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Distribucion de cromosomas circulares y lineares en
procariotas (volff & Atenbuchner, 2000)
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Organizacion del cromosoma y plasmidos de Borrelia

burgdorferiy tipos de horquillas teloméricas
(Chaconas & Kobryn, 2010; Chaconas, G., 2005)
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Modelo de origen y evolucion de teldmeros
(Lue, N., 2018)
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Distribucion de secuencias telomeéricas en bilateria
(Garavis, M. et al., 2013)
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Mecanismo de elongacién de teldmeros
(Lue, N., 2018)
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Escenarios co-evolutivos del mantenimiento de teld6meros
(Tomaska & Nozek, 2020)
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Evolucién rapida de las proteinas asociadas a telomeros

posiblemente influenciada por evolucion de subtelémeros
(Saint-Legendre & Levine, 2020)
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Posible scenario de |la evolucion de los cromosomas
eucariotas (Garavis, M. et al., 2013)
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Formacion de fusiones resulta en bivalentes asimétricos de

cromosomas pareados con sus dos contrapartes no-fusionadas
(Rosin & Mellone,2016)

M. musculus (predominantly telocentric karyotype) H. sapiens (predominantly metacentric karyotype)
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Modelo de |la hipdtesis de direccionalidad del centrémero

(Rosin & Mellone,2016)
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Modelo de la hipotesis de direccionalidad del centrémero
(Rosin & Mellone,2016)
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Ensamblaje chromosomal de monotremados y
mMmam |,fe 'OS (Zhou, Y. et al., 2019)

a “1 |
& 600 Assembly o
-3 W OANAS e
a [ mOrnAnait -
400 -
g Il mTacAcut T
- [T ]
o | o
Q Cam.
&£ [
S (-
< o J_-L_L -
;e o0 2 > O =
O 0 s
s %% % 2%, %, = 2n =46
Contig Iength (kb top of interval) X
oa o W U i O e N5
b | g . Se
e — - "
" T I D 1 u} .‘.I.S
[Eo 5 Sl |
: < . on=18
—_—
! L T =k DA
L 1 o - NI =
= T
— -— -— o | ‘—
| E— - m L L
— = e 26 XOmm l'
] 70 ® Theria - Marsupialia g — on = 14
[ 1 36
-
=
=
[

el DL BT 1T




Homologia entre cromosomas Xy Y en ornitorrincos
(Zhou, Y. et al., 2019)




Variacion cariotipica en clases de vertebrados
(Damas,lJ. et al.,2021)
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Rearreglos cromosomales y especiacion

(Damas, J. et al. 2020)

* Resultados de estudios en rearreglos en Drosophila, permitio a
Dobzhanky postular:
* “rearreglos cromosomales aportan evidencia crucial para apoyar la teoria de
Seleccion Natural de Darwin, tal que dichos cambios cromosdmicos pueden
aportar material basico para la evolucion, permitiendo a las poblaciones

evolucionar rapidamente vy adaptarse a condiciones ambientales
cambiantes”.

e Actualmente, cambios cromosdmicos se han implicado en procesos
de: i) evolucidon de rasgos complejos; ii) adaptacion al ambiente, v iii)
especiacion.



Modelos de rearreglos cromosomales y
especiacion (amss, . et 2020

1. Disfuncion hibrida:
1 La especiacion ocurre cuando los rearreglos son fijados en la poblacién.

M Implica que los hibridos portando los rearreglos muestren una fertilidad
reducida. Elinconveniente del modelo es que no muy aceptado pues el
rearreglo fijado (infertilidad) puede ser eliminado por Seleccion Natural.

2. Supresion de la recombinacion:

-Los hibridos sufren una reduccion en el flujo de genes por supresion de |la
recombinacion meidtica dentro de regiones rearregladas. A largo plazo
esto provoca un aislamiento reproductivo.

-Ej. en humanos y primates, Drosophila y girasol.



Diversidad de variantes estructurales et c, et al, 2020
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Casol Serpientes: Patron de distribucion mundial de

especies Booidea
(Viana, P.F. et al., 2020)
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Casol Serpientes: Coloreado de crms. B. constrictor

derivados de sondas de B. constrictor (izq) y C. hortulana
(der)
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Corallus hortulana
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Casol Serpientes: Diversificacion de macrocromosomas en
Corallus mediado por fisiones cromosdmicas (viana, pr. etal, 2020)
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Presencia de cromosomas B en los principales grupos
de eucariotas (ahmad & Martins, 2019)
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Definicion:

Componentes cariotipicos prescindibles que
muestran rasgos no-Mendelianos y comporta-
miento no-estandard de herencia; no tienen la
capacidad de recombinarse/aparearse con los
cromosomas A.
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Comparacion de bloques B con tamafio de bloques
(Ahmad, S.F. et al., 2020)

Comparison of microB and macro B sequences in Astyanax
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Cantidad de elementos repetitivos en
micro/macrocromosomas B (ahmad, s etal, 2020)
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Donut chart A. correntinus

B

Proporcion de secuencias repetidas en cromosomas Ay B
(izq) y distribucion de genes con funciones adjudicadas en
cromosomas B de 4 especies (anmad, s et al., 2020)
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Esquema de evolucién de cromosomas B (anmad, s etal,
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Destino de la evolucidn de genes en los cromosomas

B (Ahmad & Martins, 2020)
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Existe un mecanismo selectivo que:

* -regule las fisiones en los e -opere diferencialmente entre
cromosomas? los cromosomas?
e -regule las fusiones en los * -regule los rearreglos entre los

cromosomas? cromosomas



