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RESUMEN. Los marcadores moleculares Alu: STKI, VP Y HBGF fueron utilizados en el presente trabajo para analizar la filo­
genia de algunas especies de platirrinos ecuatorianos. Los resultados positivos para la amplificación genómica de estos marcado­
res en las especies estudiadas: Cebus albifrons , Saimiri sciureus, Ateles belzebuth, Ateles fusciceps, Alouatta palliata y Lagoth­
rix lagotricha revelan que eventos derivados de transposición de elementos Alu han tenido relación con la filogenia de los prima­
tes del Nuevo Mundo. 

El análisis mediante Neighbor-joining de la información obtenida ratifica el posicionamiento de los géneros Alouatta, Ate­
les y Lagothrix en la familia Atelidae y sugiere una estrecha cercanía entre los géneros Cebus y Saimiri apoyando la inclusión de 
éstos en un cIado. 

PALABRAS CLAVE. Análisis filogenético, evolución, marcadores genómicos Alu, platirrinos. 

ABSTRACf. Molecular markers Alu: STKI ,VP and HBGF were applied to the phylogenetic analysis of sorne ecuadorian platyrr­
hines. PCR amplification for all three markers was positive in the analysed species: Cebus albifrons , Saimiri sciureus, Ateles bel­
zebuth, Ateles fusciceps, Allouata palliata and Lagothrix lagotricha . This shows that derived Alu- transpositions originated du­
ring New World monkey evolution. 

Neighbor- joining analysis of this information supports the positioning of genera 
Alouatta, Ateles and Lagotricha in Atelidae family and a close affiliatíon between genera Cebus and Saimiri which could 

be considered as a cIade. 
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INTRODUCCIÓN 

Existe un consenso general respecto a la 
monofilia del grupo de los primates antropoi­
deos, es decir que tanto Catarrhini (monos del 
Viejo Mundo) como Platyrrhini (monos del 
Nuevo Mundo) descienden de un ancestro co­
mún. 

Respecto a la aparición de los Monos del 
Nuevo Mundo, los primeros registros fósiles 
datan del Deseadánico y Colhuehuagiano en 
Bolivia y Argentina (edades anteriores al Oli­
goceno). En aquella época Sud América era u­
na isla separada de otros continentes por gran­
des expansiones de océano. Se sugiere que en 
los límites entre Eoceno y Oligoceno, tuvieron 
lugar cambios climáticos drásticos afectando el 

nivel del mar. En este ambiente, las dorsales del 
sur del océano Atlántico quedaron al descubier­
to formando islas, creando así vías que pudie­
ron haber favorecido la migración de fauna 
desde Africa hacia el aislado continente de Sud 
América (1,2). 

Los monos del Nuevo Mundo así como 
otros mamíferos tienen relaciones de taxones 
hermanos con grupos africanos, por tanto la 
existencia de una relación faunística entre Afri­
ca y Sud América en la transición Eoceno, Oli­
goceno es fuertemente corroborada. (3). 

Los platirrinos actuales se encuentran 
asignados a 16 géneros o subgéneros, 12 de 
los cuales pertenecen a tres grupos monofiléti­
cos: los Pitheciidae/Pitheciinae, los Atelí· 
daelAtelinae y los Callitrichidae/Callitrichinae. 
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De acuerdo a la clasificación taxonómica de 
Goodman et al. (4), estos grupos pueden ser 
considerados como subfamilias. Respecto a las 
relaciones filogenéticas de los géneros Cebus, 
Saimiri, Callicebus y Aotus hasta el momento 
resulta difícil definirlas. 

Es importante señalar que existe una 
fuerte evidencia que indicaría un origen mono­
filético de los primates de América Central y 
América del Sur, sustentada en el análisis de se­
cuencias de ADN (5, 6, 7,8,9). 

En el Ecuador han sido descritas 19 espe­
cies de platirrinos (10) representadas por los 
géneros: Callithrix (Cebuella), Saguinus, Sai­
mirl, Cebus, Aotus, Callicebus, Pithecia, 
Alouatta, Ateles y Lagothrix. 

En el presente trabajo se aborda la pro­
blemática filogenética en platirrinos ecuato­
rianos mediante el análisis de los elementos 
Alu: en el gen de la Tirosína kinasa de Células 
Madre (STK1), en el intrón 4 del pigmento vi­
sual (VP) y en el precursor del factor del cre­
cimiento similar a EGF de uni6n a la heparina 
(HBGF). Los mencionados marcadores genó­
micos hacen parte de una familia de elemen­
tos nucleares cortos interdispersos en el geno­
ma de primates (SINES). Los SINES constitu­
yen marcadores cladísticos que revelan sina­
pomorfías moleculares y son útiles para esta­
blecer relaciones de taxa en términos genera­
les (11). 

El presente análisis de elementos nuclea­
res específicos de primates (SINES) ha sido 
efectuado en el genoma de individuos de las si­
guientes especies: 

Cebus albifrons, Saimiri sciureus, Ateles 
belzebuth, Ateles fusciceps, Alouatta palliata y 
Lagothrix lagotricha 

MATERIALES Y MÉTODOS 

Muestras biológicas 

El ADN para este estudio ha sido extraí­
do a partir de sangre venosa periférica (alrede­
dor de lml), tomada de individuos en cautive­
rio o cazados por indígenas. 

De la sangre obtenida se ha procedido a 
realizar la extracción de DNA mediante shock 
hipotónico y digestión en presencia de protei­
nasa K. Los ácidos nucleicos han sido separa­
dos utilizando cloroformo: alcohol isoarru1ico y 
precipitados con etanol. 

El material obtenido ha sido mantenido 
en Robert's buffer y su concentración y calidad 
han sido verificadas en gel de agarosa al 1 % 
(Figura 1). 

Figura l. Resultados de extracción de ADN 

El ADN extraído a partir de sangre periférica de primates 
del Nuevo Mundo es cuantificado y calificado en geles 
de agarosa al 1%. En la figura se ilustra los resultados 
obtenidos para dos individuos de Ateles fusciceps y dos 
individuos de Cebus albifrons. 

Amplificación mediante PCR 

Para la amplificación de los elementos 
Alu, se utilizó los oligonucle6tidos diseñados 
por Singer et al, 2003. La reacción de PCR se 
efectuó en 12,5ul de volumen final incluyendo 
30 TJg de ADN, oligonucleótidos forward y re­
verse en concentraci6n 20 mM, buffer FailSafe D 
premix IX (Epicentre, Madisson,USA)y 0,5U 
de Platinum Taq polimerasa (Invitrogen). Los 
programas de amplificación correspondieron a 2 
minutos de pre-denaturación a 92° C y 30 ciclos 
de 45 segundos de denaturaci6n a 92° C, 60 se­
gundos de acoplamiento a la temperatura corres­
pondiente a cada par de oligonucleótidos y 60 
segundos a 72° C para la extensión. Los produc­
tos de PCR fueron visualizados en geles de aga­
rosa junto a un marcador de peso molecular y 
registrados mediante fotografía (Figura 2). El 
análisis de las dimensiones de los amplificados 
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obtenidos fue hecho con el programa PhotoCapt 
MW V.10.01. Posterionnente la infonnación ob­
tenida fue tratada en términos de matriz y some­
tida al análisis con PAUP 4.0b.1O (12). 

RESULTADOS 

La amplificación mediante PCR de los 
elementos Alu: STK1, HBGF Y VP permitió ob­
tener productos ort610gos para cada especie 
con variación de relativamente pocos pares de 
bases dentro de cada una (Figura 2 y Tabla 1). 

Figura 2. Amplificación del marcador Alu HBGF para 
Saimiri sciureus, Lagothrix lagotricha y 
Alouatta palliata 

Los productos de amplificación mediante PCR para el 
marcador HBGF oscillan entre 1073, 1080 Y 1093 pb pa­
ra Saimiri. En Lagothrix se amplificó un producto de 
948 pb, mientras que para Alouatta se obtuvo un pro­
ducto de 968pb 

Con esta infonnación se procedió a reali­
zar el análisis filogenético mediante Neighbor­
joining. El árbol obtenido (Figura 3) permitió 
dilucidar relaciones de parentezco entre las es­
pecies analizadas. 

DISCUSIÓN 

El hecho de haber amplificado median­
te PCR tres tipos de elementos Alu en el ge­
noma de las especies de platirrinos analizadas 
en este trabajo respalda fuertemente la mono­
filia propuesta para el infraorden ( 5, 6, 7, 8, 
9). 

Por otra parte la presencia de productos 
de amplificación de diferentes dimensiones pa­
ra cada especie estudiada sugiere que las trans­
posiciones derivadas de este tipo de elementos 
Alu han tenido lugar durante la evolución de 
los monos del Nuevo Mundo. 

Las relaciones inferidas mediante el 
análisis de Neighbor-joining evidencian por u­
na parte, mayor cercanía entre Cebus y Saimi­
ri, sosteniendo el cIado Cebus - Saimiri pro­
puesto por evidencias citogenéticas (13) y mo­
leculares (6, 7, 8, 14) Y por otra entre Lagoth­
rix, Ateles y Alouatta respaldando el posicio­
namiento de estos tres géneros en la familia 
Atelidae. 

Considerando que los monos del Nuevo 
Mundo podrían con seguridad ser los protago­
nistas de un importante evento de radiación que 

o 
Tabla l. Productos de amplificación mediante PCR para los elementos Alu STK1, HBGF Y VP en varias especies de 

platirrinos ecuatorianos 

Especie Elemento Alu STKl Elemento Alu HBGF Elemento Alu VP 

Cebus albifrons 1660 - 1686 pb 1040 - 1052 pb 870 - 880 pb 

Saimiri sciureus 1514 -1577- 1595 pb 1073 - 1080 - 1093 pb 818 - 858 - 880 pb 

Ateles belzebuth 1215 pb 877pb 890pb 

Ateles fusciceps 1200pb 866pb 890pb 

Lagotrhrix lagotricha 1159 - 1200 pb 948pb 800- 807 pb 

Alouatta palliata 1277 pb 968pb 882pb 
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Figura 3. Arbol de Neigbor-Joining para los elementos Alu: HBGF, VP y STKl analizados en las especies: Cebus alb­
ifrons, Saimiri sciureus, Ateles belzebuth, Ateles fusciceps, Alouatta palliata y Lagothrix lagotricha. 
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Cebus 
les pennitió ocupar nichos ecológicos muy va­
riados y divergir dramáticamente desde hace 
aproximadamente 40 millones de años, (11) es 
necesario abordar el análisis de su filogenia a la 
luz de varias fuentes de información genómica, 
así como de otros parámetros biológicos. 

La información obtenida en el presente 
trabajo ha sido sin duda de interés para verificar 
la presencia de una dinámica transposicional 
con valor filogenético en el genoma de prima­
tes y para entender mejor las relaciones entre 
especies. No obstante esta información será 

ampliada a un mayor número de especies y se­
rá integrada a aquella proveniente de otros mar­
cadores genómicos, que están siendo utilizados 
ya al momento, con el fin de aclarar la intrinca­
da filogenia de los platirrrinos. 
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