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RESUMEN

Con el objetivo de explorar los patrones de variacién y la presencia de los dominios y subsecuencias se secuencié
la regién control mitocondrial (D-loop) completa de Capromys pilorides, un roedor autéctono cubano, y se comparé
con la descripcién de otros dos roedores hystricognathos caviomorfos. Los resultados mostraron que la regién control
mitocondrial completa de esta especie cuenta con 1336 pares de bases, y se verificé la presencia de los dominios y
las secuencias extendidas asociadas a la terminacién (ETAS), central (CD), y bloque de secuencias conservadas (CSB)
y las subsecuencias ETAS1, ETAS2, CSB1, CSB2, y CSB3. A su vez, se observé una regiéon de ADN repetitivo entre
las subsecuencias CSB1 y CSB2. La regién més conservada resulté ser la correspondiente al dominio CD, a la que
siguen los dominios ETAS y CSB. El andlisis comparativo de la composicién de bases entre dominios y de la distancia
genética, apoya el propésito de utilizar estas secuencias como fuentes de marcadores Gtiles para los estudios de
genética poblacional, con aplicacién a la conservacién de esta y otras especies de roedores cubanos afines, algunas
de ellas en severo riesgo de extincion.
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ABSTRACT

Sequence and structure of the mitochondrial control region of the Cuban rodent Capromys pilorides
(Rodentia: Capromyidae). The complete mitochondrial DNA (mitDNA) control region from Capromys pilorides, an
autochthon Cuban rodent, was sequenced and compared to two other species of hystricognath caviomorph rodents, in
order to know patterns of variation and to explore the existence of previously described domains and other elements
in rodents. The resulis revealed that the complete D-loop region of this species is 1336 base pairs long. Our data
were compatible with the proposal of three domains [extended terminal associated sequences (ETAS), central (CD),
and conserved sequence blocks (CSB)] within the control region, as well as the subsequences ETAS1, ETAS2, CSB1,
CSB2, and CSB3. Likewise, a repetitive DNA region between the subsequences CSB1 and CSB2 was observed. The
most conserved domain in the mitochondrial control region was the CD domain followed by ETAS and CSB domains
in that order. The comparative analysis on base composition and genetic distance support the rationale of using the
mitochondrial control region as a source of useful markers for population genetic studies with application to the
conservation of this and other related Cuban rodent species, some of them under severe extinction risk.
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Introduccién

Por las caracteristicas del ADN mitocondrial de los
vertebrados, como la herencia maternal, la presencia
de una sola copia de genes ortdlogos, la casi inexisten-
cia de recombinacion [1], la alta tasa de mutacion [2],
y su relativamente facil amplificacion por ser multico-
pia, determinan que esta biomolécula sea esencial en
estudios genéticos, taxondémicos, sistematicos y evo-
lutivos, y que se use particularmente en genética para
la conservacion de la biodiversidad. Se ha convertido
en la fuente mas popular de marcadores moleculares
en las ultimas tres décadas [3].

Los genomas mitocondriales de mamiferos existen
como moléculas circulares de doble cadena cerradas,
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que contienen 13 genes codificantes para proteinas, 2
genes para ARN ribosomales y 22 genes para ARNt.
Las regiones no codificantes se limitan a las areas de-
nominadas region control o D-loop, involucrada en la
replicacion y la transcripcion de estas moléculas, y la
region OL, cuyo papel funcional se asocia al inicio de
la replicacion [4]. Varios estudios revelan que la par-
te de mas rapida evolucion del genoma mitocondrial
es la region control o D-loop [5]. Las investigaciones
de la region D-loop en los mamiferos [6] reportan la
existencia de tres dominios; el dominio de secuencias
extendidas asociadas a la terminacion (ETAS; des-
de el ARNt prolina al dominio central), el dominio
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central (CD), y el dominio de bloques de secuencias
conservados (CSB) (del CD al ARNt fenilalanina).
Los estudios comparativos de la regién control mi-
tocondrial (RCM) de los mamiferos han demostrado
que cada uno de los tres dominios presenta un patron
distinto de variacion, con regiones que evolucionan
rapidamente, como por ejemplo los dominios ETAS
y CSB; mientras que el CD mantiene un alto grado de
conservacion entre especies [0, 7].

El analisis de 25 secuencias completas de la RCM
de 23 especies pertenecientes a los subordenes Sciu-
rognathi e Hystricognathi del orden Rodentia, mas
un Lagomorfo [8], apunta a que solamente el domi-
nio central (CD), una region conservada del dominio
ETAS, adyacente al CD, el ETASI, y el bloque de
secuencia conservado 1 (CSB1) del dominio CSB se
encuentran en todas las especie de roedores. No obs-
tante, es importante puntualizar que en este estudio,
los roedores del suborden Hystricognathi estuvieron
representados por solo 4 especies.

Los mapeos de la biodiversidad mundial muestran
alrededor de 2000 especies de roedores: de ellas, mas
de 40 especies y 12 géneros descubiertos desde 1992
en la zona neotropical solamente [9]. Se conoce ade-
mas que la vulnerabilidad de este grupo de mamiferos
se ha incrementado pues entre el 50 y el 51% de sus es-
pecies se han extinguido en los Gltimos 500 afos [10].
Existen 388 especies vivientes de roedores que habi-
tan en islas, clasificadas en 127 géneros y 10 familias.
La familia endémica antillana Capromyidae pertenece
a los roedores hystricognathoscaviomorfos del nuevo
mundo, y de todas las familias de roedores existentes,
es la tinica endémica restringida a islas [11].

La subfamilia Capromyinae, una de las agrupadas
en la familia Capromyidae, esta compuesta por las es-
pecies de jutias vivientes y extinguidas. En la actua-
lidad se reconocen 5 géneros con 26 especies en esta
subfamilia; de ellas, 17 (66%) son extintas. Se repor-
tan 7 especies vivientes en Cuba [12] de las cuales 5
enfrentan diferentes grados de amenaza de extincion
[13]. Se conoce ademas que las especies vivientes de
jutias constituyen el unico grupo de mamiferos terres-
tres en Cuba alin observables en nuestra naturaleza,
pues el resto se ha extinguido o no se conocen regis-
tros recientes de observacion, como en el caso del al-
miqui (Solenodon cubanus) [12].

Capromys pilorides (CP) es la especie de capromi-
nos, de mayor abundancia y mas amplia distribucion
en el archipiélago cubano; ocupa disimiles habitats y
muestra una amplia variabilidad fenotipica [14-17].
Por tanto, esta especie puede ser de utilidad para co-
nocer la secuencia y la estructura de la region D-loop
de estos roedores con vistas a estudios genéticos con
aplicacion en la conservacion de estas especies.

Para alcanzar este proposito se obtuvo la secuencia
y se determiné la estructura de la region D-loop de
CP, luego se compar6 con las de otros dos roedores
hystricognathoscaviomorfos: Cavia porcellus (CV) y
Octodon degus (OD).

Materiales y métodos

Especies en estudio

La tabla 1 describe los datos relevantes de las especies
utilizadas en este trabajo, seglin la correspondencia
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Tabla 1. Especie de roedores en este estudio

Especie Ejemplar Familia Suborden No. de
acceso®
Capromys pilorides ~ MNHNCCu-25.0066  Capromyidae Hystricognathi FR686471
Capromys pilorides ~ MNHNCCu-25.0067  Capromyidae Hystricognathi NE®
Octodon degus ND Octodontidae Hystricognathi AY007362
Cavia porcellus ND Caviidae Hystricognathi AJ222767
Mus musculus ND Muridae Sciurognathi AJ512208
Rattus norvegicus ND Muridae Sciurognathi NM181627
“GenBank/EMBL.

bNE: secuencia no reportada en la base.
ND: No determinado.

taxonomica a nivel de familia y el suborden del orden
Rodentia, asi como el nimero de acceso a GenBank
para las secuencias utilizadas en las comparaciones.

Extracciéon y amplificacion de ADN

E1 ADN total de dos especimenes de CP, pertenecientes
a la coleccion de materiales biologicos en congela-
cion del Museo Nacional de Historia Natural de Cuba
(MNHNCu), se obtuvo a partir de higado, utilizando el
sistema DNeasy Tissue (Qiagen, EE.UU.), y siguiendo
el protocolo recomendado por el fabricante. E1 ADN
se utilizo en la amplificacion de un fragmento de ADN
mitocondrial de aproximadamente 2.3 kb, que contenia
las secuencias para el extremo 3’ del gen citocromo b,
los ARNt treonina y prolina, la RCM, el ARNt fenila-
lanina, y una porcion del gen 12s, mediante los ceba-
dores O-009 (5’-GCCTATGCCATCCTACGCTC-3’)
y 0-012 (5’-GGTGTGCTTGATACCCGCTC-3’) (Fi-
gura 1). Ambos cebadores se diseflaron a partir de las
secuencias reportadas [18, 19] para los genes citocro-
mo b y 12s mitocondriales de CP y mediante la apli-
cacion del software FastPCR [20] (Figura 1).

Las reacciones de amplificacion (PCR) se hicieron
en 50 pL de volumen, utilizando los componentes
del sistema GoTAQ Core y 2.5 U de la enzima Taq
polimerasa, ambos de Promega (EE.UU.). La ampli-
ficacion se ejecutd con un paso de desnaturalizacion
inicial a 94 °C durante 5 min, y posteriormente 35
ciclos consistentes en 94 °C por 45 s de desnatura-
lizacion, 58 °C por 45 s de hibridacion, y 72 °C por
2.5 min de extension, que finaliz6 con una extension a
72 °C durante 10 min.

Los resultados de la amplificacion se examinaron en
gel de agarosa al 8%, tampoén TBE (Tris base 54 g/L,
acido borico 27.5 g/L, 20 mL de EDTA 0.5M pH 0.8),
y el fragmento de 2.3 kb esperado se purifico median-
te el sistema Wizard SV Gel and PCR Clean-Up Sys-
tem de Promega (EE.UU.).

Clonaje y secuenciacién

Los fragmentos purificados se ligaron al vector
pGEMT-easy, mediante las condiciones y componen-
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Figura 1. Esquema de la region amplificada del genoma mitocondrial de Capromys pilorides mostrando
la posicién aproximada de los cebadores O-009 y O-012 para la amplificacién inicial y secuenciacién,
y la posicion de los cebadoresO-048 y O-049 solo para secuenciacion..
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tes del sistema pGEM-T and pGEM-T Easy Vector
Systems (Promega, EE.UU.). Las células competentes
[21] XL1Blue (Centro de Ingenieria Genética y Bio-
tecnologia, Cuba) se transformaron con la mezcla de
ligamiento, y los clones positivos se seleccionaron so-
bre placas LBA (triptona 10 g/L, extracto de levadura
5 g/L, NaCl 10 g/L, pH 7.2, agar 15 g/L, ampicilina
100 pg/mL) a las que se les adicioné IPTG 100 mM
(40 pL/placa) y XGAL 20 mg/mL (40 uL/placa) para
facilitar el reconocimiento de los recombinantes.

Cuatro colonias blancas y una azul provenientes de
la amplificacion del ADN de cada espécimen de CP,
se sometieron a PCR de colonias [22] para comprobar
la presencia de la banda de 2.3 kb. Los plasmidios que
contenian la banda se purificaron utilizando el sistema
Wizard Plus SV Minipreps DNA Purification System
(Promega, EE.UU.) conforme con las instrucciones
del fabricante.

Para la secuenciacion en ambas direcciones de
los insertos en los plasmidios, uno por espécimen,
se utilizaron los servicios de Macrogen (Corea del
Sur). En la secuenciacion se utilizaron, ademas de
los cebadores universales, otros dos: 0-048 (5’-TCT-
GGTTCTTTCTTCAGG-3’), y 0-049 (5’-GAGAT-
GTCTTATTTAAGGG-3’) complementarios a una
subsecuencia del dominio central (Figura 1) tomando
como referencia la RCM de CV y la aplicacion del
software FastPCR [20].

Andlisis de secuencias

Las secuencias de la RCM de ambos especimenes de
CP se alinearon a las ortdlogas correspondientes en
CV y OD mediante el software Clustal X 2.0.10 [23],
y la composicion nucleotidica se analizé con la ayuda
de los softwares DAMBE v5.0.48 [24] y PAUP 4.10
beta [25]. Los valores de distancia genética para es-
timar el grado de homologia de las secuencias entre
las tres especies se calcularon mediante el software
MEGA 4.0 [26] y el modelo de evolucion denominado
dos parametros de Kimura (K2P) [27].

La presencia o no de las subsecuencias fundamen-
tales (ETAS, DC y CSB) reportadas en la RCM de
mamiferos [5, 6] y especificamente de roedores [8] se
inspeccionaron y compararon por reconocimiento vi-
sual, debido al aceptable nivel de homologia entre es-
tas. Para corroborar la ausencia o presencia de la sub-
secuencia ETAS2 se realizé un segundo alineamiento
que incluy¢ a las especies de roedores Mus musculus
y Rattus norvegicus que, a diferencia de CV y OD, si
poseen la subsecuencia ETAS2.

Resultados y discusion

Secuencia y caracterizacién de la RCM en C.
pilorides

La longitud de las secuencias de la RCM en los dos
especimenes de CP resulté de 1336 pb. En correspon-
dencia con estudios anteriores de esta misma region
en mamiferos y especificamente en roedores [5, 6, 8],
en la RCM de CP se pueden distinguir tres domin-
ios: el dominio central altamente conservado y los dos
dominios que lo flanquean; ETAS y CSB. También
se encontrd una region de ADN repetitivo dentro del
dominio CSB (Figura 2). Debido a la gran similitud
entre las secuencias (98%) de los dos especimenes de
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CP incluidos en este estudio, no sera necesario espe-
cificar los resultados para cada uno y por tanto nos
referiremos en lo adelante a la especie.

Dominio ETAS

El dominio ETAS posee una longitud de 350 pb en
CP. Dentro de esta region se han descrito dos sub-
secuencias conservadas, ETAS1 y ETAS2. ETAS2 es
compartido por diversas especies de mamiferos [5, 6,
28, 29], en cambio se conoce que no todas las espe-
cies de roedores poseen la subsecuencia ETAS2 [8]. A
partir de la comparacion con secuencias de la RCM de
CV, OD, M. musculus, y R. norvegicus, se confirma
la presencia de ambas subsecuencias en CP (Figura 1
del material suplementario). Del mismo modo, en un
estudio filogenético en curso (Silva A, observaciones
inéditas) utilizando secuencias de dominio ETAS de
20 especies de roedores hystricognathosfue posible
reconocer también la presencia de las subsecuencias
ETAS2. A pesar de que se ha reportado la existencia
de ADN repetitivo en esta region para roedores [8],
segun nuestros resultados no fue asi en CP.

Dominio central

La longitud de este dominio en CP es de 309 pb. Se
confirmd, ademas, la presencia de las denominadas
subsecuencias A, B, y C (Figura 2) que se involucran
en la union de elementos del citoesqueleto que se aso-
cian a la mitocondria [30].

Dominio CSB

El dominio CSB en CP mostré una longitud de
676 pb y la existencia de los tres bloques de secuen-
cias conservadas CSB1, CSB2, y CSB3. Adicional-
mente, este dominio presenta una regiéon de ADN
repetitivo compuesta por 300 pb entre los bloques de
secuencias conservadas CSB1 y CSB2 (Figura 2), lo
que coincide con lo reportado para otros mamiferos
y en especial roedores [5, 6, 8, 29, 31, 32]. En esta
especie, la region de ADN repetitivo estd compuesta
por 50 unidades de 6 bases, no todas iguales entre si
(Tabla 2).

Comparacién con CVy OD

Como el objetivo fundamental de este trabajo es cono-
cer la secuencia y estructura de la region control mito-
condrial de una especie representante de los roedores
cubanos agrupados en la subfamilia Capromyinae, con
vistas a aplicar las técnicas de la genética molecular
en estudios encaminados a la conservacion de estas
especies, se hace necesario comparar la secuencia ob-
tenida en CP con otras especies de roedores filogené-
ticamente afines para evaluar la factibilidad de utilizar
nuestros resultados como base para futuros estudios
poblacionales, interespecificos y supraespecificos.

Las dos especies escogidas para la comparacion,
CV y OD, son también roedores hystricognathosdel
nuevo mundo. OD esta evolutivamente mas relacio-
nado a CP que CV [33-36], por lo que es de esperar un
mayor grado de similitud entre las secuencias de los
dos primeros que entre ellos y CV. Los resultados de
la tabla 3 confirman las expectativas antes menciona-
das, tanto en la longitud de cada uno de los dominios
como en la distancia genética (homologia) al compa-
rarlos entre si.
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10 20 30 40 50 60 70 80 920
CCCCATATATTTATATAATGTATATAATACACTTTACTATGTACGTCGTGCATTAATGCATGTCCCCATACAATATATGCAAGAGTACAT

100 110 120 130 140 150 160 170 180
ATTATGTATAATAGTACATAGACCATACTATGTTTAATCAACATTAAACCTTTGCCCCATGCATATAAGCATGTTACCATTTAACTAAGC

190 200 210 220 230 240 250 260 270
CGTGCATAATACATAAACCTATATTTCCAAAGAAAATCCAAAACAATACAAATATGATTATCCAAAAACAATCTATTGATTTTACATAAG
ETAS 2

280 290 300 310 320 330 340 350 360
ACATACAATGTGTTATTATACATTAGTACATGTAATTAAATTATCCTTGTCAACACGTCTATTACTAACCATTAGAAATCTATTAATAAC

370 380 390 400 410 420 430 440 450
CATCCTCCGAGAAACCATCAACCCGCCAAGCAGGTGTCCCCCTCCTCGCTCCGGGCCCATTAAATGTGGGGGTAGCTAGAGTGARACTTT
[ SECuENCIA A ________

460 470 480 490 500 510 520 530 540
AACAGACATCTGGTTCTTTCTTCAGGGCCATAAAATTCAAATTGCTCATTCGTTCCCTATAAATAAGACATCTCGATGAAATTGGGTCTA
[ secuencia s | [ secuencia c____________|

550 560 570 580 590 600 610 620 630
CTGGAAAGAAACCAGCAACAACCTTACTAAATACATTTGGTAACTATTTAATTTTAGGGATGCTGTGACTCAGCATAGCCGTCAAGGCAT

640 650 660 670 680 690 700 710 720
GAACGCTTCCAACTTAACTGTAGTCGGACTTATTAGTCAGTACCCTTAGCCCGCATAATAAAATCCTTGTAATGAATTCTTTTAATGCTA
CSB 1

730 740 750 760 770 780 790 800 810
GGAGGACATAAGAAAAATTATACACATACACGCATACACACACACATACACACACGCATACATACACACACATACACACACATACGCATA
CSB 1

820 830 840 850 860 870 880 890 900
CGCACACACATACACATACACATACACATACACATACACATACACATACGCATACACATACACATACACATACACATACACATACACATA
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CGCATACGCATACGCATACACATACGCATACACATACACATACACATACACATACACACACATACGCATACACATACACATACACATACA
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Figura 2. Secuencia completa de la regién control mitocondrial de Capromys pilorides que muestra los dominios ETAS, Central, CSB, y las subsecuencias ETAS1, ETAS2,
A, B, C, CSB1, CSB2, CSB3 y ADN repetitivo.
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En la comparacion del numero de bases entre do-
minios (Tabla 3), observamos una diferencia impor-
tante en la longitud del dominio ETAS en OD. Esto
no es contradictorio si tenemos en cuenta la reportada
variabilidad en extension para este dominio en roe-
dores [8], lo que aun no cuenta con una explicacion
estructural y funcional concluyente. Excepto la difer-
encia aludida para el dominio ETAS, el resto de los
dominios muestran longitudes similares entre las es-
pecies comparadas.

Los valores de distancia calculados indican que
los dominios ETAS y CD (Tabla 3) muestran valores
de homologia concordantes con los descritos para fa-
milias de mamiferos [37, 38]. En el caso del par CPy
OD en cuanto a los valores computados de distancia
genética para el dominio CD se aproximan incluso
al promedio encontrado para géneros de una misma
familia de roedores [39], atin cuando ambas especies
pertenecen a diferentes familias: CP a Capromyidae y
OD a Octodontidae, lo que confirma la estrecha rel-
acion evolutiva entre las dos familias que han sido por
ello agrupadas en la superfamilia Octodontoidea.

En cambio CV, perteneciente a la familia Caviidae
y agrupada en la superfamilia Cavioidea, evidencia un
valor de divergencia genética (inverso a homologia)
superior en relacion con las otras dos especies com-
paradas, coherente este valor con el esperado para
familias de roedores menos relacionadas evolutiva-
mente [37].

Los resultados anteriores se confirman en la obser-
vacion de los alineamientos de los dominios ETAS
(Figura 1 del material suplementario), CD (Figura
2 del material suplementario), y CSB (Figura 3 del
material suplementario, donde se excluyé para cada
especie la region de ADN repetitivo) y la tabla 3.

En los tres alineamientos se comprueba mayor si-
militud entre las secuencias de los dominios de CP y
OD, lo que evidencia que la incidencia de inserciones
y deleciones entre estas especies es muy inferior a la
observada entre estas dos y CV.

En el caso especifico del dominio CSB, se observan
las mayores divergencias en distancia genética, nume-
ro de inserciones y deleciones, asi como la proporcion
de inserciones y deleciones mayores de una base (en-
tre paréntesis en la tabla 3, inserciones/deleciones), lo
que corrobora la mayor variabilidad de este dominio
con respecto a ETAS y CD. Lo anterior se hace mas
evidente en CV con respecto a las otras dos especies
involucradas, lo que subraya una vez mas el grado de
divergencia evolutiva entre estas especies.

Tabla 2. Composicién de la regién de ADN repetitivo de las tres especies comparadas

Especie Unidad repetitiva

Bases/Unidad

Copias

GTACGCACAGACGTGT
TACACACACGTA
TACACACGTA
TACGCACACGTA
CGTACACACGTA
TACACACA

Cavia porcellus
Octodon degus

CATACA
CATACG
TACGTA
TACACA
CACACA
TACGTA
CACATA
CACACG
TACACG

Capromys pilorides

16 19
12 11

—_
N
— = N ©

(28)°

O OO OO O O O~ O
[ N - NN

(50)°

“Total de copias.

Tabla 3. Comparacién entre Capromys pilorides (CP), Octodon degus (OD), y Cavia
porcellus (CV) en cuanto a longitud de los dominios, homologia, y delecciones

Longitud de dominios (pb) Homologia (%)°

Inserciones/delecciones

Especie ETAS® CDc< CSB¢ ETAS CD CsB* ETAS CD CcsB*
12 1 2 1 2 1 2 1 2 1 2

cp 350 309 677 - - - - - - - - - - .-
oD 266 310 679 73 - 84 - 69 - 2 - 0 - 8(2) -
Cv 351 315 684 49 50 60 68 54 60 5 7 7 7 16 15

(12) (11)

°Homologia K2P. Los numeros entre paréntesis se refieren a las cantidades de inserciones y delecciones

mayores que una base.

bETAS: secuencias extendidas asociadas a la terminacién.
<CD: dominio central.

4CSB: bloque de secuencias conservadas.

*Excluye la regién de ADN repetitivo.

En el dominio CSB de las tres especies también
se observo una region de ADN repetitivo, entre las
subsecuencias CSB1 y CSB2, con diferente com-
posicion de las unidades de repeticion y nimero de
copias (Tabla 2). Mientras que CV posee varias copias
de una sola unidad, en CP y OD las unidades son het-
erogéneas en secuencia y numero de copias.

La presencia de ADN repetitivo en el dominio CSB
se ha documentado en mamiferos; entre las especies
estudiadas es muy variable, e incluso puede no existir
[5, 6, 8]; pero atn se desconoce por qué existen estas
secuencias repetitivas en la regiéon control mitocon-
drial.

En el alineamiento del dominio CSB (Figura 3 del
material suplementario), se observo que las tres espe-
cies muestran los tres bloques de secuencias CSBI,

CSB1 CSB2 CSB3
1 10 20 25 1 10 17 1 10 18
Cons. ATTCTTTTAATGCTAGAAGGACATA CAAACCCCCCTTACCCC TGCCAAACCCCAAAAACA
CV  ATTCTTTTAATGCTIEGFAGGACATA CAAACCCCCCTTACCCC TGCCAAACCCCAAAAACA
OD ATACTTTTAATGCTAGAAGGACATA CAAACCCCCCTTACCCC TGCCAAACCCCAAAAACA
CP  ATTCTTTTAATGCTAGAAGGACATA CAAACCCCCCTTACCCC TGCCAAACCCCAAAAACA

Figura 3. Alineamiento de los bloques de secuencias CSB1, CSB2 y CSB3 del dominio CSB en Capromys pilorides (CP), Octodon
degus (OD) y Cavia porcellus (CV). CSB2 y CSB3 muestran alto grado de conservacién, mientras que en CSB1 se muestra las
diferencias entre las tres especies. Se le asigné colores que resaltan la diferencia a cada base en las tres subsecuencias con

respecto a la secuencia consenso (Cons.).
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CSB2, y CSB3 con un alto grado de conservacion
entre si, y en donde solo son perceptibles diferencias
en CSB1 (Figura 3). La presencia de los tres bloques
no esta generalizada en roedores ni en el resto de los
mamiferos, y hasta el momento, de las siete especies
con secuencias completas de la region control mito-
condrial conocidas en Histricognathos, solo la presen-
tan las valoradas en este trabajo.

En resumen, aun cuando se han reportado otras
secuencias en CP y otros caprominos, con el proposito
de estudiar las relaciones filogenéticas intra y su-
praespecificas de la familia Capromyidae [138, 19, 40],
este constituye el primer reporte de la secuencia com-
pleta de la region D-loop para un miembro de la fa-
milia Capromyidae, lo que ademas de la contribucion
al conocimiento de nuestros recursos genéticos repre-
senta un punto de partida para la exploracion de esta
region del ADN mitocondrial en otras especies de los
capréminos cubanos.

Los resultados indican que la secuencia y la estruc-
tura de la RCM en CP corresponden con las repor-
tadas previamente en los roedores, lo que revela una

congruente similitud con las conocidas en el suborden
Histricognathos.

La alta homologia entre las secuencias completas
de la RCM de los dos especimenes de CP (98%), los
valores resultantes de las comparaciones de los do-
minios ETAS y CD entre especies, en cuanto a lon-
gitud, distancia genética, e incidencia de inserciones
y deleciones, y los resultados en otros roedores utili-
zando las secuencias de ambos dominios [41, 42, 43]
como marcadores en estudios poblacionales, permiten
afirmar que estas secuencias pueden ser de utilidad
para estudios poblacionales de los caprominos cuba-
nos en interés de su conservacion.
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Material suplementario

cP

it
RI

Figura 1. Alineamiento de las secuencias correspondientes a los dominios ETAS de Capromys pilorides (CP), Octodon degus
(OD), Cavia porcellus (CV), Mus musculus (MM), Rattus norvegicus (RN), en el que se observan las subsecuencias ETAS1, ETAS2
para cada especie.
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3 cP

1. CV
2 oD
3. cP

1.0V
2. oD

3. CF

1.cv
2.0D
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CTCETAABEAGCATCCTCCGHGAAACCAGCAACCCGCHEAGECAGGGETCCCHECTGC TCGCMCCGGGCCCATAGABCGTG

EMTCTTAA TAACCATCCTCCGAGAAACCATCAA GCCAGGCAGGTGTCECCCTCCTCGCTCCGGGCCCATAAMEMCGTG
CTETTAA TAACCATCCTCCGAGAAACCATCAACCCGCCANGCAGGTETCCCCCTCOCTCEGCTCCGGGCCCATEAANNGT G

1 S 1

GGGGT-CTm_G-TTTAAGAGACATCTGGTTCTTTCTTCAGGGCCATAG.ATTAA-CT.GCTCATTCGTTCCCC

GGGGTAGCTANANTGAAACT T TAACAGACATCTGGTTCTTTCTTCAGGGCCATAGAATTAAGCTEGGCTCATTCGTTCCHEC
R R L M N Bt il

GEGGTAGCTAGAGTGAAACT T TAACAGACATCTGGTTCTT TCTTCAGGGCCATANAATTEANNTEGCTCATTCGTTCCCHE
BUBSECUENCIAC.

1 1.

TTAAATAAGACATCTCGATGGE T-A“CT-GACTGGC“GACCAACA-ACTG-AATTC-ATGCATTTGGT AETE

—
TTAAATAAGACATCT AT GGAGGT
E ! GGT ACTGOEmmAGAAACCAGCAACA s I AM BAATACATTTGGTAACTA

T ACTGGCEBAGAAACCAACAACACTETAATHECAAGACATTTGGTAACGEA
T

3

~Hccmmmcc -

TTTAATTTT-GGG.TG C-GG-T CANCATHEG C.GG-AGGGGC-TGG-T CEEAACCAENETCAGTEERGGCGTTGGAC

TTTAATTTTAGGGATGCTGTGACTCAGCATAGCCGTCA-AGGCATGG TCEHCAABCAAMTCAATTGTAGCETGGAC
TTTAATTTTAGGGATGCTGTGACTCAGCATAGCCGTCA AGGCATGE EHCGCEECCAANTEAANTGTAGTEGGAC

Figura 2. Alineamiento de las secuencias correspondientes al dominio central en Capromys pilorides (CP), Octodon degus (OD), y Cavia porcellus (CV), que muestra
las subsecuencias A, B, C.
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o~ = el - Syl oumpeje——
tev CATTCATAGBATG ATTC THETGRA AGC TAATGATETCCGC
200 ERABARTTERACCCTCATGTCAGTACAANNNINNNER"TT THCCCANCENEERCATTCATAGRATG ANCABAC ETTEAACHAACCEHGCHTEGEA NEECD N
i1tr EEARANTTEMACCCTCATGTCAGTACARAT ATGTGCCCANC BGTTCANMAGABTG --CATTERTTTGEACEEGCC TEEGTAATARTETECAC
g 450 40 4
Hev .C!%
zo0 GCCTAAG

see GECTAATASNCESETETTTE

Figura 3. Alineamiento de las secuencias correspondientes al dominio CSB (sin regiéon de ADN repetitivo) en Capromys pilorides (CP), Octodon degus (OD) y Cavia
porcellus (CV). Obsérvese la presencia de los bloques de secuencias CSB1, CSB2, CSB3, y de frecuentes delecciones e inserciones mayores de una base en CV con
respecto a las otras dos especies.
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