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La familia Cactaceae es originaria del continente americano, consta de
aproximadamente 4,000 especies. México cuenta con un total de 675 especies, de
las cuales el 84% son endémicas, el estado de Coahuila cuenta con unas 130
especies de cactaceas (Villavicencio, et al.,, 2010). Representa un gran reto el estudio
de la diversidad biologica, conservacion de la especie e identificacion debido a que
son un grupo de especies estrechamente emparentadas (Mauseth, Kiesling &
Ostolaza, 2002).

El uso de herramientas geneticas, concretamente el uso de secuencias de
fragmentos de ADN estandarizados ha demostrado ser potencialmente util en la
identificacion de especies. Para ello se utilizan regiones de ADN que consisten en
secuencias cortas que son utilizadas como etiquetas para la identificacion rapida de
especies las cuales son conocidas como “Cdodigo de Barras de ADN” (W. John Kress,
et al. 2015).

En el presente trabajo se utilizé el marcador rbcL para identificar especies de la
familia Cactaceae, la regidon rbcL ha sido utilizada ampliamente presentando varias
ventajas como: facil de amplificar, secuenciar y alinear.

Caracterizacion y analisis de especies Cacfaceae mediante el uso del marcador
rbcL y su variabilidad en el Cédigo de Barras de ADN.

Colecta en campo.
Colectas ubicados en la region sureste del estado de
Coahuila, México. Se colectaron 3 g. de tejido de brotes
jovenes que fueron preservados en alcohol de 96°. se
seleccionaron tres ejemplares por especie para el analisis
geneético.

Extraccion de ADN genomico.
Mediante el método modificado de CTAB se extrajo el ADN,
verificando por electroforesis en gel de agarosa al 0.8%.

Reaccion en Cadena de la Polimerasa (PCR).

Usando cebadores rbclL, GoTag Green Master Mix, 2XTM
(Promega, USA), purificados con Wizard SV Gel and PCR
Clean Up SystemTM (Promega, USA).
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Secuenciacion y analisis.

Los productos de PCR se enviaron 300 ng de cada muestra
al servicio de secuenciacion PlateSeq Service (EurofinsTM,
USA).

Las secuencias fueron delimitadas y alineadas a través de
Mega X y U GENE, midiendo las distancias génicas por el
metodo k2P para la construccion del arbol filogenetico
basados en Ila unidbn de vecinos cercanos sobre las
secuencias rbclL.
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Se logré la extraccion de ADN de las muestras analizadas. Asi mismo, la
amplificacidn con cebadores rbcL logré una tasa de exito del 100%. Por otro
lado, el porcentaje de recuperabilidad de secuencias fue del 93%.

El método de BLAST generd diferentes porcentajes de identificacion a nivel
género y especie. Ferocactus logré una identificacion del 99.88%, mientras que
Mammillaria generd una identificaciéon del 100% siendo ambos a nivel de genero,
por otro lado Sclerocacthus logro una identificacion del 100% a nivel de especie,
utilizando el marcador rbcL.
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Figura 1. Especies de la familia Cactaceae colectas en campo: A) Ferocactus
hamathacanthus, B) Mammillaria chionocephala, C) Mammillaria heyderi, D)

Sclerocacthus scherii.
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Figura 2. Dendrograma de especies Cactaceae a partir de un analisis de vecinos
cercanos usando la region rbclL y con base en la distancia genetica K2P.

En este estudio el uso del marcador rbcL permitié |la caracterizacion molecular en las
especies de cactaceas estudiadas y con base en los analisis bioinformaticos se
obtuvieron altos porcentajes de identificacion con las secuencias generadas en este
estudio.
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