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La apomixis se describe como un proceso de clonación vía semillas, donde se omite la reducción meiótica y la fecundación de la ovocélula. Conocer las vías moleculares involucradas en este tipo de reproducción permitirá, en el futuro, su transferencia a cultivos de interés como el maíz y el girasol, por ejemplo. Existe evidencia del rol que desempeñan ciertas vías de metilación del ADN en la expresión de la apomixis gametofítica. En maíz se informó que la pérdida de función de las metiltransferasas DMT102 y DMT103, de la vía de metilación del ADN dirigida por ARN (RdDM), resulta en un fentipo similar al apomíctico. Algo similar sucede con la proteína AGO104, de la vía RdDM, que forma megagametofitos no reducidos en óvulos de maiz. Estos datos sugieren que la desregulación de metiltransferasas juega un papel importante en el establecimiento de la apomixis. El objetivo de este trabajo fue comenzar el análisis de expresión de genes de metiltransferasas en flores de plantas sexuales y apomícticas de E. curvula. Para ello se utilizaron cebadores diseñados sobre secuencias de una base de ESTs propia y también cebadores heterólogos correspondientes a diferentes genes de la vía RdDM que fueron asociados a la apomixis en Arabidopsis y maíz. Se identificaron secuencias de Eragrostis con homología con DMTs, HDTs, CHRs y AGOs de maíz (base de datos: ChromDB), se determinaron relaciones de filogenia para dichos genes entre ambas especies y se analizaron los cambios de expresión de los mismos en distintas etapas del desarrollo reproductivo y en tejido somático usando RT-PCR semi-cuantitativa. Los resultados preliminares muestran una diferencia de expresión de algunos de estos genes y una implicancia en la determinación del modo reproductivo en esta especie.
