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RESUMEN

La apomixis es un fendmeno de importancia evolutiva y econdmica que se define como
reproduccién asexual porsemillas. Varias accesiones poliploides de especies delgénero Brachiaria
son pastos forrajeros valiosos en Suramérica, que se reproducen através de apomixisapospdrica
facultativa. En este trabajo se pretendid ubicar genes relacionados con la meiosis en el mapa
existentede Brachiaria decumbens, realizando una aproximacidn haciala constitucién gendmica
de la especie. Se mapearon entotal 117 fragmentos en dosis sencilla distribuidos en 20 grupos de
ligamiento conun LOD de 8, cubriendo un total de 688.7 cM, con un promediode 5,9 marcadores
por grupo, y una distancia promedio entre marcadores de 5,8 cM. Para B. decumbens, se
obtuvieron 256 bandas amplificadas, siendo 173 AFLPs, 45 microsatélites y 21 ESTs relacionados
con caracteristicas agrondmicas de interés. Se aportaron al mapa 35 loci: 28 STS, 6 SNPs y una
delecidon de unabase. Losrangos mas representados de segregacion de los marcadores estuvieron
entre 0,75y 1,75, correspondiendo con lo esperado para marcadores que segregan en una sola
dosis, conun promediode 1,57 para B. decumbensy 1,86 para B. ruziziensis. Sin embargo, también
hubo porcentajesimportantes de segregacién desviados paraambas especies, con unadesviacién
enel54,3% y 43,75% de los casos, respectivamente. Del andlisis de los grupos cosegregacionales
de B. decumbens, existen evidencias que corroborarian apareamiento cromosémico mixto, con
formacién de bivalentes en mayor proporcidn, aunque con un porcentaje de apareamientos con
diferente configuracidon no despreciable, tipico de especies con alopoliploidia segmental.

Palabras Clave: Poliploidia, Marcadores Moleculares, Mapeo Genético, Constitucion Gendmica,
Brachiaria.



