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Distribucidon de cromosomas circulares y lineares en procariotas
(Volff & Atenbuchner, 2000)
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Organizacidon del cromosoma y plasmidos de Borrelia

burgdorferiy tipos de horquillas teloméricas
(Chaconas & Kobryn, 2010; Chaconas, G., 2005)

Chromosome J10kb \‘?:;x
Ip5 =0= 3 4 5
Ip17 - *—e— ; EE ig TATTAGTAT Ip17 L end
Ip21 O o PE 50 C TAATCAT (0/0 or Type 1)
Ip25  » oeca © PF57
|p28-1 #% E—EU=ORCO=—————— ® PF62 tAa I¥ TAGTA B31 chromosome L end
Ip28-2 = (aT o TATCAT (+3/-3 or Type 2)
Ip28-3  » « O8O .
Ip28-4 OO i C AAATTAGTTTTITITITAGCTA Sh-2-82 chromosome R end
Ip3e * « 080 ~TTTAATCAARAR ATCAT (Type 3)
Ip38 * « ceoe 1~
Ip54 * COBO
Ip56 =080 OO0



a A Integrase-type enzyme

/ I::..\\I“ Integration / \x‘\

Excisiﬂn |

\ /] f
\:: ';/wtegrase \ / |

b Xer-like clrcular dimer resolvase
|'II|I'IIll /

|
| | | I Dimer resolution
| .-

/
\

7 O f S\
)

utatlon —
t:rf X¥er -

= Chromosomal DNA Phage DNA Plasmid DNA
B Recombination site —» Hairpin telomere

Propuesta de de modo de
linearizacion de cromosoma B.
bUI’ ngIf er I (Chaconas & Kobryn, 2010)

-\ integrasa es similar a una telomero resolvasa
-Xer resolvase es similar a una tirosin resolvasa



Modelo de origen y evolucion de teldmeros
(Lue, N., 2018)
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Distribucion de secuencias teloméricas en bilateria
(Garavis, M. et al., 2013)
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Mecanismo de elongacién de teldmeros
(Lue, N., 2018)

(A) (B)

0B OB 0B 0B

T Centromere
RPA1 TV T — -
OB Winged helix
RPA RPA2 ‘ ' X Shelterin
od b [ | TER
| RPA3 — TPP1
OB OB OB

[ CTC1* e L (e e
(0]:] Winged helix
est | stz )

0B POT1

TEN1 | —]

Telomere

C-strand

TPP1 [y - e



Escenarios co-evolutivos del mantenimiento de telémeros

(Tomaska & Nozek, 2020)
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Evolucion rapida de las proteinas asociadas a telémeros

posiblemente influenciada por evolucién de subtelémeros
(Saint-Legendre & Levine, 2020)
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Posible scenario de la evolucidon 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 contrapa rtes no-fusionadas
(Rosin & Mellone,2016)

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

(Rosin & Mellone,2016)

(A)

Key: I] Satellite DNA

G Kinetochore

— Microtubules

@ @ CENP-A chromatin

o) o

Evaolution of
DNA-binding
_ CEN proteins

Unegual tension

¥

CEN DNA
. expanson Riestored
9= —<6 i

Increased Stronger Positive selection

transmission centromere leads to increased of CEN proteins
bias in fermales spreads through melotic that preferentially
the population nondisjunction bind the weaker
in males (sterility) centromers



Modelo de la hipotesis de direccionalidad del centromero
(Rosin & Mellone,2016)
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Ensamblaje chromosomal de monotremados y
mamiferos @nou, v.etal, 2019)
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Homologia entre cromosomas Xy Y en ornitorrincos

(Zhou, Y. et al., 2019)
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Variacidn cariotipica en clases de vertebrados
(Damas,J. 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 y adaptarse a condiciones ambientales
cambiantes”.

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



Modelos de rearreglos cromosomales y
esSpPecCiaCion (sms,s.etal. 200

1. Disfuncion hibrida:

J La especiacion ocurre cuando los rearreglos son fijados en la poblacidn.

 Implica que los hibridos portando los rearreglos muestren una fertilidad
reducida. Elinconveniente del modelo es que no es 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, etal, 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 en B. constrictor (izq) y C. hortulana (der)

(Viana, P.F. et al., 2020)
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Casol Serpientes: Diversificacidon de macrocromosomas en
Corallus mediado por fisiones cromosomicas wian, er. et al, 2020
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Presencia de cromosomas B en los principales grupos de
eucariotas (ahmad & Martins, 2019)
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A. mexicanus
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Comparacion de bloques B con tamafio de bloques nma,

S.F. et al., 2020)
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Cantidad de elementos repetitivos en
micro/macrocromosomas B (anmad, s etal, 2020)
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Proporcion de secuencias repetidas en cromosomas Ay B (izq)
y distribucién de genes con funciones adjudicadas en
cromosomas B de 4 especies (anmad, s etal, 2020)
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Esquema de evolucion de cromosomas B (amad, s etal, 2020)
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Destino de la evolucidon de genes en los cromosomas B

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

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

cromosomas? cromaosomas
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