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Cytological characterization of sunflower by
in situ hybridization using homologous rDNA
sequences and a BAC clone containing highly
represented repetitive retrotransposon-like
sequences

P. Talia, E. Greizerstein, C. Dı́az Quijano, L. Peluffo, L. Fernández, P. Fernández,
H.E. Hopp, N. Paniego, R.A. Heinz, and L. Poggio

Abstract: In the present work we report new tools for the characterization of the complete chromosome complement of
sunflower (Helianthus annuus L.), using a bacterial artificial chromosome (BAC) clone containing repetitive sequences
with similarity to retrotransposons and a homologous rDNA sequence isolated from the sunflower genome as probes for
FISH. The rDNA signal was found in 3 pairs of chromosomes, coinciding with the location of satellites. The BAC clone
containing highly represented retroelements hybridized with all the chromosome complement in FISH, and used together
with the rDNA probe allowed the discrimination of all chromosome pairs of sunflower. Their distinctive distribution pat-
tern suggests that these probes could be useful for karyotype characterization and for chromosome identification. The kar-
yotype could be subdivided into 3 clear-cut groups of 12 metacentric pairs, 1 submetacentric pair, and 4 subtelocentric
pairs, thus resolving previously described karyotype controversies. The use of BAC clones containing single sequences of
specific markers and (or) genes associated with important agricultural traits represents an important tool for future locus-
specific identification and physical mapping.

Key words: karyotype, BAC-FISH, rDNA, repetitive elements, sunflower, Helianthus annuus.

Résumé : Dans le présent travail, les auteurs rapportent de nouveaux outils pour la caractérisation du jeu chromosomique
complet chez le tournesol (Helianthus annuus L.) au moyen d’analyses FISH avec une sonde BAC contenant des séquen-
ces répétées présentant de l’homologie avec des rétrotransposons et avec une séquence homologue d’ADNr isolée du gé-
nome du tournesol. Des sites chromosomiques de l’ADNr ont été observés sur trois paires de chromosomes, lesquels
coı̈ncidaient avec l’emplacement de satellites. Le clone BAC contenant des rétroéléments très présents dans le génome a
hybridé avec tous les chromosomes en analyse FISH et, employé conjointement avec la sonde d’ADNr, a permis de distin-
guer toutes les paires de chromosomes du tournesol. La distribution distinctive de ces séquences répétées suggère qu’elles
pourraient servir pour la caractérisation du caryotype et pour l’identification des chromosomes. Ainsi, le caryotype se divi-
serait en trois groupes nets formés de 12 paires métacentriques, une paire submétacentrique et quatre paires subtélocentri-
ques. Cela permettrait ainsi de mettre fin à des controverses au sujet du caryotype. De plus, l’emploi de séquences BAC
représente un outil important en vue d’une future identification de locus spécifiques et de la cartographie physique à l’aide
de clones BAC contenant des séquences uniques pour certains marqueurs ou gènes spécifiques liés à des caractères agro-
nomiques importants.

Mots-clés : caryotype, BAC-FISH, ADNr, éléments répétés, tournesol, Helianthus annuus.
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Fig. 3. (a) Mitotic metaphase chromosomes of H. annuus: hybridization using a repetitive BAC clone (HaBACr). The numbers indicate the
members of each chromosome pair. (b) Chromosomes counterstained with DAPI. (c) Idiogram of the 17 sunflower chromosomes showing
the hybridization sites with the repetitive BAC clone in grey and sites with rDNA in black. m, metacentric; sm, submetacentric; and st,
subtelocentric. Bars represent 10 mm.
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