, Duefias-Garcia IE*, Santos-Cruz LF, Castafieda-Partida L, Durdn-Diaz Ay
Heres-Pulido ME

Laboratorio de Genética Toxicoldgica. Facultad de Estudios Superiores lIztacala. Av. De los
Barrios No. 1, Los Reyes Iztacala, Tlalnepantla, Estado de México

iduenasg@gmail.com

La vitamina C (Vit.C) tiene efecto antioxidante o pro-oxidante, que depende de la dosis y
también de la presencia de metales libres, como el Fe*. El 1-6xido de 4-nitroquinolina (4-NQO)
es un carcindgeno y promutageno, que provoca aductos de purinas e incrementa las especies
reactivas de oxigeno. Con SMART en ala de Drosophila melanogaster, cruzas Estandar (CE) y
Bioativacion Elevada (CBE), con niveles basales y altos de citocromos P450 (Cyp450s),
respectivamente, se evaluo el resultado de las interacciones 4-NQO/FeSQO,, 4-NQO/Vit.C y 4-
NQO/FeSO4/Vit.C. Se expusieron larvas de tercer estadio, de ambas cruzas, a tratamientos
cronicos con 4-NQO (2 mM), FeSO, (0.2 mM) o Vit.C (5.6 mM). Los cotratamientos se hicieron
con 4-NQO afadiendo FeSO,, Vit.C, o Vit.C/FeSO,. Todos los compuestos se diluyeron en
Tween 80-EtOH 5% (1:1). Se agregaron 2 mL de cada solucién en 0.5 g de medio instantaneo
para D. melanogaster. Se hicieron tres experimentos independientes con tres réplicas por
tratamiento. Se realizaron preparaciones permanentes de las alas silvestres de ambas cruzas y se
revisaron, sin prejuicio, a 40x. Los resultados se analizaron estadisticamente con SMART-PC vs.
2.1 comparando con sus correspondientes testigos. En la CE se obtuvieron los resultados
siguientes: (i) Vit.C aumento significativamente la proporcion de clones pequefios y totales; (ii)
FeSO, y Vit.C/FeSO, no fueron genotoxicos; (iii) Con los co-tratamientos se obtuvieron las
siguientes jerarquias de genotoxicidad: 4-NQO/Vit.C/FeSO,> 4-NQO/FeSO,> 4-NQO/Vit.C> 4-
NQO. En la CBE, con excepcion de la 4-NQO, no se obtuvieron diferencias con ninguno de los
tratamientos o co-tratamientos. Los resultados con la mezcla Vit.C/FeSO, sugieren la reaccion
Fenton in vivo. En la CE la Vit.C fue genotoxica y todos los cotratamientos aumentaron la
genotoxicidad del 4-NQO, lo cual indica dafio por aumento de estrés oxidante. En la CBE la
ausencia de aumento del dafio provocado por el 4-NQO, debe estar relacionada con los niveles
altos de los Cyp450s que per se producen estrés oxidante. Lo anterior pudiera resultar de la
eliminacion por apoptosis de las células dafiadas, sin provocar una disminucion significativa en
las frecuencias espontaneas de los clones en el ala.
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DETERMINACION DEL SNP CT60 Y SU RELACION CON EL DESARROLLO DE
LEUCEMIA LINFOBLASTICA AGUDA EN PACIENTES PEDIATRICOS
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Hernandez-Barrales M*, Zapata-Sosa I° y Godina-Gonzélez S™*
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La proteina CTLA-4 tiene un papel importante como regulador de la activacion de los linfocitos
T, cuando se expresa en su membrana se une con una gran afinidad al receptor B-7, bloqueando
la unién de B-7 a CD28, ésta Gltima es una proteina activadora de los linfocitos T. Una
ineficiente actividad o expresion de CTLA-4 puede conducir a una activacion excesiva del
Linfocito T, pues su baja expresion se ha relacionado con algunas enfermedades autoinmunes y
la sobreexpresion de la misma con el desarrollo de neoplasias. Se han descrito diferentes
polimorfismos en CTLA-4 que tienen importante relacion con el desarrollo de autoinmunidad o
neoplasias. Se ha demostrado que el polimorfismo CT60 A/G, ubicado en la regién 3’UTR tiene
relacidn con el desarrollo de tumores solidos, pues la presencia de al menos un alelo G tiene un
efecto protector. Se evalud el polimorfismo CT60A/G en pacientes pediatricos con leucemia
linfoblastica aguda (LLA) que son atendidos en el Hospital General de los Servicios de Salud de
Zacatecas. El proyecto consistié en un estudio de caso-control, para evaluar el polimorfismo
CT60A/G por PCR en tiempo real en sangre periférica de pacientes pediatricos con LLA'y
voluntarios control. Los pacientes con LLA muestran polimorfismos homocigoto para G o el
heterocigoto, en cambio, el genotipo A/G fue el mas abundante en el grupo control y el de menor
presencia fue el homocigoto para A. Nuestros resultados sugieren que el polimorfismo CT60
(G>A) predispone al desarrollo de LLA en nifios, lo que muestra un comportamiento diferente a
lo que se ha reportado con el desarrollo de tumores sélidos.
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DANO AL ADN EN LINFOCITOS HUMANOS EXPUESTOS A LOS COMPUESTOS
ORGANICOS CONTENIDOS EN LAS PARTICULAS DEL AIRE DE UNA ZONA
INDUSTRIAL

Flores-Mérquez AR, Pérez-Guzman VA, Amador-Mufioz O, Gomez-Arroyo S, Cortés-Eslava J
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La contaminacién atmosférica y sus efectos son un problema de gran interés, debido a la
diversidad de fuentes y a la gama de compuestos que la conforman. Las aeroparticulas con
diametro < 2.5 um (PM;5) representan un riesgo para la salud, ya que se depositan en la region
alveolar y provocan diferentes efectos adversos en el ser humano. Entre los grupos que forman a
la materia organica de PM,s, estan los hidrocarburos aromaticos policiclicos (HAP) con
propiedades carcinogénicas. En este trabajo se analiz6 el dafio genotdxico en linfocitos humanos
producido por el material orgénico extraido (MOE) de PM,s colectado en una zona industrial
(Tlalnepantla) al noroeste de la Ciudad de México. Las células fueron expuestas durante 24
horas, a diversas concentraciones de MOE (10, 20, 30, 40, 50 y 60 ug mL™) con y sin la fraccion
microsomica S9. Se emplearon dos testigos negativos, linfocitos sin tratar y con dimetil
sulféxido al 1 % (disolvente de las muestras); como testigos positivos, 1-nitropireno (compuesto
de accion directa) y benzo[a]pireno (BaP, compuesto de accion indirecta). La concentracion de
éste Ultimo se determind en experimentos preliminares con 20, 40, 80, 100 y 120 uM, asi como
diferentes volimenes de la mezcla S9 al 10 %. Para evaluar la genotoxicidad se empleo el
ensayo cometa version alcalina, usando como criterio de dafio el momento de la cola. La
viabilidad celular se obtuvo por la técnica de tincion dual (bromuro de etidio-diacetato de
fluoresceina). Con BaP 80 UM se obtuvieron los mejores resultados de dafio al ADN como
testigo positivo. Asimismo, los valores promedio de momento de la cola se incrementaron al
aumentar la concentracion de MOE, siendo significativamente diferentes de los testigos
negativos a partir de 20 pg mL™ (p<0.05), mientras que con activacion metabolica, el efecto
genético fue similar o menor al obtenido con la MOE sola. La viabilidad de los linfocitos
después del tratamiento, fue mayor al 80% en todos los casos. La genotoxicidad producida por la
materia orgénica extraida de PM,s de Tlalnepantla fue posiblemente debida a la presencia de
nitro-HAP, que se encontraban en mayor concentracion que los HAP.
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POLIMORFISMOS DEL GEN TNF Y SUSCEPTIBILIDAD DE DESARROLLAR
LINFOMA DE HODGKIN EN PACIENTES MEXICANOS
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El linfoma de Hodgkin (LH) es una neoplasia infrecuente del sistema linfatico. La inflamacion
se ha propuesto como un factor etioldgico para varios tipos de cancer en varias poblaciones en
humanos, asi como variantes alélicas en genes implicados en inflamacion son fuertes candidatos
como determinantes genéticos de riesgo a LH. El objetivo del trabajo fue estudiar si SNPs
localizados en el gen TNF se encuentran asociados con la susceptibiidad a desarrollar LH en una
muestra de pacientes mexicanos y compararlos con individuos sanos. Se realizé un estudio
analitico observacional de casos y controles, se tomO muestra de sangre periférica para
extraccion de DNA y ensayo de discriminacion alélica mediante sondas TagMan. Se estudiaron
56 casos y 127 controles para probar la relacion del LH con las variantes alélicas del promotor
del gen TNF -376G>A(rs1800750), TNF -238G>A(rs361525) y TNF 581 T>A(rs11574936) en
la region codificante. Mediante un modelo bivariado empleando la prueba de x se calcularon los
valores de p considerandose significativo cuando su valor fue <0.05. La magnitud de la
asociacion entre las variantes alélicas seleccionadas de TNF y la presencia de linfoma de
Hodgkin, se realiz6 mediante el célculo de la Odds Ratio con un intervalo de confianza del 95%
[(OR(IC95%)]. Finalmente se realiz6 un analisis estratificado utilizando la prueba de Mantel-
Haenszel para determinar la magnitud de la asociacion ajustando por edad: Adultos jovenes (<35
afios=1) vs Adultos mayores (>35 afios=2) El software que se utilizo para el anélisis estadistico
fue el STATA v11. El genotipo GA del SNP -376, mostrd una diferencia significativa en los
casos de (15.4%) y en los controles de (4%) [OR=4.41(1.21-16.6)], p=0.02. En el modelo
estratificado se encontrd que existe una asociacion entre la presencia del SNP rs1800750 y LH
entre las personas de 35 afios o por encima de [OR=5.01(1.39-18.01)], mientras que en el grupo
de menos de 35 afios, la asociacion no fue estadisticamente significativa [OR=2.29(0.12-41.98)].
En este grupo de pacientes mestizo-mexicanos se encontré que el polimorfismo -376 G>A en la
region promotora de TNF esta asociado al desarrollo de LH.
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EFECTO DE LOS ALELOS DELTA 32 (CCR5) Y 801A (SDF-1) EN LA INFECCION
POR VIH/SIDA
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Polimorfismos en genes que codifican quimocinas o sus receptores pueden modular la
susceptibilidad a la infeccion del virus de la inmunodeficiencia humana y progresion a la
enfermedad. El objetivo de este estudio fue el determinar la frecuencia de los polimorfismos
Delta 32 y 801A de los genes CCR5 y SDF-1, respectivamente y su papel en el curso de la
infeccién en una poblacion del Noroeste de México. Se analizaron 287 pacientes y 472 controles
para CCR5 y 203 pacientes y 212 controles para SDF-1, cuyos genotipos fueron determinados
mediante Reaccién en Cadena de la Polimerasa y Polimorfismos en la Longitud Fragmentos de
Restriccion (PCR-RFLP’s). La progresion o resistencia a SIDA fue definida por los siguientes
parametros: niveles de carga viral, conteo de linfocitos CD4 y enfermedades asociadas a la
infeccién. Las frecuencias alélicas (Delta 32: 3.28% en controles -vs- 3.5% en pacientes; 801A:
15.5% en controles -vs-17.8% en pacientes) y genotipicas (dato no mostrado) para ambos
polimorfismos no mostraron diferencias significativas, asi como tampoco asociacion con los
parametros de progresién o resistencia. La falta de asociacion encontrada en el presente estudio
sugiere que otros genes o polimorfismos pueden ser importantes en la susceptibilidad y/o
progresion a VIH/SIDA en esta poblacion de México.
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TRANSFECCION DE UNA SECUENCIA CODIFICANTE DE LA ENZIMA
DIACILGLICEROL ACILTRANSFERASA COMO MEDIO PARA INCREMENTAR
LA ACUMULACION DE TRIGLICERIDOS EN Dunaliella salina
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Dunaliella salina es una microalga conocida por habitar en ambientes de estrés fisioldgico, esto
junto al hecho de que su forma de vida favorece al anabolismo de lipidos en alta salinidad, la
convierte en una de las alternativas para la produccion de biocombustibles. Como una manera de
incrementar la produccién de triglicéridos, se realiz6 una construccion genética para expresién
nuclear en base al promotor de la ribulosa bifosfato carboxilasa 2 de Chlamydomonas reindhartii
dentro del plasmido pPCAMBIA 1302, la cual permitira la expresion del gen de diacilglicerol
aciltrasferasa en D. Salina, una vez concluida la construccion del plasmido, se transformara la
bacteria Agrobacterium tumefaciens con el plasmido para la posterior transfeccidn de este en la
microalga D. salina en medio de cultivo s6lido. Una vez transfectada la microalga, se determiné
la presencia de colonias transformantes mediante la seleccion con el antibidtico higromicina. La
presencia de la construccidn genética serd confirmada por la amplificacion del gen diacilglicerol
aciltrasferasa por PCR de DNA gendmico, y la transcripcion por la amplificacion por PCR a
partir de cDNA generado del RNA mensajero de las microalgas transformadas. Los resultados
muestran una media de 49 colonias transformantes de D. Salina por cada 5 millones de células y
una sensibilidad buena a la higromicina B como agente de seleccidn.
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EFECTO DEL CONSUMO DE SARDINA SOBRE LA EXPRESION DE LOS GENES
SCD-1Y CYP7A-1, IMPLICADOS EN EL METABOLISMO DE LIPIDOS
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Las sardinas contienen cantidades considerables de acidos grasos poliinsaturados omega-3, EPA
y DHA, que se les atribuyen diversos efectos benéficos al consumirse. Fue evaluado el efecto del
consumo de sardina sobre la concentracion de triglicéridos, colesterol total y HDL en suero asi
como el efecto sobre la expresion de los genes SCD-1, CYP7A-1, PPARa y SREBP, implicados
en el metabolismo de lipidos. Fueron disefiadas 4 dietas isoenergéticas e isonutrientes, teniendo
como variables la fuente de grasa y proteina: caseina + aceite de maiz (control), caseina + aceite
de sardina, proteina de sardina + aceite de maiz y sardina completa + aceite de maiz; fueron
suministradas a 4 grupos de 6 ratas Sprague Dawley durante 28 dias. Se determiné a cada rata la
concentracién de colesterol total, triglicéridos y HDL en sangre a los dias 1, 7, 14, 21y 28. La
expresion de los genes fue analizada en el higado de los animales por medio del RNAm por RT-
PCR. El tratamiento con aceite de sardina redujo la concentracion de triglicéridos, mantuvo los
niveles de colesterol total y aument6 las lipoproteinas de alta densidad en plasma mientras que la
proteina de sardina y la sardina entera indujeron un decremento significativo en los niveles de
colesterol total sérico y mantuvieron estables los niveles de HDL. El grupo que consumio aceite
de sardina present6 un decremento en los niveles de RNAm para SCD-1 respecto a la dieta
control, sin embargo, los transcritos de CYP7A-1 se vieron aumentados en mayor proporcion
con la proteina de sardina, no encontrandose una relacion directa en el decremento de los niveles
de RNAm para SCD-1 respecto a la dieta control, por lo que no se encontr6 una relacién directa
en el decremento de los niveles de ARNm de SCD-1 y el aumento de CYP7A-1 por medio del
consumo de sardina. La expresion de SREBP-1C, que estimulan la sintesis de lipidos en el
higado, fue disminuida por las dietas con sardina entera (38.72 * 3) y aceite de sardina (40.45 %
5.88), lo que sugiere que dichas dietas disminuyen la colesterogénesis en el higado de éstas ratas.
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LEUCEMIA Y EN UN GRUPO CONTROL
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La Leucemia es la proliferacion maligna de las células hematopoyéticas, cuya acumulacion
progresiva se acompafia de una disminucion en la produccion de elementos sanguineos
normales. Aunque la etiologia de la Leucemia no se conoce bien, factores genéticos y
ambientales parecen estar involucrados. Por consiguiente un mayor riesgo de leucemia se ha
asociado con polimorfismos en los genes que participan en el transporte y metabolismo de
xenobidticos. El tratamiento actual de la leucemia consiste esencialmente en un intensivo
régimen de quimioterapia. Un factor de gran importancia para la respuesta al tratamiento es la
presencia del gen de resistencia a multidrogas (MDR-1). Este gen se ha detectado en diferentes
enfermedades neoplasicas y constituye la principal causa de quimio-resistencia a diferentes
farmacos. Por lo cual en este trabajo se planted conocer la asociacion de este polimorfismo
G2677A del gen MDR-1 en pacientes con leucemia y en un grupo control, asi como determinar
su frecuencia. Para demostrar lo anterior se estudiaron un total de 32 pacientes con Leucemia y
58 sujetos control los cuales fueron analizados por PCR-RFLP (Polimorfismo largo del
fragmento de restriccién). La distribucion genotipica MDR-1 presentd una elevada frecuencia
GA en 37% de los casos de Leucemia comparado con el 10% del grupo control, donde el grupo
con Leucemia mostro asociacion con el genotipo GA. En el anélisis estadistico, se encontrd
correlacion entre el gene MDR-1 G2677A y la presencia de Leucemia con un valor de P=
0.0102. La resistencia celular a las drogas quimioterapéuticas, representa en la actualidad, la
principal causa de falla en el tratamiento de la mayoria de las enfermedades oncohematoldgicas
por lo que es de gran importancia identificar el polimorfismo G2677A del gen MDR-1 en la
mayoria de los padecimientos hematol6gicos para mejorar las estrategias terapéuticas.
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ACTIVIDAD ANTIMICROBIANA DE TRES ESPECIES DE USO MEDICINAL SOBRE
AISLADOS DE IMPORTANCIA CLINICA
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Tradicionalmente, en muchas comunidades del pais las plantas representan un recurso muy
importante para el tratamiento de enfermedades de atencién primaria, particularmente para
aquellas personas con acceso restringido a los servicios de salud e ingresos limitados. El uso
exitoso de estas plantas se debe a la presencia de compuestos con actividad microbicida
conocidos como metabolitos secundarios, los cuales han generado mucho interés de los
cientificos como alternativa al uso de los antibidticos ya que los microorganismos patégenos ha
desarrollado resistencia a estos ultimos. El objetivo de este trabajo fue determinar la actividad
bioldgica de extractos alcohdlicos de Tithonia diversifolia, Lopezia racemosa y Cuphea nitidula
sobre microorganismos patdgenos para el hombre; estas especies se utilizan en la medicina
tradicional de la localidad de Tlalchy, Ixhuacdn de los Reyes, Veracruz. Los extractos se
elaboraron macerando el material bioldgico deshidratado en etanol frio; posteriormente, los
extractos se filtraron al vacio y se concentraron en un rotavapor. Los principales grupos de
metabolitos secundarios se determinaron mediante un tamiz fitoquimico. Finalmente, las pruebas
de susceptibilidad se hicieron utilizando el método Kirby-Bauer, y la Concentracién Minima
Inhibitoria (MIC) se determind por microdilucion segun lo recomendado por CSLI (2006). Los
resultados mostraron que T. diversifolia presentd actividad leve contra Staphylococcus aureus,
Pseudomonas aeruginosa, Pseudomonas fluorescens, Klebsiella pneumoniae, Streptococcus
pyogenes y S. pyogenes -hemolitico; la actividad mayor fue sobre P. aeruginosa y S. aureus. La
MIC para este extracto esta entre 18-36 pgr/mL para S. aureus y no se pudo determinar para P.
aeruginosa, ya gue esta Gltima fue resistente a esta concentracion (mas alta probado). El extracto
de L. racemosa tuvo actividad leve contra S. aureus, Salmonella typhi y S. pyogenes. La
actividad significativa de este extracto fue sobre Candida albicans y Candida tropicalis con una
MIC entre 9-18 pgr/mL y 18-36 pgr/mL, respectivamente. Finalmente, los resultados para C.
nitidula mostraron actividad leve de esta especie contra Escherichia coli, P. fluorescens, K.
pneumoniae, Proteus vulgaris y S. pyogenes, con actividad significativa sobre S. pyogenes p-
hemolitico y P. aeruginosa, cuyas MICs estan por arriba de la concentracién mas alta que se
utilizé en esta etapa del trabajo.
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FRECUENCIA DE LOS ALELOS QUE CONFIEREN RESISTENCIA A
AZOXISTROBIN Y BENOMIL EN AISLADOS DE Mycosphaerella fijiensis

Manzo-Sanchez G, Guzman-Gonzalez St, Buenrostro-Nava MT*, Orozco-Santos M?, Martinez-
Bolafios L®, Islas-Flores I* y Canto-Canche B*

'Universidad de Colima, Laboratorio de Biotecnologia
’INIFAP-Campo Experimental Tecoman

*Universidad Auténoma Chapingo, Chapingo

‘UBT y UBBMP, CICY, Mérida, Yucatan

gmanzo@ucol.mx

La Sigatoka negra causada por Mycosphaerella fijiensis Morelet, es la enfermedad mas
devastadora en el cultivo de los bananos y platanos. Su control se basa principalmente en
aplicaciones aéreas de fungicidas quimicos, con ingredientes activos (i.a.) de contacto y
sistémicos, entre estos Ultimos frecuentemente azoxistrobin o benomyl. Un método de
diagndstico oportuno para determinar la resistencia a estos fungicidas seria una herramienta util
para los productores. Por lo tanto, en este estudio se llevo a cabo el anélisis de la frecuencia de
los alelos que confieren resistencia a estos i.a. mediante PCR-RFLP de aislados de M. fijiensis de
las regiones productoras de Colima, Jalisco, Michoacén, Tabasco y Chiapas. Se llevaron a cabo
colectas de hojas de platano con sintomas visuales de Sigatoka negra, a partir de los cuales se
establecieron cultivos monosporicos que luego fueron cultivados en medio liquido papa dextrosa
para lograr produccion masiva de micelio y extraccion de ADN gendémico. Los alelos de los
genes B-tubulina y citocromo b fueron analizados mediante PCR-RFLP usando las enzimas Fnu
DIl e Ita I, respectivamente. Mediante esta técnica se pudo detectar la presencia en las cepas
mexicanas de M. fijiensis de dos alelos para cada uno de estos genes. Los resultados mostraron la
presencia de la mutacion en el coddén 143 del gen de la citocromo b (citbR) que confiere
resistencia a azoxistrobin en 3 aislados de Chiapas, mientras que 74 aislados contenian el alelo
de susceptibilidad (citbS). Para el caso de la mutacion en el codon 198 del gen de B-tubulina, 24
aislados presentaron la mutacion de resistencia a benomil (BtubR) y 20 aislados mostraron la
presencia de PtubS. Todos los aislados con el alelo BtubR presentaron el alelo citbS; se puede
considerar aplicar azoxistrobin (2 a 3 aplicaciones al afio) en las localidades donde la frecuencia
de aislados de M. fijiensis con genotipo PtubR-CithS es alta. Estos resultados son utiles para
lograr un manejo adecuado de la Sigatoka negra y evitar las aplicaciones del fungicida en las
zonas donde se presentan altas frecuencias de aislados resistentes. Este trabajo recibio los
apoyos de los proyecto FOMIX-Colima (80966) y FORDECYT (116886).
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ACTIVIDAD BIOLOGICA DE EXTRACTOS ETANOLICOS DE Rubus sp. EN Artemia
franciscana KELLOGG 1906

Cruz-Martinez B, Fernandez MS*, Lozada Garcia JA* y Palmeros Sanchez B

Laboratorio de Toxicologia y Laboratorio de Ecologia Evolutiva, Facultad de Biologia Campus
Xalapa, Universidad Veracruzana. Circuito Gonzalo Aguirre Beltran s/n, Xalapa, Veracruz

socouv@yahoo.com

El bioensayo de Artemia franciscana es usado para determinar la toxicidad de diversos extractos
vegetales; las especies de zarzamoras han sido estudiadas debido a sus usos como plantas
medicinales, mostrando que presentan cualidades valiosas para el ser humano. Es debido a esto
gue se planted la caracterizacion fitogquimica preliminar de los extractos etandlicos en las
especies de Rubus coriifolius y Rubus fruticosus var. Brazos, ademas de la determinacion del
indice de oxidacion y el bioensayo de Artemia franciscana para la evaluacion de toxicidad. Los
extractos etandlicos de las hojas de zarzamora fueron colectados en cuatro sitios del municipio
de Ixhuacan de los Reyes y un sitio en Coatepec, Veracruz. Estos extractos fueron caracterizados
mediante pruebas fitoquimicas preliminares; mostrando que contienen flavonoides y
triterpenos/esteroles y sélo R. fruticosus var. Brazos, contiene alcaloides. La cuantificacion de
flavonoides se realizd por el método colorimétrico de cloruro de aluminio a 540 nm. Se obtuvo
el indice de oxidacion mediante la medicién del tiempo requerido para la desaparicion de color
del permanganato de potasio. En el bioensayo de Artemia franciscana se evalud la toxicidad de
los extractos; empleando 10 individuos por prueba colocados en recipientes con 10 mL de agua
de mar artificial y con las concentraciones de 0, 25, 50, 75, 100 ug/mL del extracto, con tres
réplicas, registrando a las 48 horas los organismos afectados. Los resultados mostraron que el
extracto mas toxico fue Rubus coriifolius con CLsy de 46.23 pg/mL, con mayor cantidad de
flavonoides (158.85 pg/mL) y también el de menor indice de oxidacién (1.68 segundos), en
especial el colectado en el sitio tres; el de menor toxicidad fue R. fruticosus var. Brazos con CLs,
419.59 pg/mL, con una cantidad menor de flavonoides (144.36 pg/mL) y también tuvo el mayor
indice de oxidacion (2.76 segundos). El extracto de mas toxico de R. coriifolius fue seleccionado
para evaluar el dafio al DNA mediante el ensayo en escalera. Se concluye que los extractos
etandlicos de Rubus coriifolius presentaron mejores resultados que los obtenidos por los
extractos etanolicos de Rubus fruticosus var. Brazos.
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ESTUDIO DEL COMPLEJO JETHYS (LEPIDOPTERA: PAPILIONOIDEA; Enantia)
EN MEXICO ATRAVES DEL CODIGO DE BARRAS

Jasso Martinez JM, Castafieda Sortibran AN, Pozo de la Tijera MC, Garcia Sandoval R y
Rodriguez Arnaiz R

'Laboratorio de Genética y Evolucion, Departamento de Biologia Celular
“Departamento de Biologia Comparada, Facultad de Ciencias, UNAM
3Colegio de la Frontera Sur, Unidad Chetumal, Quintana Roo

Nixtin@ciencias.unam.mx

Recientemente, los taxénomos han encontrado un modo de identificar especies aunando
caracteres moleculares a caracteres morfoldgicos. Una de las secuencias utilizadas para este fin
es una region de DNA mitocondrial: Citocromo C Oxidasa I (COl), que sirve como etiqueta para
la identificacion que distingue la variacion inter e intraespecifica. Estudios detallados de
aspectos biologicos del complejo jethys (LEPIDOPTERA: PAPILIONOIDEA; Enantia)
pertenecientes a la subfamilia Dismorphiinae realizados por Llorente en 1983 indican que el
complejo se compone por tres especies: Enantia mazai, Enantia albania y Enantia jethys la
primera y la segunda con dos subespecies. Castafieda en 1996 sustenta la conclusién de Llorente
a través de un estudio del complejo con aloenzimas, ademas encontré que los valores de
distancia genética entre poblaciones de la misma especie como son E. Albania, E. jethys y las
subespecies de E. mazai son bajos y son similares a los que se encuentran en otras especies de
lepidopteros, por otro lado, los valores entre especies son mas altos que cualquier otro valor
reportado para mariposas. Entre las dos subespecies de E. mazai existen barreras geogréaficas que
hacen poco probable su contacto fisico. En este estudio se utiliz6 COI para la identificacion de
las especies que componen el complejo jethys. No se encontraron evidencias que E. mazai mazai
y E. mazai diazi sean subespecies. El arbol filogenético inferido con base en COIl no logra
recuperar ambos taxones como clados diferentes, pero un clado que incluye representantes de E.
albania es recuperado consistentemente dentro del grupo de E. mazai, posiblemente
representando un evento de especiacion incipiente o un fenémeno de hibridacién. El analisis
filogenético demuestra que COI no es suficiente para discriminar entre ambas subespecies de E.
mazai. Nuestros resultados coinciden con lo reportado por otros autores con base en secuencias
de COl, ellos no lograron discriminar entre especies de mariposas bien diferenciadas con base en
la morfologia. Si bien el COI por si mismo no puede discriminar entre especies cercanamente
relacionadas en este caso, si puede brindar informacion relevante para descubrir otros fendmenos
como especiacion incipiente o hibridacién. Las perspectivas en este proyecto contemplan la
adicién de otros marcadores y andlisis especificos para profundizar en el patron descubierto.
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SECUENCIA COMPLETA DE FLAGELINA COMO UN MARCADOR MOLECULAR
INTER-ESPECIFICO EN BACTERIAS

Martinez-Pefia MD*, Borrayo E“?, Morales-Valencia JA y Arteaga-Garibay R"

Centro Nacional de Recursos Genéticos, Instituto Nacional de Investigaciones Forestales,
Agricolas y Pecuarias. Blvd. de la Biodiversidad N.° 400, Tepatitlan, Jalisco, C.P. 47600,
México

“Departamento de Ciencias Computacionales, Centro Universitario de Ciencias Exactas e
Ingenierias, Universidad de Guadalajara. Blvd. Marcelino Garcia Barragan No. 1421 esq.
Calzada Olimpica, Guadalajara, Jalisco, C.P. 44430, México

*arteaga.ramon@inifap.gob.mx

La flagelina es una proteina que corresponde a la unidad estructural flagelar, ésta presenta cuatro
dominios estructurales; dos de los cuales son altamente conservados entre las bacterias, mientras
que los otros dos presentan una variabilidad considerable. Las flagelinas se han utilizado como
marcadores moleculares filogenéticos, principalmente de forma inter-especifica. En este trabajo,
se realiz6 una comparacion entre algunos marcadores moleculares para determinar la relacién
filogenética en bacterias de importancia clinica y veterinaria. Se analizaron 5 secuencias de
DNA diferentes de los siguientes marcadores moleculares: la secuencia conservada y completa
de flagelinas, 16S rRNA, recA, y del gen 16S. El alineamiento de las secuencias se realizd con
los parametros establecidos en el programa MATLAB® R2010b, segin la descripcion en
MATLAB® Toolbox® v3.6 (http://www.mathworks.com). Se realiz6 la edicion manual de los
alineamientos y se llevo a cabo la reconstruccion filogenética con el programa MEGA v5.0 por
Neiborn-Joining con el modelo de sustitucion de Tajima-Nei y los pardmetros por defecto,
excepto por la inclusion de 10.000 bootstraps. Los arboles obtenidos se compararon mediante
una superposicion de grupos, con base al método modificado de division de Robinson y Foulds,
que se modifico para comparar filogramas, independientemente de su escala, por Borrayo et al.
2013 La puntuacion de similitud de la superposicion de grupos se calculd por la media aritmética
de todas las apariciones de hojas de cada rama. Al comparar un &rbol contra si mismo, la
puntuacion obtenida es 100%. Los resultados mostraron que la secuencia completa de la
flagelina puede ser usada como un marcador filogenético confiable para la reconstruccién
filogenética entre las bacterias estudiadas de interés clinico y veterinario.
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DIAGNOSTICO MOLECULAR DE ENFERMEDADES EN CANA DE AZUCAR

BermUdez-Guzman MJ*, Barbosa-Villa M1, Orozco-Santos M, Reyes-Castillo A y Guzman-
Gonzélez S°

!Laboratorio de Biotecnologia de Plantas. Instituto Nacional de Investigaciones Forestales,
Agricolas y Pecuarias (INIFAP), Campo Experimental Tecoman. Autopista Colima-Manzanillo
Km 35, Tecoman, Col., México

“Laboratorio de Biologia Molecular y Cultivo de Tejidos Vegetales, Universidad de Colima.
Autopista Colima-Manzanillo Km 40, Tecomén, Col., México

bermudez.manuel@inifap.gob.mx

El cultivo de la cafia de azucar (Saccharum officinarum), graminea perteneciente a la familia
Poaceae, se ha visto afectado por diversas enfermedades asociadas a microorganismos
fitopatdgenos de origen bacteriano, fungico y viral tales como escaldadura (Xanthomonas
albilineans), roya café (Puccinia melanocephala), roya naranja (Puccinia kuehnii) y mosaico
(ScMV). Con la finalidad de realizar un diagnéstico molecular mediante la PCR para la
deteccion de la etiologia y la determinacion de la distribucion de las diversas enfermedades que
afectan el cultivo de la cafa de azucar, se colectaron muestras de lamina foliar con sintomas
tipicos de estas enfermedades. Las plantas analizadas provenian de variedades en etapa
comercial y muestreadas a diferentes edades en los estados de Colima, Jalisco y Michoacan. Las
hojas fueron molidas con nitrégeno liquido; se realizé la extraccion de los acidos nucleicos
mediante el método del CTAB (DNA) y TriPure de Roche (RNA) y se cuantificaron. EI cDNA
fue obtenido con el kit “reverse transcription system™ de Promega. Para las reacciones de PCR se
utilizaron oligonucledtidos especificos, reportados previamente en la literatura, para cada agente
causal. Finalmente, los productos de PCR fueron analizados mediante electroforesis en gel de
agarosa. Nuestros resultados demuestran la presencia de X. albilineans en parcelas del estado de
Colima y Jalisco, afectando las variedades ATEMEX 96-405 y CP 72-2086, mientras que alin no
se han detectado bacterias de L. Xyli. Por otra parte, el virus del mosaico present6 una amplia
distribucion en la region. En lo que respecta a los hongos del género Puccinia, los
oligonucledtidos utilizados de acuerdo a Glyn et al., no amplificaron en las muestras ni en los
aislados utilizados como controles positivos (los cuales fueron donados por el Centro Nacional
de Referencia Fitosanitaria). Debido a lo anterior, se utilizaron los oligonucledtidos ITS 5 ¢ ITS
4, los cuales amplificaron regiones conservadas del DNA ribosomal, sin embargo, estas bandas
necesitan ser secuenciadas aun para ser comparadas con la base de datos de GenBank. Se deben
de muestrear aun mas zonas del pacifico mexicano con el fin de obtener un nimero significativo
de muestras para realizar el diagndstico de enfermedades en la region.
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ESTRUCTURA Y RELACIONES GENETICAS ENTRE POBLACIONES MESTIZAS
DE MEXICO RESPECTO A EL CARIBE Y LATINOAMERICA A PARTIR DE STRs
DEL CODIS

Rangel Villalobos H*, Salazar Flores J y Rubi-Castellanos R

Instituto de Investigacion en Genética Molecular, Universidad de Guadalajara, Av. Universidad
#1115, Ocotlan, Jalisco, México. C.P. 47810

hrangel13@hotmail.com.

Los microsatélites o0 STRs (Short Tandem Repeats) del CODIS (Combined DNA Index System),
son los marcadores méas empleados en identificacion humana. Las bases de datos de STRs,
ademas de servir para interpretar perfiles genéticos, aportan conocimiento relevante en
antropologia y ciencias biomédicas. A la fecha, no se ha evaluado la subestructura, relaciones
genéticas y ancestria de las poblaciones mestizas mexicanas respecto a Latinoamérica y El
Caribe mediante CODIS-STRs. Para ello, se realizd un andlisis interpoblacional con datos para
13 CODIS-STRs de 11 poblaciones de México, cuatro del Caribe, 12 de Centro y Sudamérica,
ademas de tres pools ancestrales (europeo, amerindio y africano). Para el analisis estadistico se
usaron los programas Arlequin, Structure, GDA y Treeview. Adicionalmente se genotiparon 15
STRs en 409 mestizos de Tijuana, BC, con el kit PCR AmpFISTR ldentifiler y ECen un ABI-
Prism 3130 (Applied Biosystems). Se obtuvieron las frecuencias alélicas y parametros
estadisticos de interés forense en Tijuana (PD, PE, Het, PIC e IP tipico). Tres STRs no
estuvieron en equilibrio Hardy-Weinberg (HW), probablemente resultado del elevado flujo
génico en esta poblacion fronteriza. El origen amerindio en mestizos del centro y sureste de
México fue de los mas elevados en Latinoamérica (50.9-68.6%), solo comparable con Ecuador
(56%). Por su parte, el origen europeo destacd en Sudamérica: Venezuela, Colombia, Brasil,
Paraguay y Argentina (66.7-75%), mayor a poblaciones del Norte de México (54-65.6%). El
origen africano en México destacd por ser el menor (2.2-6.3%) respecto a la mayoria de
poblaciones latinoamericanas (>2.6%), en particular Honduras (62%), Nicaragua (13.6%), Brasil
(21%) y EI Caribe (43.2-65.2%). La estructura poblacional fue significativa en todas las regiones
estudiadas (Fst= 0.000), aungue sélo en México se forman agrupaciones congruentes con la
geografia. En Centroamérica se observo la mayor subestructura por el incremento de la ancestria
africana. En conclusion, los parametros forenses estimados en Tijuana validan el uso de los 15
STRs en casos de forenses y paternidad; ademas, se ejemplifica el probable efecto del flujo
génico en poblaciones con alta inmigracion. En general, la ancestria amerindia es mayor en
Centroamérica, la europea en Sudamérica y prevalece la africana en el Caribe.
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LA EXPOSICION A PERMETRINA Y MALATION INDUCE ALTERACIONES EN
LOS GENES ETV6 Y RUNX1 Y ANEUPLOIDIA EN LINFOCITOS HUMANOS IN
VITRO

Pérez-Vera P'*, Sanabrais MA'?, Betancourt M°, Navarrete-Meneses MP* y Salas C*

!|_aboratorio de Cultivo de Tejidos, Instituto Nacional de Pediatria. Insurgentes Sur 3700-C, C.P.
04530

“Licenciatura en Biologia Experimental

*Departamento de Ciencias de la Salud, Universidad Auténoma Metropolitana-Iztapalapa

pperezvera@yahoo.com

La leucemia linfoblastica aguda (LLA) es el cancer pediatrico mas frecuente y tiene etiologia
multifactorial; los estudios epidemiolégicos han mostrado diversos factores de riesgo, entre los
que destaca la exposicion a insecticidas. El 58% de los nifios con LLA en México afirman haber
tenido contacto con estos agentes. Los blastos leucémicos portan alteraciones cromosomicas
estructurales y/o numéricas que originan la enfermedad, particularmente la fusion ETV6-RUNX1
y la hiperdiploidia son frecuentes en esta leucemia. El objetivo de este trabajo es detectar la
frecuencia de alteraciones en los genes ETV6 y RUNX1, y de aneuploidia de los cromosomas 12,
14/22 y 18 en linfocitos expuestos a malation y permetrina. Los linfocitos de 2 donadores sanos
se cultivaron por 72 h, durante las ultimas 24 h se expusieron a malation o permetrina (200 uM)
y a sus disolventes como controles negativos. Las alteraciones fueron detectadas por FISH; en
ensayos independientes se analizaron las sondas ETV6/RUNXL y las sondas centroméricas
mencionadas. Se revisaron 1,000 nucleos en interfase por condicion de analisis/tratamiento, por
triplicado, sobre laminas codificadas. El analisis estadistico se realizé con la prueba U de Mann-
Whitney (p<0.05). Las alteraciones en el nimero de copias de ETV6 y RUNX1 fueron
frecuentemente inducidas por los insecticidas (94% del dafio total); las anomalias mayormente
observadas fueron -ETV6, -RUNX1 y +ETV6. Las alteraciones estructurales fueron menos
frecuentes, aunque se presentd la fusion ETV6-RUNX1 y amplificaciones de ambos genes.
Ambos insecticidas causaron dafio, aunque s6lo fue significativo para la permetrina. Para
conocer si las alteraciones del nimero de copias de los genes se generaron por aneuploidia, se
hizo un analisis con sondas centroméricas. Este estudio revel6 que la permetrina induce
aneuploidia, lo cual no se habia referido previamente. Se observaron células con patrones de
alteracidn diversos, incluyendo pérdidas, ganancias o su combinacién. La alteracion con mayor
diferencia, al comparar insecticidas y disolventes, fue la ganancia de cromosomas. El malation
mostré tendencia a generar aneuploidia sin significancia estadistica, los patrones de alteracion
numérica fueron similares a los encontrados con permetrina. Las alteraciones inducidas por la
exposicién a insecticidas, podrian representar un paso inicial en el desarrollo de LLA.
Agradecimientos: Fundacion Miguel Aleman (P.V.P.), Becas PROBEI (S.M.A.) y Fondos
Federales 2012 Secretaria de Salud.
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LA EVOLUCION DE LAS ISLAS CpG EN LOS GENES DDC Y AMD ORIGINADOS
POR DUPLICACION EN ESPECIES DE Drosophila

Mérquez C' y Ayala FJ?

'Facultad de Ciencias, UABC-Ensenada, B.C.
2University of California, Irvine, CA.

cmarquez@uabc.edu.mx

Los genes Ddc y Amd se originaron por duplicacion hace aproximadamente 400 millones de
afios y codifican para enzimas que participan en el metabolismo de la catecolamina. Existen
evidencias que indican que Amd evoluciond a una tasa mas rapida que Ddc, por ello es de interés
examinar cOmo se encuentran las estructuras internas de los genes, tales como las islas CpG. Los
dinucledtidos CpG son escasos en la mayoria de los genomas, y cuando forman agrupamientos
no metilados, se les denomina islas CpG, que con frecuencia estan asociadas a regiones como los
promotores en los genes humanos. En este trabajo se presenta un andlisis comparativo de las
islas CpG localizadas en el interior de los genes Ddc y Amd de especies de Drosophila y esta
enfocado en contrastar los cambios ocurridos en caracteristicas de las islas tales como: 1)
longitud, (2) contenido de CG y (3) la relacién entre las cantidades observada y esperada de CpG
(Obscya/ESpeps)- Se obtuvieron las secuencias de las especies D. melanogaster y D. simulans, en
el laboratorio, y otro grupo de secuencias se localizaron en GenBank, luego se procesaron con
programas predictores de islas. Entre los resultados se encuentra que las islas estdn asociadas
con los exones de ambos genes, sin embargo en Ddc de D. melanogaster la isla mayor tiene 464
bases, en tanto que en Amd, es de 1027b. La distancia existente entre la isla mayor y la menor en
Ddc es de 560b, y en Amd es de 739b. En D. yakuba los datos son cercanos a los de D.
melanogaster, pero son muy distintos a los de D. willistoni, ya que al aplicar los mismos
parametros no se logra detectar una isla CpG en ninguno de los genes, pero cuando se modifica
el pardmetro de longitud, entonces se detecta una isla pequefia en ambos genes.
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DESARROLLO Y CARACTERIZACION DE ORGANISMOS GEN'ETICAMENTE
MODIFICADOS: TRIGO TOLERANTE A LA SEQUIA

Saint-Pierre C', Pacheco M*, Yamaguchi-Shinozaki K? Bonnett D* y Reynolds M*

'Centro Internacional de Mejoramiento de Maiz y Trigo (CIMMYT), Edo. de México
2Japan International Research Center for Agricultural Sciences (JIRCAS), Japan
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La sequia es uno de los problemas mas importantes de la produccion agricola en el mundo. Junto
con la escasez de agua subterranea, pone en riesgo la autosuficiencia alimentaria de muchos
paises, esto agravado por los efectos del cambio climatico. Para enfrentar estos desafios, la
transformacion de cultivos ha sido una de las areas donde los cientificos de distintas
instituciones han aunado sus esfuerzos. Un resultado destacado de estas investigaciones, es la
identificacion de factores de trascripcion que regulan genes involucrados en respuestas
fisiologicas complejas asociadas a estreses abidticos. En un proyecto en conjunto con
organizaciones lideres como Riken y JIRCAS, y la financiacién del Ministerio Japonés de
Agricultura, Silvicultura y Pesca (MAFF), el CIMMYT realiz6 la transformacion genética y
evaluacion de trigos, introduciendo combinaciones de genes (factores de transcripcion) y
promotores provenientes de plantas de Arabidopsis thaliana, arroz, y/o maiz. La transformacion
del trigo (var. Fielder) se llevd a cabo utilizando el protocolo de transformacion que utiliza
Agrobacterium. Las lineas genéticamente modificadas (GM) se evaluaron en ensayos bajo
sequia en el invernadero, para luego ser evaluadas en condiciones de campo, siempre bajo
protocolos de bioseguridad regulados por las autoridades competentes y en apego a Ley de
Bioseguridad de Organismos Genéticamente Modificados de México. Al momento, un total de
116 lineas de trigo GM han sido evaluadas por su tolerancia a la sequia en condiciones de
campo. Las lineas evaluadas no mostraron efectos pleiotropicos, ni efectos indeseados al
compararse con las lineas control. EI comportamiento de las variables fisiol6gicas fue similar al
observado en los controles convencionales. Las lineas mas destacadas mostraron -en promedio-
un 10% de aumento en el rendimiento bajo sequia en 2 afios consecutivos, al compararse con la
variedad no transformada (var. Fielder). Los resultados obtenidos a la fecha, constituyen avances
claves para entender los mecanismos de respuesta a estreses abiodticos y contribuyen al esfuerzo
global de blsgueda de tolerancia a la sequia en especies cultivadas.
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APLICACION DE LA GENETICA CLASICA PARA EFICIENTIZAR LA TECNICA
DEL INSECTO ESTERIL EN LA MOSCA MEXICANA DE LA FRUTA Anastrepha
ludens

Zepeda-Cisneros CS, Meza JS, Garcia-Martinez V, Ibafiez-Palacios J, de Leon-Criséstomo AH y
Flores-Garcia HS

Programa Moscafrut. SAGARPA-IICA. Camino a los Cacahotales s/n. C.P. 30860. Metapa de
Dominguez, Chiapas México

silvia.zepeda@iica-moscafrut.org.mx

Anastrepha ludens es una de las plagas de frutales mas importantes de México, para su control
ha sido aplicado desde hace veinte afios el Manejo Integrado de plagas que incluye la Técnica
del Insecto Estéril (TIE), la cual consiste en la liberacion de insectos estériles irradiados. La
letalidad dominante es la base de la TIE y es indudablemente la aplicacién mas exitosa del
control genético de insectos. Los rompimientos cromosomicos inducidos por radiaciones
ionizantes como el Co® causan imbalance en el cigoto en desarrollo a causa del ciclo
rompimiento-fusion-puente. La eficiencia de la TIE se incrementa liberando Gnicamente machos
debido a que este sexo es el Unico que introduce esterilidad en la poblacion. Translocaciones
entre un autosoma y el cromosoma Y fueron utilizadas para desarrollar lineas sexadas
genéticamente para uso en el Programa Moscafrut. Los componentes utilizados fueron: 1). La
mutacion “black pupae” elegida porgue es recesiva, autosomica y presenta buena expresividad y
penetrancia. 2) Translocaciones Y-autosoma inducidas mediante la exposicion al Co®. Después
de un esquema especifico de cruzas fueron obtenidas lineas que mostraron pseudoligamiento y
progenie sexada mediante la coloracién de la pupa, es decir machos emergiendo de pupas cafés
(silvestres) y hembras de pupa negra (“black pupae”). De diez lineas construidas unas fueron
altamente inestables e improductivas y otras por el contrario estables y productivas como la Thp-
7. Esta dltima fue analizada citogenéticamente determinando la estructura de la translocacion
mediante cromosomas mit6ticos y politénicos, ademéas fue objeto de pruebas de estabilidad por
varias generaciones presentando el 0.02% de aberrantes por generacion a una densidad de 3000
parejas. Por otro lado, con el objetivo de incorporar las propiedades de las inversiones
cromosémicas de reducir los niveles de recombinacién, la irradiacion con Co® fue utilizada para
generar una serie de lineas homocigotas con recombinacion reducida en el intervalo
cromosomico im-bp. La estabilidad de la linea Thp-7 continda en estudio para identificar el
origen de los aberrantes y mediante la integracion de un sistema Filtro se mantiene la cepa pura.
Actualmente se producen 7.5 millones de machos a la semana, los cuales estan liberandose en la
regién Soconusco Chiapas.
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CAMBIOS COLPOSCOPICOS INDUCIDOS POR AGENTES BIOLOGICOS DE
ORIGEN VENEREO EN 67 BIOPSIAS CERVICALES Y EN CITOLOGICA DE BASE
LIQUIDA

Méndez-Pérez A, Contreras- Huerta S y Carranza-Gonzalez MD

Departamento de Patologia Experimental. Universidad Veracruzana, Facultad de Medicina.
Xalapa, Ver.

gcpatoex@hotmail.com

El epitelio que reviste la mucosa de cérvix uterino funciona como células centinela en la
invasion de agentes bioldgicos intracelulares, como son Papova, Chlamydia trachomatis,
Mycoplasma y Neisseria gonorrhoeae. Estos agentes intracelulares inducen estrés en las células
colonizadas, activan el gen MIC-A y la transcripcion de IL-15. De igual manera, este mediador
activa linfocitos CD8 y genera quimiotaxis en células killer. Ambas células expresan NKG2D,
gue interactlia con MIC-A favoreciendo la erradicacion por apoptosis. En el presente trabajo se
estudié una muestra de 67 individuos con enfermedad venérea, se dividieron en 5 grupos que
fueron diagnosticados mediante técnicas de PCR, para ello se emplearon biopsias obtenidas en
cérvix y de citologia en base liquida, a partir de ellas se obtuvo DNA vy las regiones génicas se
amplificaron con sus respectivos primers, para diagnostico de los agentes bioldgicos descritos y
se determiné el pH vaginal para descartar la inmunopatogenia asociada a liberacion de antigenos
enddgenos. En el estudio de colposcopia, todas las pacientes presentaron imagen en mosaico
placa aceto-positivas y yodo negativos. Se caracterizo el polimorfismo de la region promotora de
los genes codificadores de MIC-A y NKG2D. El 17 % de las pacientes con los signos
colposcépicos descritos y sometidos a diferentes técnicas de PCR fueron positivas a Virus del
Papiloma Humano, seguido de Chlamydia trachomatis con el 28 %, Neisseria gonorrhoeae
35%, Mycoplasma 5% y en el 15% no se encontré agente causal. La expresion de IL15 es
elevada. Los cambios colposcdpicos obedecen a la respuesta inmunitaria asociada a mucosa
inducida por antigenos exdgenos de los agentes bioldgicos que colonizan intracelularmente a la
mucosa y enddgenos por externalizacion de proteinas de Shock térmico endégenas.
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DISENO DE FRUCTANOS IN VITRO A PARTIR DE PROTEINAS NATIVAS Y
RECOMBINANTES CON ACTIVIDAD FRUCTOSILTRANSFERASA

Vizcaino Rodriguez LA™, Mancilla Margalli NA?, Brena Becerril A' y Arias Castro C*

'Universidad Politécnica de la Zona Metropolitana de Guadalajara, UPZMG
?Instituto Tecnoldgico de Tlajomulco Jalisco ITTJ

adyvizcaino7 @gmail.com

Los polimeros de fructosa con enlaces glucosidicos tipo § no son hidrolizados por las enzimas
del tracto digestivo, por ello se consideran fibra soluble. Son fuente de acidos grasos de cadena
corta al ser fermentados selectivamente por las bifido-bacterias en el intestino grueso, ello
promueve disminucion del pH e incremento en la absorcion de iones Calcio, Magnesio y Fierro.
Dichos polimeros, se extraen de plantas de agave, cebolla, ajo, chicoria. El tamafio y la
estructura molecular dependen del tipo de planta, son frecuentes los oligosacaridos en plantas
jovenes. Disefiar estas moléculas in vitro es posible, mediante la extraccion, mezcla e
inmovilizacion de proteinas con diferente actividad fructosiltransferasa. El presente trabajo se
realizd en el laboratorio de Analisis Instrumental del ITTJ. Se empled un disefio experimental de
Taguchi, con 9 tratamientos 3 extractos de proteina como factores y 3 niveles: actividad ISST y
6G-FFT (0.003, 0.006 y 0.1 g), 1-FFT recombinante (0.0018, 0.0036 y 0.0054 g)
respectivamente, inmovilizados en gel de alginato de calcio. Se emplearon 25 mL de sacarosa
200 mM disuelta en buffer de acetato con pH 5.5 como sustrato. Las variables de respuesta
fueron: fructanos, fructosa y pH. Se evaluaron a 3, 8 11 y 21 dias. El pH permanecié constante:
5.5 durante los primeros 11 dias, posteriormente incremento hasta 7. Se observd actividad de
polimerizacion y de hidrolisis. En la solucién, se detectd: fructanos, sacarosa, glucosa y
fructosa. La mayor concentracion de polimeros se alcanz6 en 72 hr en el tratamiento 2 con valor
de 0.58 mg/mL. Los resultados coinciden con el modelo de cascada de sintesis in vitro de
fructanos con grado de polimerizacion mayor a 15 con enzimas 1-SST y 1-FFT purificadas de
Helianthus tuberosus. La adicion de etanol al 80% V/V, permitié recuperar en el tratamiento 9
un precipitado blanco granuloso, a diferencia del aspecto gelatinoso del resto de tratamientos.
Ello se debe a los niveles de enzima empleados en la sintesis de inulinas y fructanos de la
neoserie respectivamente. Estos resultados permiten demostrar que es posible disefiar fructanos
in vitro empleando enzimas nativas o recombinantes.

({f:{?é;-“ﬁ Congreso Nacional de Genética 2013 &/
\:cmtx; Manzanillo, Colima 2-4 de octubre ) 1

209



Rev. Int. Contam. Ambie. 29, Supl. 4, 2013

CNG2013 076

TRANSFORMACION GENETICA DE DOS ESPECIES DE CITRICOS CON EL GEN
Attacina A PARA RESISTENCIA A ‘Candidatus Liberibacter spp.’

Buenrostro-Nava M"", Gémez-Diaz C', Mendoza-Espinoza A', Meléndez-Naranjo G', Manzo-
Sanchez G' y Guzméan-Gonzalez S*

'Laboratorio de Biotecnologia, Facultad de Ciencias Biol6gicas y Agropecuarias, Universidad de
Colima, Autopista Colima-Manzanillo Km. 40, Tecoman, Colima. C.P. 28100

mbuenrostro0@ucol.mx

La bacteria “Candidatus Liberibacter sp.” (CLsp.) es el agente causal de la enfermedad de los
citricos conocida como Huanglongbin (HLB), la cual ocasiona cuantiosas pérdidas econémicas
en las zonas afectadas. La bacteria CLsp. es Gram negativa y vive en el floema de las plantas
infectadas, bloqueando asi el paso de nutrientes y causando un moteado amarillento y asimétrico
en el follaje, aunado a una reduccion en la produccion y calidad del fruto. Hasta la fecha no
existen reportes sobre plantas de citricos que presenten de manera natural algin tipo de
resistencia a esta bacteria, lo cual limita el uso del mejoramiento genético convencional para esta
caracteristica. La introduccion de péptidos antimicrobianos en diferentes cultivos, con el uso de
la ingenieria genética, ha permitido obtener plantas resistentes a diferentes enfermedades
causadas por bacterias. En este trabajo se reporta la transformacion genética de dos especies de
citricos con el gen Attacina A (AttA). Explantes de epicétilos de plantas germinadas in vitro de
limén mexicano [Citrus aurantifolia (Christm) Swingle] y del portainjerto Citrus macrophylla
fueron transformadas usando Agrobacterium tumefaciens como vector. Resultados de pruebas
histoquimicas del gen reportero S-glucuronidasa (GUS) demostraron que de un total de 12
brotes analizados, 100% presentaron la expresion del gen GUS; mientras que brotes de C.
aurantifolia (Christm) Swingle, solamente un 50% (6 brotes) fueron positivos. En ambas
especies se observd una gran variacion en los niveles de expresién del gen reportero.
Actualmente se estan haciendo las pruebas moleculares para determinar la insercidn del gen AttA
en el genoma de los brotes positivos para la prueba del gen reportero GUS.
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POLIMORFISMO DEL GEN DE INTERLEUCINA 1B (IL-1p) Y SU ASOCIACION
CON PERIODONTITIS

Borjas-Galaviz ME, Crespo-Campos A, Lerma K, Rivero-Pefia A, De la Mora-Covarrubias Ay
Jiménez-Vega F*

Universidad Autdbnoma de Ciudad Juarez, Instituto de Ciencias Biomédicas, Laboratorio de
Biotecnologia

fjimenez@uacj.mx

La periodontitis es una patologia multifactorial que afecta del 10 al 15 % de la poblacion
mexicana, de la cual se desconocen las bases genéticas exactas. Estudios en poblacion chilena,
estadounidense, hindu y japonesa, sugieren que los polimorfismos de un solo nucleétido (SNP)
+3954 -31 y -511 correspondientes al gen de Interleucina 1B (IL-1B), se encuentra asociado a su
desarrollo. Por lo que en la presente investigacion se llevd a cabo el andlisis de estos
polimorfismos dentro de la poblacion de Ciudad Juéarez a partir de ADN de muestra salival,
mediante estudios de RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism). En el estudio
participaron 40 individuos de la clinica de Periodoncia del Instituto de Ciencias Biomédicas de
la UACJ, diagnosticados 30 de ellos con periodontitis cronica (grupo de casos) y 10 en ausencia
de ella (grupo control), la edad promedio de dicha poblacion fue de 44.9 y 24.3 afios
respectivamente. Ambos grupos con una proporcion de sexos de 70% para el femenino y 30%
para masculinos. Tras el andlisis de RFLP, el SNP +3954 present6 mayor tasa de expresion con
un valor de 82.5% con respecto a SNP-31 y SNP-511 que presentaron 30% Yy 55%
respectivamente. Los resultados muestran que los SNP’s +3954 y -511 se expresaron con mayor
frecuencia en el grupo de pacientes con problemas periodontales con una diferencia significativa
de (f= 0.000; p=0.000) para +3954 y para -511 con (f= 0.025; p=0.013). En cuanto a los factores
de riesgo de la enfermedad solo la diabetes se encuentra asociada con la enfermedad de manera
significativa (p=0.042) con respecto al marcador -511 de IL-1B. Concluyendo que los SNP’s
+3954 y -511 se encuentra asociados a la poblacidn juarense constituyendo un posible marcador
de andlisis para deteccidn, control y tratamiento de la enfermedad periodontal en la poblacién.
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CARACTERIZACION FENOTIPICA DE GERMOPLASMA DE AGUACATE (Persea
americana Mill.) CRIOLLO DE MICHOACAN

Guillén-Andrade H, Lara-Chavez MBN, Torres-Gurrola G, Escalera-Ordaz AK y Tapia-Vargas
LM

Unidad de Investigaciones Avanzadas en Agrobiotecnologia, Facultad de Agrobiologia
“Presidente Juarez”. Universidad Michoacana de San Nicolas de Hidalgo. Paseo General Lazaro
Cardenas y Berlin S/N. Col. Viveros. C.P. 60170., Uruapan, Michoacan

hguillenandrade@gmail.com

México es considerado como parte del centro de origen del aguacate, lo que representa un
compromiso en la conservacién de este recurso. En el estado de Michoacéan existen genotipos
criollos de aguacate, adaptados a esta zona con excelentes atributos para ser utilizados como
portainjertos o para su explotacion comercial. El objetivo del presente trabajo fue el generar
informacion sobre la variabilidad fenotipica del aguacate (Persea americana Mill.) criollo,
presente en la franja aguacatera de Michoacan. Se identificaron y colectaron 109 criollos
provenientes de 11 municipios del estado. Se hizo la evaluacidn fenotipica de frutos, semillas y
hojas. Se determind la existencia de diferencias altamente significativas entre colectas en las 19
variables evaluadas. El analisis de componentes principales indicd que las variables de mayor
peso para describir la variacion fenotipica fueron: peso de fruto, longitud del limbo, didmetro del
peciolo, margen del limbo, didmetro de la insercion del pedicelo, seccidn transversal limbo, asi
como los indices peso fruto/peso semilla y longitud /ancho del limbo. El analisis de
conglomerados mostré la formacién de dos grandes grupos; el primero de ellos con tres
subgrupos y con cinco subgrupos. Los genotipos incluidos en el primer grupo presentaron frutos
(79.45-239.5 g) y semillas (26.8-36.0 g) medianos a grandes, con alto contenido de pulpa (3.19-
7.07), hojas de margen ondulado, apice agudos, diametro de la insercion del pedicelo de 5.25-7.3
mm. Los genotipos del grupo dos presentaron frutos (68.67-130.25 g) y semillas (23.77-35.56 Q)
de menor tamafio, menor contenido de pulpa (2.64-4.08), hojas con margen en su mayoria recto,
apices con tendencia a intermedios y el didmetro de la insercion del pedicelo (4.61-5.9 mm),
menor que el primer grupo. Los resultados indican la existencia de una amplia variabilidad de
germoplasma criollo para ser explotada con diferentes propdsitos, incluyendo la produccion de
portainjertos para ambientes especificos de produccidn.
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