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Resumen: Elionurus muticus constituye un valioso recurso renovable; utilizado como forraje, fijador del 
suelo, aromatizante de ropa, para ahuyentar polillas, como antiséptica, contra la gonorrea y problemas 
urinarios, para la bronquitis, para curar la lepra, entre otros usos. Además, por su contenido en citral, se 
lo ha propuesto como sucedáneo de aceites esenciales, como la citronela. No obstante su potencial, se 
cuenta con escasos trabajos de caracterización genética de la especie. En este trabajo caracterizamos 
genéticamente poblaciones de E. muticus de Corrientes (Argentina), empleando marcadores 
moleculares RAPD y de ADNcp. Los resultados evidencian variabilidad genética en las poblaciones, y 
serían el resultado de la deriva genética, la historia de reducción poblacional de la especie y los modos 
de reproducción de la especie. Dado que en trabajos previos en poblaciones de Argentina, se observó 
variabilidad morfológica y en la capacidad de producir aceites, un análisis conjunto de variabilidad 
morfológica, genética y química en un mayor número de poblaciones, representativo de toda el área 
de distribución de la especie, enriquecerá el conocimiento sobre el estado de los recursos genéticos 
actuales de E. muticus, y contribuirá a la puesta en valor de la especie como recurso natural y como 
potencial cultivo de uso comercial sostenible.

Palabras clave: ADNcp, Elionurus muticus, RAPD, variabilidad genética.

Summary: Genetic variability in populations of Elionurus muticus (Poaceae) from Corrientes, Argentina, 
based on molecular markers of nuclear and chloroplastic DNA. Elionurus muticus constitutes a valuable 
renewable resource; it is used as forage, soil fixer, clothing flavoring, to drive away moths, as antiseptic, 
against gonorrhea and urinary problems, for bronchitis, to cure leprosy, among other uses. In addition, 
due to its citral content, it has been proposed as a surrogate for essential oils, such as citronella. Despite 
its potential, there are few works of genetic characterization of this species. In this work, we genetically 
characterize populations of E. muticus from Corrientes (Argentina), using molecular markers RAPD 
and cpDNA. Results show genetic variability in populations, which would be the results of genetic drift, 
a history of population reduction and the reproduction types of the species. Since, in previous works 
in Argentinian populations, it was found morphological variability and in the ability to produce oils, a 
joint analysis of morphological, chemical and genetic variability, in a bigger number of populations, 
representative of the entire area of distribution of the species, will enrich the knowledge about the state 
of the current genetic resources of E. muticus, and will contribute to the enhancement of the species as a 
natural resource and as a potential crop for sustainable commercial use.
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Introducción

Elionurus Humb. & Bonpl. ex Willd. 
(Andropogoneae, Poaceae) comprende 15 especies 
distribuidas en áreas tropicales y subtropicales 
de África, Australia y América (Renvoize, 1978; 
Clayton & Renvoize, 1986; Watson & Dallwitz, 
1992). El género Elionurus pertenece a la tribu 
Andropogoneae Dumort. y fue asignada a la subtribu 
Rottbolliinae J. Presl en base a su morfología 
(Watson & Dallwitz, 1992) y a estudios de filogenia 
molecular (Soreng et al., 2015). Sin embargo, 
una actualización reciente de la filogenia sitúa 
a Elionurus en la subtribu Tripsacinae Dumort. 
(Soreng et al., 2017).

En América habitan 7 taxones y para la Argentina 
se mencionan 2 especies E. muticus (Spreng.) 
Kuntze y E. tripsacoides Humb. & Bonpl. ex Willd. 
(Denham, 2012). Elionurus muticus es la especie 
del género más ampliamente distribuida. Habita 
desde Brasil hasta la Argentina, como así también 
en África. En Argentina, es posible encontrarla en 
las provincias de Buenos Aires, Chaco, Córdoba, 
Corrientes, La Pampa, Misiones, Salta, Santa Fe y 
Santiago del Estero. Allí se la conoce con nombres 
comunes tales como “pasto amargo”, “pasto bravo”, 
“espartillo”, “espartillo guazú”. Crece en suelos 
pobres y arenosos (Nicora & Rúgolo de Agrasar, 
1987); se la encuentra comúnmente en bosques 
abiertos del centro-oeste de Santa Fe, donde forma 
praderas, y en dunas y regiones arenosas de la 
región semiárida Pampeana, donde constituye un 
valioso recurso como fijadora de suelos (Anónimo, 
1985). Además, es una especie dominante de las 
sabanas del Chaco Húmedo y de los aybales del 
Chaco Semiárido. En la provincia de Corrientes se 
la encuentra en los bosques mesófilos donde forma 
espartillares (Fontana, 2008).

Elionurus muticus presenta una gran variabilidad 
morfológica. Bajo este nombre se involucra a una 
serie de binomios que incluye a E. adustus (Trin.) 
Ekman, E. candidus (Trin.) Hack., E. latiflorus 
(Nees ex Steud.) Hack., E. megapotamicus 
(Spreng.) Herter, E. rostratus Nees y E. viridulus 
Hack. (Renvoize, 1978), entre otros nombres, en 
algunos casos sólo reconocidos por ciertos autores 
de trabajos regionales.

Elionurus muticus constituye un valioso recurso 
renovable. Con un manejo apropiado, puede 
emplearse como especie forrajera para alimentar 

el ganado (Castro & Ramos, 2003; Hess et al., 
2007). Además, se han reportado diferentes usos 
de esta especie en medicina popular debido a sus 
propiedades sudoríficas, febrífugas, afrodisíacas y 
antioxidantes (Dzingirai et al., 2007; Muchuweti 
et al., 2007). Las partes aéreas brindan un aceite 
esencial aromático que posee acción analgésica 
y antibacterial (Tredgold, 1986). Con sus hojas 
se realizan infusiones utilizadas para curar la 
lepra (Guenther, 1950). Sus espiguillas se utilizan 
en infusiones contra la gonorrea y problemas 
urinarios, así como en forma de jarabe para la 
bronquitis crónica de los niños (Stuckert, 1904). 
Presenta también actividad antifúngica, citotóxica 
e insecticida, por lo que se sugirió que podría 
emplearse en la agroindustria (Stuckert, 1904; 
Vidal, 1954; Cacciabue et al., 2005; Sabini et al., 
2006; Dzingirai et al., 2007; Hess et al., 2007; Füller 
et al., 2014; Colpo et al., 2014). Otra característica 
interesante de E. muticus es que más del 80 % de 
la resina de sus aceites aromáticos está compuesta 
por citral (Scramin et al., 2000; Füller et al., 2014). 
Este compuesto posee un fuerte aroma cítrico 
(Fester et al., 1961; Elechosa et al., 1986), motivo 
por el cual fue propuesto como un sucedáneo de 
la citronela (Fester et al., 1961; Kolb et al., 2007; 
Füller et al. 2014), de gran valor en las industrias 
aromáticas, de alimentos, cosmética y farmacéutica 
(Heydorn et al., 2003; Koshima et al., 2006; Hess 
et al., 2007; Colpo et al., 2014). Asimismo, la 
composición química de los aceites esenciales 
es muy variable en E. muticus (Chagonda et al., 
2000), habiéndose observado diferencias en sus 
principales componentes en relación a los cambios 
estacionales (Hess et al., 2007) y a la procedencia 
geográfica de las plantas (Füller et al., 2010, 2014). 
La presencia del citral ha sido detectada en plantas 
provenientes del centro-oeste de Brasil, aunque 
sería más abundante en algunas poblaciones del sur 
de Brasil y en particular, en el nordeste argentino 
(Scramim et al., 2000; Cacciabue et al., 2005; 
Sabini et al., 2006; Kolb et al., 2007; Hess et al., 
2007; Füller et al., 2010). Sin embargo, a pesar 
de poseer un gran potencial para su explotación 
comercial (Kolb et al., 2012), esta especie aún 
permanece subexplotada.

En este contexto, a fin de contribuir a la puesta en 
valor de esta especie como recurso natural y como 
potencial cultivo de uso comercial sostenible, hemos 
iniciado estudios focalizados en la caracterización 
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morfológica y química de esta especie. En 
particular, se ha puesto un especial interés en las 
poblaciones del nordeste argentino (NEA), dado 
que en estudios preliminares se ha detectado una 
gran variación tanto morfológica (González et al., 
2016) como en la producción de aceites aromáticos 
(Elechosa, 1986; Kolb et al., 2012). Además, 
debido que el éxito de cualquier programa de 
domesticación y premejoramiento depende de la 
variabilidad genética de las poblaciones parentales 
involucradas (Nodari & Guerra, 2000), también 
resulta imprescindible caracterizar la variabilidad 
genética de las poblaciones de E. muticus. Sin 
embargo, la información acerca de la variabilidad 
genética de esta especie es aún escasa (Füller et 
al., 2010, 2015) y no se cuenta con datos de las 
poblaciones del NEA.

Sobre la base de estos antecedentes, y dado que 
los marcadores moleculares han contribuido con 
métodos efectivos para detectar diferenciación 
genética a nivel intra e interpoblacional en varias 
especies (Masi et al., 2006; Yamamoto, 2006), 
el objetivo del presente trabajo fue caracterizar 
genéticamente poblaciones naturales de Elionurus 
muticus de la provincia de Corrientes, Argentina, a 
través del uso de marcadores moleculares de ADN 
nuclear (ADNn) y cloroplástico (ADNcp).

Materiales y Métodos

Extracción de ADN
Un total de 24 individuos fueron muestreados 

en 4 poblaciones naturales de E. muticus de la 
provincia de Corrientes, Argentina (Fig. 1 y Tabla 
1). Se colectaron hojas jóvenes y se conservaron 
con sílica-gel para su deshidratación y subsecuente 
extracción del ADN. Para cada población se 
obtuvieron las coordenadas geográficas utilizando 
una unidad de sistema de posicionamiento global 
(GPS). Los ejemplares de referencia fueron 
depositados en el herbario del Instituto de Botánica 
del Nordeste (CTES). 

El ADN total se extrajo usando un protocolo 
modificado de extracción con CTAB tomado de 
Doyle & Doyle (1987) y Cullings (1992).

RAPD (Random Amplified Polymorphism DNA)
Un total de 20 cebadores universales de RAPD 

(OPO-1 al OPO-20) de Operon Technologies 

(Alameda, CA, USA) fueron evaluados. Las 
reacciones de amplificación se llevaron a cabo en 
un volumen final de 8 µl con 12,5 ng/ μl de ADN, 
0,2 μM de cebador, 0,10 mM de cada dNTP, 0,19 
U de Taq polimerasa y 0,75 mM de MgCl2 en una 
solución tampón de reacción. Las amplificaciones 
se realizaron en un termociclador con gradiente 
Eppendorf Mastercycler programado con un ciclo 
a 94 °C (2 min), 35 ciclos a 94 °C (30 seg), 37 °C 
(1 min), 72 °C (2 min), y un paso final de extensión 
a 72 °C (5 min). Los productos de amplificación se 
resolvieron por electroforesis en geles de agarosa 
al 2 % a 2,3 V/cm por 160 min en una solución 
tampón TAE 1×. Luego de la electroforesis, los 
geles fueron teñidos con bromuro de etidio (10 mg/
ml), enjuagados por 30 min en agua deionizada, y 
fotografiados bajo luz UV. Un control negativo se 
incluyó en todas las reacciones.

Los productos de PCR fueron registrados como 
presencia (1) o ausencia (0) para construir una 
matriz binaria. La diversidad genética fue estimada 
por el número total de bandas (NTB), número de 
bandas exclusivas (NBE), el porcentaje de loci 
polimórficos (PLP), la heterocigosis esperada 
(He) y el índice de diversidad de Shannon (Sh) 
(Shannon & Weaver, 1949). Se realizó un análisis 
de la varianza molecular (AMOVA; Excoffier 
et al., 1992) y las relaciones entre individuos 
fueron estudiadas con un análisis de componentes 
principales (PCoA) a partir de los valores de las 
distancias de Nei. Todos los análisis fueron llevados 
a cabo con el programa GenAlEx 6.3 (Peakall & 
Smouse, 2006).

Identificación de poblaciones mediante análisis 
de agrupación Bayesiana a partir de marcadores 
RAPD

Se utilizaron métodos de agrupación Bayesiana 
para inferir la estructuración genética en las 
poblaciones estudiadas. Estos métodos permiten 
asignar probabilísticamente los individuos a 
diferentes grupos sin necesidad de conocer a priori 
las unidades y/o límites poblacionales (Guillot et 
al., 2009). Para tal fin, se aplicaron métodos basados 
en modelos empleando el programa STRUCTURE 
versión 2.2 (Pritchard et al., 2000). Se identificaron 
individuos agregados o mezclados (“admixed”) 
en cada población, calculando su proporción de 
pertenencia a cada grupo, con un modelo de 
frecuencias correlacionadas (Falush et al., 2003). El 
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rango de grupos posibles (K) analizados fue de 2 a 
10, llevando a cabo 3 repeticiones independientes 
por cada estimación de K para verificar la 
consistencia de los resultados entre los diferentes 
análisis. La longitud de las iteraciones de MCMC 

y el proceso de burn-in se fijaron en 1.000.000 y 
100.000, respectivamente. El mejor valor de ∆K se 
estimó mediante el método de Evanno et al. (2005) 
mediante el programa STRUCTURE HARVESTER 
versión 6.94 (Dent & Von Holdt, 2012).

Tabla 1. Información de las poblaciones de Elionurus muticus analizadas y estadísticos de resumen 
obtenidos del análisis de marcadores moleculares RAPD y secuencias de ADNcp. NTB: número total 

de bandas; NBE: número de bandas exclusivas; PLP: porcentaje de loci polimórficos; He: heterocigosis 
esperada; Sh: índice de Shanon; P: número de sitios polimórficos; h: diversidad haplotípica; π: 

diversidad nucleotídica; DE: desvío estándar.

Población Lugar de colección, coleccionista 
y número de colección (herbario)

RAPD ADNcp

NTB NBE PLP 
%

He 
(DE)

Sh 
(DE) P h 

(DE)
π 

(DE)

P-342
Corrientes. Dpto. Empedrado 
(-58,76; -27,85). Peichoto M.C. 
& J.A. González 342 (CTES)

58 4 49,57 0,18 
(0,02)

0,27 
(0,03) 3 0,6 

(0,22)
0,0012 

(0,0012)

P-344 Corrientes. Dpto. Ituzaingó (-56,71; 
-27,62). Peichoto M.C. 344 (CTES) 59 5 50,43 0,14 

(0,02)
0,22 

(0,02) 3 0,73 
(0,16)

0,0016 
(0,0015)

P-350 Corrientes.  Dpto. Ituzaingó (-56,79; 
-27,63). Peichoto M.C. 350 (CTES) 70 7 58,26 0,18 

(0,02)
0,28 

(0,03) 1 0 0

P-353 Corrientes. Dpto. Concepción (-58,15; 
-28,28). Peichoto M.C. 353 (CTES) 50 11 40,87 0,15 

(0,02)
0,22 

(0,03) 1 0 0

Fig. 1. Distribución de las poblaciones de Elionurus muticus de Corrientes (Argentina) analizadas.



271

Bol. Soc. Argent. Bot. 53 (2) 2018 E. M. S. Moreno et al. - Variabilidad genética en Elionurus muticus

Secuencias de ADN cloroplástico
La región correspondiente al espaciador 

intergénico del ADN cloroplástico matK5`R-
matK6 fue amplificada por medio de reacciones 
de PCR y empleando los cebadores de Shaw et 
al. (2005). Las PCR fueron llevadas a cabo en un 
volumen final de 25 μl conteniendo 9 ng / μl de 
ADN, 0,1 μM de cada cebador, 200 μM de cada 
dNTP, 3 mM MgCl2 y 2 U de Taq polimerasa en 
una solución tampón de reacción 1×. El programa 
de amplificación consistió en un ciclo inicial 
de 5 min a 95 ºC, seguido por 31 ciclos de 1 
min a 95 ºC, 1 min a 50,2 ºC y 1 min a 72 ºC, 
seguido por un paso de extensión final de 4 min 
a 72 ºC. Las amplificaciones fueron confirmadas 
por electroforesis en geles de agarosa 1,4 % en 
solución tampón TAE 1×, teñidos en bromuro de 
etidio (10 mg/ml) y fotografiados bajo luz UV.

Los productos de los cebadores directo y 
reverso fueron enviados a secuenciar a Macrogen 
© (Seúl, Corea del Sur). Todas las secuencias 
fueron depositadas en el GenBank (Números 
de accesión: MH285961 al MH285974). Los 
cromatogramas fueron editados manualmente 
con Chromas 2.33 (http://www.technelysium.
com.au). Las secuencias fueron alineadas de 
manera automática con MEGA 5 (Tamura 
et al., 2011) usando el método Clustal W. 
Todas las posiciones polimórficas detectadas 
en el alineamiento fueron chequeadas con 
los cromatogramas originales, con el fin de 
asegurar que dichas bases realmente constituyen 
posiciones variables. Debido a que la dinámica 
mutacional de las inserciones/deleciones (indels) 
involucrando poli-T/A no puede ser determinada 
(Aldrich et al., 1988; Kelchner, 2000), estos 
eventos no fueron considerados para los análisis 
posteriores. Aquellos indels contiguos fueron 
tratados como un único evento mutacional 
(Simmons & Ochoterena, 2000).

A partir de las secuencias de ADNcp se 
calcularon los estadísticos descriptivos estándar 
para diversidad molecular: número de sitios 
polimórficos (P), diversidad haplotípica (h) y 
diversidad nucleotídica (π). La estructura genética 
poblacional fue establecida con un AMOVA. Se 
utilizó el programa Arlequin v. 3.5.1.2 (Excoffier 
& Lischer, 2010). Se determinaron los haplotipos 
con el programa DnaSP v.5.0 (Librado & Rozas, 
2009) y las relaciones evolutivas entre los mismos 

se establecieron mediante la construcción de una 
red de haplotipos con el método median-joining 
(ε = 0, Bandelt et al., 1999), empleando el 
programa NETWORK 4.5.1 (http://www.fluxus-
engineering.com).

Resultados

RAPD
Cuatro cebadores fueron seleccionados para el 

análisis (OPO-1, -3, -10, -12) por mostrar mayor 
polimorfismo y calidad de las bandas, registrándose 
un total de 115 bandas. Los índices de diversidad 
genética calculados se muestran en la Tabla 1. Se 
detectaron entre 50 (P-353) y 70 (P-350) bandas a 
nivel poblacional. Todas las poblaciones mostraron 
bandas exclusivas, desde 4 (P-342) hasta 11 
bandas (P-353). El PLP total fue de 49,78 %, 
encontrándose valores desde 40,87 % (P-353) 
hasta 58,26 % (P-350); la He total fue de 0,16, con 
valores de 0,18 (P-342 y P-350) hasta 0,14 (P-344); 
el índice de Shannon total fue de 0,25, con un rango 
de variación desde 0,22 (P-353) hasta 0,28 (P-350).

Del total de la variabilidad genética encontrada, 
79 % pertenece a cada población, mientras que 21 
% corresponde a la variabilidad interpoblacional. 
En cuanto al AMOVA, el índice de fijación ΦST 
fue significativo e igual a 0,21 (Tabla 2). Todos 
los valores de distancia genética entre poblaciones 
fueron estadísticamente significativos (Tabla 3), y 
variaron entre 0,088 y 0,361. La menor distancia 
genética se observó entre las poblaciones P-342 y 
P-350. Mientras que las poblaciones genéticamente 
más distantes fueron P-342 y P-353. 

Las primeras dos coordenadas del PCoA 
representaron el 30,53 % de la variabilidad (17,60 
y 12,93 % respectivamente). Los individuos de la 
población P-353 fueron los únicos que se agruparon 
claramente, aunque muy relacionados con algunos 
individuos de la población P-344. Los individuos 
de las demás poblaciones formaron dos grupos 
separados, uno conteniendo individuos de las 
poblaciones P-342 y P-350, y otro con individuos 
de todas las poblaciones excepto P-353 (Fig. 2).

La agrupación Bayesiana arrojada por 
STRUCTURE fue concordante con los resultados 
del PCoA en cuanto a la agrupación de los 
individuos de la población P-353 y su cercanía 
con algunos individuos de la población P-344. No 
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obstante separó a las poblaciones analizadas en dos 
grupos (K= 2; Fig. 3), a diferencia del PCoA donde 
se observaron tres grupos. Un grupo compuesto por 
los individuos de la población P-350 y la mayoría de 
los individuos de la población P-344, y otro grupo 
conformado por las poblaciones P-342, P-350, y los 
dos individuos restantes de la población P-344.

Secuencias de ADN cloroplástico
Las secuencias alineadas presentaron 555 

posiciones. Se observaron 3 sitios polimórficos 
(posiciones nucleotídicas: #250 – #392 – #468); 
se obtuvieron valores de diversidad haplotípica 
relativamente altos (h= 0,59), y valores bajos de 
diversidad nucleotídica (π= 0,0012) (Tabla 1). Dos 
poblaciones no mostraron variabilidad genética 
(P-350 y P-353), y las dos restantes (P-342 y 
P-344) mostraron valores similares de diversidad 
(Tabla 1). El AMOVA fue estadísticamente 
significativo y reveló que el 52,42 % de la 
variabilidad es explicada por las diferencias dentro 
de las poblaciones (Tabla 2). La reconstrucción 
de los haplotipos para el total de individuos 
analizados resultó en 4 haplotipos diferentes 
(Fig. 4). Sólo dos poblaciones presentaron 

haplotipos exclusivos, es decir, presentes sólo en 
esa población. El haplotipo H1 fue exclusivo de la 
población P-342, y el haplotipo H4 fue exclusivo 
de la población P-344. Las poblaciones P-350 y 
P-353 presentaron un solo haplotipo cada una, 
H3 y H2 respectivamente. La red de haplotipos 
presentó forma de estrella, con un haplotipo 
central del cual derivan los demás haplotipos, y 
con un único paso mutacional separando a cada 
uno de los haplotipos.

Tabla 2. Resultados del AMOVA basado en marcadores RAPD y 
secuencias de ADNcp de poblaciones naturales de Elionurus muticus. g.l.: 

grados de libertad. *significantivo P < 0,05.

Marcador Fuente de 
variación g.l. Suma de 

cuadrados
Componentes 
de la varianza

Porcentaje 
de variación

RAPD

Entre 
poblaciones 3 109,08 3,74 21

Dentro de 
poblaciones 20 278,17 13,91 79

Total 23 387,25 17,65

Índice de fijación ΦST = 0,21*

ADNcp

Entre 
poblaciones 3 3,71 0,17 47,59

Dentro de 
poblaciones 20 3,83 0,19 52,41

Total 23 7,54 0,37

Índice de fijación ΦST = 0,48*

Tabla 3. Matriz de distancias genéticas entre las 
poblaciones de Elionurus muticus analizadas en 
base a los datos del marcador molecular RAPD. 

Por encima de la diagonal se muestran los valores 
P de significancia en base a 999 permutaciones.

P-342 P-344 P-350 P-353 Poblaciones

0 0,006 0,034 0,001 P-342

0,188 0 0,009 0,003 P-344

0,088 0,129 0 0,003 P-350

0,361 0,198 0,283 0 P-353
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Discusión

La caracterización de la variabilidad genética 
de las poblaciones de especies con potencial valor 
económico constituye una información básica para 
el desarrollo de programas de domesticación y pre-
mejoramiento (Nodari & Guerra, 2000). Si bien 
existe un creciente interés en develar la variabilidad y 
estructura genética de plantas bioactivas (Shasany et 
al., 2005; Muchugi et al., 2008; Domyati et al., 2011; 
Azizi et al., 2012), esta información muchas veces 
resulta escasa. En particular, en E. muticus, la única 
información disponible respecto a su variabilidad 
genética corresponde a investigaciones llevadas a 
cabo en poblaciones de Rio Grande do Sul, Brasil 
(Füller et al., 2010, 2015). Por lo tanto, nuestro análisis 
de poblaciones naturales de E. muticus de la provincia 
de Corrientes empleando marcadores moleculares 
nucleares (RAPD) y secuencias de regiones no 
codificantes de ADNcp, constituye el primer aporte al 
conocimiento de la variabilidad y estructura genética 
de poblaciones de Argentina y aporta información 
para futuros estudios aplicados en esta especie. 

Todos los valores de diversidad genética 
obtenidos en el presente trabajo a partir de 
marcadores RAPD resultan más bajos respecto de 
los obtenidos por Füller et al. (2010) empleando 
los mismos marcadores en poblaciones de Brasil. 
En cuanto a la distribución de la variabilidad 
genética, el análisis de coordenadas principales 
sólo arrojó un grupo relativamente homogéneo 
que incluyó todos los individuos de la población 
de Concepción (P-353), que es la población que 
presentó el mayor número de bandas exclusivas 
(NBE = 11 vs. NBE = 4-7), junto con la mayoría de 
individuos de una población de Ituzaingó (P-344). 
Los restantes individuos conformaron otros dos 
grupos heterogéneos.

En cuanto al análisis de secuencias de ADNcp, 
los valores relativamente elevados de diversidad 
haplotípica y bajos de diversidad nucleotídica 
detectados en las poblaciones polimórficas de E. 
muticus, son indicativos de un rápido crecimiento 
poblacional, un tamaño efectivo (Ne) bajo o de 
poblaciones con poco tiempo de separación (Schaal 
et al., 1998). 

Fig. 2. Gráfico resultante del Análisis de Coordenadas Principales (PCoA) obtenido a partir de los patrones 
de marcadores RAPD de los individuos de Elionurus muticus analizados. Cada población se encuentra 
diferenciada por un símbolo.
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Con respecto a la estructuración de la variabilidad 
genética, el mayor porcentaje de variabilidad 
intrapoblacional que interpoblacional detectada 
para ambos marcadores en las poblaciones de 

Corrientes de E. muticus es similar al observado 
en las poblaciones de Rio Grande do Sul (Füller et 
al., 2010, 2015). Los resultados obtenidos en las 
poblaciones estudiadas de Corrientes sustentan la 
ocurrencia de alogamia en E. muticus como también 
fuera propuesto para las poblaciones brasileras en 
base a los índices de diversidad obtenidos a partir 
de marcadores AFLP (Füller et al., 2015). No 
obstante, los valores de Фst para ambos marcadores 
moleculares aquí estudiados también evidenciaron 
un alto grado de diferenciación genética entre 
las poblaciones de Corrientes. Asimismo, y 
contrariamente a lo observado en las poblaciones 
de Brasil, en las cuales era de esperarse un valor de 
Фst relativamente elevado debido a las distancias 
geográficas entre las poblaciones analizadas (Füller 
et al., 2015), en el presente trabajo los valores 
de distancia genética no reflejaron las distancias 
geográficas entre las poblaciones, ya que las 
dos poblaciones geográficamente más cercanas 
mostraron valores más altos de distancia genética 
que aquellas geográficamente más distantes. Por 
lo tanto, la diferenciación genética observada 
actualmente entre las poblaciones estudiadas de E. 
muticus en Corrientes no puede ser explicada por un 
modelo de flujo génico de aislamiento por distancia. 
Dado que las regiones de ADN no codificante, como 
las analizadas en este trabajo, pueden acumular 
cambios mutacionales de manera neutral de modo 
tal que únicamente la deriva génica influye en los 
niveles de polimorfismo en una población (Parker 
et al., 1998), la diferenciación observada entre las 
poblaciones de Corrientes podría ser el resultado 

Fig. 3. Representación de las agrupaciones Bayesianas para K= 2. Cada tono de gris indica un grupo 
genético. Las poblaciones se indican entre paréntesis.

Fig. 4. Red de haplotipos obtenida a partir del 
análisis de secuencias de ADNcp no codificantes, 
mostrando las relaciones evolutivas entre los 
haplotipos hallados en las poblaciones de Elionurus 
muticus analizadas. Cada círculo representa 
un haplotipo, su tamaño es proporcional a su 
frecuencia. Las líneas que unen a los haplotipos 
representan sus relaciones evolutivas. Los números 
sobre las líneas indican la posición nucleotídica en 
la que se encuentra la mutación.
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de la deriva génica. Además, se ha sugerido que 
el modo de reproducción afecta la estructura 
genética de las plantas, dentro y entre poblaciones 
(Loveless & Hamrick, 1984). Si bien E. muticus se 
propaga por semillas, también puede multiplicarse 
vegetativamente por división de rizomas (Davies 
et al., 2004; da Silva Nunes, 2008), de modo que 
las poblaciones estarían integradas por una cierta 
proporción de plantas clonales, hecho que también 
pudo contribuir al grado de estructuración genética 
observado.

A su vez, la estructuración genética detectada en 
las poblaciones de E. muticus estudiadas a partir 
del análisis de las secuencias de ADNcp fue mayor 
que la detectada a partir de marcadores nucleares. 
En la mayoría de las Angiospermas el ADNcp es 
heredado por vía materna, este hecho puede limitar 
el flujo génico interpoblacional a través de las 
semillas, contribuyendo así a mantener la estructura 
genética establecida durante la supervivencia en 
refugios y/o la colonización de nuevos hábitats 
(Petit et al. 1993; Comes & Kadereit, 1998). Por lo 
tanto, además de poseer una baja tasa mutacional, 
el ADNcp puede reflejar procesos históricos, como 
migraciones pasadas o dinámicas de colonización 
durante largos períodos de tiempo (ej. Magri 
et al., 2006; Eidesen et al., 2007). Sumado a 
esto, el menor tamaño efectivo (Ne) del genoma 
plastidial comparado con el del genoma nuclear, 
puede contribuir a incrementar la acción de la 
deriva génica (Ennos, 1994; Mc Cauley, 1995; El 
Mousadik & Petit, 1996). Dichas características 
explicarían las diferencias en la estructuración 
genética detectada en las poblaciones estudiadas de 
E. muticus a partir del análisis de las secuencias de 
ADNcp y de marcadores nucleares.

Por otra parte, el análisis de la red de haplotipos 
de ADNcp evidencia un origen genético común de 
las poblaciones de E. muticus, con un haplotipo 
central (H2), el que podría señalarse como el 
haplotipo ancestral a partir del cual surgieron los 
demás haplotipos. Además, los resultados aquí 
obtenidos sugieren un origen muy reciente de los 
haplotipos, ya que un único paso mutacional separa 
a cada uno de ellos, siendo la mayoría haplotipos 
de punta. Estos resultados son consistentes con los 
índices de diversidad haplotípica y nucleotídica 
obtenidos y reflejan una historia evolutiva reciente 
para las poblaciones analizadas, o bien un proceso 
de rápida expansión poblacional, luego de que 

poblaciones con un Ne pequeño atravesaran un 
evento tipo cuello de botella. 

En síntesis, los resultados aquí obtenidos 
evidencian la presencia de variabilidad genética en las 
poblaciones naturales estudiadas de E. muticus de la 
provincia de Corrientes. Los valores de variabilidad 
genética observados podrían ser el reflejo tanto de una 
historia de reducción poblacional de la especie, como 
de sus modos de reproducción. 

Asimismo, dado que en estudios preliminares se 
distinguieron grupos de poblaciones en la provincia 
de Corrientes que diferían en la longitud de las 
espiguillas y en el diámetro de las cañas (González et 
al., 2016) y que, aparentemente, dichas poblaciones 
también diferirían en su capacidad de producir aceites 
esenciales (Peichoto et al., inéd.), un análisis conjunto 
de la variación morfológica, genética y química, de 
un número mayor de poblaciones representativa de 
toda el área de distribución geográfica de la especie, 
podría contribuir al conocimiento sobre el estado de 
los recursos genéticos presentes en las poblaciones 
naturales de E. muticus, y posteriormente aplicar 
dicho conocimiento a planes de pre-mejoramiento.
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