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Acca sellowiana (Myrtaceae) o “guayabo del pais” (2n=2x=22) es una especie frutal nativa con
alto valor patrimonial en Uruguay. Se observa un creciente interés internacional en la especie
debido a cualidades organolépticas, nutracéuticas, y farmacéuticas de sus hojas, flores y frutos.
Sin embargo, los estudios genéticos y gendmicos en la especie son aun escasos. El desarrollo de
genomas de referencia de alta calidad, a escala cromosémica implica generar genomas
completos y conocer el repertorio de sus genes y su distribucién en el genoma. Esta informacién
facilita el disefio de estrategias de mejoramiento, mejora la comprensidon de los procesos
fisioldgicos relevantes para la especie y enriquece los estudios evolutivos con otras especies
mirtaceas cercanas, de fruto carnoso. Ademads, claramente se potencian las posibilidades de
desarrollo de productos innovadores en la especie. Este estudio se enfocd a construir por
primera vez en Uruguay, el genoma de referencia, a escala cromosdémica de un arbol nativo. En
particular utilizamos la accesion TCO de guayabo, complementando este genoma con
informacidn estructural (genes, otras secuencias) y funcional (funcion bioldgica asociada a una
secuencia). El ensamblado obtenido a partir de la secuenciacién de bibliotecas PacBio, se
organizé seguidamente a nivel cromosémico, con la asistencia de datos Hi-C. El genoma
ensamblado resultante tiene un tamafo de 314 Mb (aprox. 80% del genoma estimado), se
compone de 11 cromosomas y contiene 32.802 genes, cifra similar a la detectada en Eucalyptus
grandis y Psidium guajava. La abundancia de secuencias repetidas fue de 33,97%, conformadas
mayoritariamente por elementos transponibles Copia y Gypsy, con amplia distribucion en el
genoma; algunos de ellos mostraron evidencias de muy reciente amplificacién. Por otra parte,
se generaron los ensamblados de genomas cloroplasticos y mitocondrial. El estudio de estos
genomas a nivel poblacional permite conocer los patrones de dispersidn y diversidad dentro de
la especie, tanto en materiales silvestres como domesticados (Uruguay, Nueva Zelanda, Brasil).
Utilizando genomas cloroplasticos completos, recientemente detectamos dos haplotipos
cloroplasticos. Uno de ellos incluye a 6 cultivares de Nueza Zelanda, junto a los cultivares Islefia
y Artillera de Uruguay; el otro corresponde al cultivar Cerrillana.
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