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RESUMEN

La familia Bovidae, ampliamente distribuida y representada dentro del orden Artiodactyla, ha sido
objeto de numerosos estudios evolutivos debido a su notable diversidad morfologica y genética. En
este estudio se realizd un analisis filogenético utilizando secuencias del gen mitocondrial citocromo b
de 15 especies pertenecientes principalmente a Bovidae, con Odocoileus virginianus (familia
Cervidae) como grupo externo. Las secuencias fueron obtenidas de la base de datos NCBI y analizadas
mediante herramientas bioinformaticas, empleando el software MEGA y los métodos de Neighbor-
Joining, Méaxima Verosimilitud y Méaxima Parsimonia para la construccion de arboles filogenéticos.
Los resultados evidenciaron una alta conservacion del gen citocromo b entre las especies analizadas,
permitiendo establecer agrupamientos coherentes con su clasificacion taxondmica. Se observo una
estrecha relacion entre las especies de los géneros Bos y Bison, asi como entre Bubalus y Syncerus,
mientras que Odocoileus virginianus presentd la mayor distancia genética, ubicandose como grupo
basal. Este andlisis filogenético aporta a la comprension de los patrones de evolucion y divergencia
genética dentro de los bovidos, con implicaciones relevantes para la taxonomia, la conservacion y los

estudios de biologia evolutiva.
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Name Phylogenetic analysis between the Bovidae and Cervidae families
based on molecular data (nucleotides)

ABSTRACT

The Bovidae family, widely distributed and represented within the Artiodactyla order, has been the
subject of numerous evolutionary studies due to its remarkable morphological and genetic diversity. In
this study, a phylogenetic analysis was performed using mitochondrial cytochrome b gene sequences
from 15 species belonging mainly to Bovidae, with Odocoileus virginianus (Cervidae family) as an
outgroup. The sequences were obtained from the NCBI database and analysed using bioinformatic
tools, employing MEGA software and the Neighbour-Joining, Maximum Likelihood and Maximum
Parsimony methods to construct phylogenetic trees. The results showed a high degree of conservation
of the cytochrome b gene among the species analysed, allowing the establishment of groupings
consistent with their taxonomic classification. A close relationship was observed between the species
of the genera Bos and Bison, as well as between Bubalus and Syncerus, while Odocoileus virginianus
presented the greatest genetic distance, placing it as a basal group. This phylogenetic analysis
contributes to the understanding of patterns of evolution and genetic divergence within bovids, with

relevant implications for taxonomy, conservation, and evolutionary biology studies.
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INTRODUCCION

La familia Bovidaec es una de las mas representativas y diversas dentro del orden Artiodactyla,
incluyendo mas de 140 especies como vacas, bufalos, antilopes, ovejas, cabras y bisontes (Llado,
2020; Vargas et al., 2017). Estos mamiferos presentan una amplia distribucién geogréfica en Africa,
Asia, Europa y América, y han sido objeto de numerosas investigaciones desde disciplinas como la
zoologia, la ecologia, la ganaderia y, especialmente, la biologia evolutiva (Hassanin, 2019; Merino,
2011).

En este contexto, el analisis filogenético se ha consolidado como una herramienta fundamental para
reconstruir relaciones evolutivas entre organismos, permitiendo identificar linajes comunes, estimar
divergencias temporales y comprender los patrones de especiacion mediante el estudio de secuencias
moleculares (Ramirez, 2020; Serrato et al., 2013; Velo, 2008). La familia Bovidae, por su notable
diversidad taxonémica, su importancia ecologica y economica, y la disponibilidad de secuencias
genéticas bien documentadas, representa un modelo ideal para estudios filogenéticos (Gillet et al.,
2017; Igea, 2013). Ademas, la variacion morfologica y genética entre sus subfamilias ofrece una
oportunidad valiosa para analizar procesos evolutivos con alta resolucion (Marcuzzi, 2025; Matthe,
2019; Ortiz, 2015).

Para contextualizar adecuadamente la evolucion del grupo, es habitual incluir un grupo externo en los
analisis filogenéticos (Cotrino, 2022; Lopez, 2012). En este caso, se considera a la familia Cervidae
también parte del orden Artiodactyla, como grupo externo (Alcaraz, 2010). Esta familia, que incluye
especies como el venado de cola blanca (Odocoileus virginianus) y el ciervo rojo (Cervus elaphus),
presenta caracteristicas morfologicas y genéticas diferenciadas respecto a Bovidae, lo que permite
evaluar con mayor precision la distancia evolutiva entre ambas familias (Groves, 2017; Ropiquet &
Hassanin, 2004).

El objetivo de este estudio es realizar un analisis filogenético entre las familias Bovidae y Cervidae a
partir de datos moleculares (nucledtidos), y como objetivos especificos 1. Construir arboles
filogenéticos utilizando las secuencias del gen citocromo b, aplicando los métodos Neighbor-Joining

(NJ), Maxima Verosimilitud (ML) y Maxima Parsimonia, con el propdsito de comparar los patrones

de agrupamiento y relaciones evolutivas entre especies. 2. Incorporar especies de la familia Cervidae




como grupo externo para evaluar la distancia evolutiva entre ambas familias del orden Artiodactyla, y
analizar la consistencia de los resultados obtenidos con cada uno de los métodos filogenéticos
utilizados.

METODOLOGIA

El area de estudio se enfocd en la comparacion de las relaciones filogenéticas entre especies de la
familia Bovidae y un grupo externo perteneciente a la familia Cervidae, utilizando secuencias del gen
mitocondrial citocromo b, las cuales fueron obtenidas de la base de datos del National Center for
Biotechnology Information (NCBI). El analisis se realizd mediante herramientas bioinformaticas
utilizando computadoras equipadas con software especializado, particularmente el programa MEGA
(Molecular Evolutionary Genetics Analysis), que permitié realizar los alineamientos de secuencias y
la construccion de arboles filogenéticos. Adicionalmente, se consultd bibliografia cientifica
relacionada con genética molecular y evolucion de mamiferos del orden Artiodactyla para
contextualizar los resultados.

En total, se analizaron 15 secuencias del gen citocromo b, correspondientes a especies representativas
de la familia Bovidae: Bos taurus, Bos indicus, Bos grunniens, Bos mutus, Bison bison, Bison bonasus,
Capra hircus, Ovis aries, Ovis canadensis, Bos javanicus, Syncerus caffer, Bubalus arnee y Bubalus
bubalis; asi como una especie de la familia Cervidae (Odocoileus virginianus), empleada como grupo
externo.

Estas secuencias fueron alineadas en el software MEGA, asegurando la correcta identificacion de
regiones conservadas y variables.

Posteriormente, se construyeron arboles filogenéticos aplicando los métodos de Neighbor-Joining
(NJ), Maxima Verosimilitud (ML) y Maxima Parsimonia (MP), con el fin de analizar las relaciones
evolutivas entre las especies seleccionadas. Finalmente, se realizaron analisis estadisticos de soporte
mediante el método de bootstrap, lo cual permiti6 evaluar la robustez y consistencia de las
agrupaciones filogenéticas obtenidas.

RESULTADOS Y DISCUSION

La tabla 1 muestra las secuencias del gen citocromo b de 15 especies, principalmente del orden

Artiodactyla, obtenidas del NCBI, con longitudes que oscilan entre 1450 y 1483 nucleodtidos. La




mayoria de las especies (73.3%) comparten una longitud de 1482 nt, lo que refleja una alta
conservacion de este gen mitocondrial esencial para la cadena respiratoria, Bos grunniens (yak
doméstico) presenta la secuencia mas corta (1450 nt), posiblemente por deleciones o diferencias en el
segmento reportado, mientras que Bos frontalis (gayal) y Odocoileus virginianus (venado de cola
blanca) presentan una longitud ligeramente mayor (1483 nt), lo cual podria deberse a inserciones
propias de la especie. Esta minima variacion entre secuencias resalta la utilidad del gen citocromo b en
los analisis filogenéticos, ya que permite construir arboles evolutivos, calcular distancias genéticas y
realizar alineamientos para identificar tanto regiones conservadas como divergentes entre especies,
tanto cercanas como de diferentes familias, como Bovidae y Cervidae.

Tabla 1 De las especies con los codigos del NCBI

IN° Codigo del NCBI hEspecies Numero de
nucleotidos

1 ID del gen: 3283889  |Bos taurus (ganado) 1481 nt

2 ID del gen: 2885974  |Bos indicus (ganado cebu) 1482 nt

3 ID del gen: 3119746  |Bos grunniens (yak doméstico) 1450 nt

4 ID del gen: 22161778  |Bos mutus 1482 nt

5 ID del gen: 7668461  |Bisonte bisonte (bisonte americano) 1482 nt

6 ID del gen: 9072772  |Bisonte Bonasus(Europeobisonte) 1482 nt

7 ID del gen: 1485868  |Capra hircus(cabra) 1482 nt

3 ID del gen: 808260 Ovis Aries(oveja) 1482 nt

9 ID del gen: 11030007  |Ovis canadensis(borrego cimarrdon) 1482 nt

10 ID del gen: 7901819  Uefe javanicus(banteng) 1482 nt

11 ID del gen: 14841529  |Syncerus caffer(Bufalo africano) 1482 nt

12 ID del gen: 67263522  |Bubalo Arnee(bufalo de agua salvaje) 1482 nt

13 ID del gen: 34683189  |Bos frontalis (gayal) 1483 nt

14 ID del gen: 56055863  |Bubalus bubalis (bufalo de agua) 1482 nt

15 ID del gen: 10322924  |Odocoileus virginianus (venado de cola blanca) |1483 nt
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https://www.ncbi.nlm.nih.gov/datasets/taxonomy/9906
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/datasets/taxonomy/9970
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/datasets/taxonomy/2866655
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/datasets/taxonomy/89462
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/datasets/taxonomy/9874

Una vez obtenidas las secuencias, se procedio a realizar el alineamiento de nucle6tidos, en el cual cada
columna representa una posicion especifica del ADN, y las letras A, T, C y G corresponden a las bases
nitrogenadas adenina, timina, citosina y guanina, respectivamente. Para facilitar la identificacion
visual de patrones, estas bases suelen estar codificadas por colores: verde para A, rojo para T, azul
para C y purpura para G.

El proposito del alineamiento es comparar las secuencias de diferentes especies con el fin de analizar
sus relaciones evolutivas. Cada columna representa una posicion homologa entre las especies, y la
conservacion de una misma base en esa posicion sugiere una funcion bioldgica importante, indicando
regiones evolutivamente conservadas. En cambio, las variaciones entre bases en una misma columna
reflejan posibles sitios de mutacion o evolucion divergente, utiles para identificar diferencias
genéticas, reconstruir arboles filogenéticos o delimitar linajes evolutivos.

En el analisis realizado, se identificaron multiples columnas con patrones conservados, como aquellas
dominadas por las bases A o T, asi como zonas con alta variabilidad. Esta combinacién sugiere la
presencia de regiones altamente conservadas junto a otras mas susceptibles a cambios.
Especificamente, se observd que especies como Bos faurus, Bos indicus y Bos grunniens comparten
secuencias muy similares en gran parte del alineamiento, lo cual es coherente con su pertenencia al
mismo género y su cercania filogenética.

Este tipo de andlisis es fundamental en genética comparada, ya que permite identificar relaciones
evolutivas, detectar posibles eventos de especiacion y estudiar la conservacion de genes entre especies.
Arbol filogenético de Neighbor-Joining.

En la figura 1 se presenta el arbol filogenético construido mediante el método Neighbor-Joining (NJ).
Para este analisis se utilizaron secuencias del gen mitocondrial citocromo b de diversas especies
pertenecientes al orden Artiodactyla, incluyendo representantes de las familias Bovidae y Cervidae. El
resultado permitié evidenciar los agrupamientos filogenéticos y estimar los niveles de similitud
genética entre las especies analizadas.

Las especies del género Bos (Bos taurus, Bos indicus, Bos grunniens, Bos mutus y Bos javanicus)

formaron un clado bien definido, respaldado por un valor de bootstrap del 99 %, lo que indica una alta

confiabilidad estadistica en la agrupacion y una elevada similitud entre las secuencias analizadas. Este




clado mostré una estrecha relacion con las especies del género Bison (Bison bison y Bison bonasus), lo
cual es coherente desde el punto de vista taxonémico, ya que ambos géneros comparten un ancestro
comun reciente dentro de la subfamilia Bovinae.

Los valores numéricos mostrados en las ramas del arbol representan distancias genéticas, es decir, la
cantidad de cambios acumulados en las secuencias a lo largo del tiempo, mientras que los porcentajes
de bootstrap indican el nivel de soporte estadistico para cada nodo del arbol. Valores iguales o
superiores al 99 % evidencian un alto grado de confianza en las bifurcaciones representadas, lo cual
refuerza la solidez de las relaciones filogenéticas inferidas.

En otra seccion del arbol, se identifico un clado compuesto por Syncerus caffer (bufalo cafre), Bubalus
arnee y Bubalus bubalis (bafalos de agua), que forman una sub rama bien definida dentro de Bovidae.
Este agrupamiento también refleja coherencia filogenética, dado que estas especies comparten
caracteristicas morfoldgicas y ecoldgicas similares, y se clasifican dentro Bovini. Asimismo, Capra
hircus (cabra doméstica) y Ovis aries (oveja doméstica) se agruparon estrechamente, lo cual es
consistente con su cercania evolutiva, ya que las dos pertenecen a la subfamilia Caprinae y presentan
una historia filogenética compartida.

Finalmente, Odocoileus virginianus (venado cola blanca), representante de la familia Cervidae, se
ubicé como grupo externo o basal en el arbol filogenético. Esta posicion refleja su mayor distancia
genética en relacion con las especies de Bovidae, con un valor de divergencia de 0.026, indicando una
separacion evolutiva mas temprana. El arbol en su totalidad muestra un valor acumulado de cambios

evolutivos de 0.050, lo cual resume la magnitud de divergencia genética observada entre los taxones

analizados.




Figura 1. Arbol de Neighbor Joining (NJ).
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En la seccion “MODELS”

I"I':IC. 006853.1 Bos taurus

MNC 012706.1 Bos javanicus
C 005971.1 Bos indicus

MC 014044 1 Bison bonasus
NC 0360201 Bos frontalis
MC 012346.1 bison bison
NC 006380.3 Bos grunniens
MC 025563.1 Bos mutus

0206171 Syncerus caffer
MNC 0574381 Bubalus amee
C 049568.1 Bubalus bubalis

MC 005044 2 Capra hircus

MC 0019411 Ovis aries

NC 0158891 Ovis canadensis

HC 015247 1 Odocoileus virginanus

La tabla 2 muestra los resultados del ajuste de 24 modelos distintos de sustitucion de nucleotidos,

evaluados mediante el método de maxima verosimilitud, son modelos fundamentales en biologia

evolutiva, permitiendo describir la probabilidad de sustitucion de un nucledtido por otro lado el

tiempo, lo cual es crucial para obtener la reconstruccion precisa de relaciones filogenéticas obteniendo

una representacion de un modelo especifico, identificado por su denominacion estandar.

Estos modelos evaluados difieren en el nimero de parametros estimados, lo que refleja el grado de

complejidad y las distintas suposiciones que realizan sobre el proceso de evolucion molecular. Cabe

sefialar que, en esta evaluacion, el modelo TN93+G no fue seleccionado entre los mas ajustados segin

los criterios aplicados, a pesar de su uso frecuente en estudios comparativos. La seleccion del modelo

optimo permitio mejorar la precision en la inferencia filogenética, al adaptar el analisis a las

caracteristicas evolutivas especificas del conjunto de datos.




Tabla 2. En la seccion “MODELS”

Table. Maximum Likelihood fits of 24 different nucleotide substitution models
Model Parameters  BIC AlCe InL _ [+]) +G) R fA) fT1) fC} AG) AAT) HAC) HAG) fTA) HTC) HTG) HCA} ACT) ACG) HGA) AGT) AGC)

TNIHG 3 9542968 9287.445 -4610.657 n/a 0.24 8.59 0.316 0.261 0.291 0.131 0.074 0.015 0.079 0.017 0.329 0.007 0.017 0.296 0.007 0.191 0.014 0.015
TN93+G+ 34 9544.465  9281.202 -4606.531 0.55 1.70 8.44 0.316 0.261 0.291 0.131 0.074 0.015 0.078 0.017 0.330 0.007 0.017 0.297 0.007 0.189 0.014 0.015
TNG3+I 3 9548.777 9293.253 -4613.561 0.61 nfa 7.36 0.316 0.261 0.291 0.131 0.016 0.017 0.087 0.019 0.308 0.008 0.019 0.277 0.008 0.209 0.016 0.017
HKY+G 32 9549.901 9302117 -4618.996 nfa 0.22 8.18 0.316 0.261 0.291 0.131 0.014 0.045 0.117 0.016 0.261 0.007 0.016 0.234 0.007 0.283 0.014 0.015
GTR+G 36 9550.080 9271.340 -4599.592 nfa 025 9.02 0.316 0.261 0.291 0.131 0.013 0.025 0.079 0.015 0.338 0.001 0.027 0.304 0.001 0.191 0.003 0.003
GTR+G+ i 9551234 9264.755 -4595.295 0.54 1.64 8.97 0.316 0.261 0.291 0.131 0.013 0.025 0.078 0.016 0.341 0.002 0.027 0.306 0.001 0.187 0.003 0.002

HKY+ 32 9551509 9303.724 -4619.800 0.63 n/a 7.36 0.316 0.261 0.291 0.131 0.015 0.017 0.116 0.018 0.258 0.008 0.018 0.231 0.008 0.280 0.015 0.017
HKY+G+ 33 9552319 9296.795 -4615.332 058 2.42 7.98 0.316 0.261 0.291 0.131 0.014 0.015 0.117 0.017 0.260 0.007 0.017 0.234 0.007 0.283 0.014 0.015
GTR+#l 36 9505.813  9277.073 -4602.458 0.61 n/a 7.86 0.316 0.261 0.291 0.131 0.016 0.026 0.086 0.019 0.320 0.003 0.028 0.287 0.001 0.208 0.006 0.002

T92+G 30 9743828 9511.523 -4725.707 nfa 028 6.70 0.289 0.289 0.211 0.21
T92+G+l ll 9750555 9510.510 -4724.197 052 1.65 6.68 0.28% 0.28% 0.211 0.211 0.018 0.013 0.184 0.018 0.184 0.013 0.018 0.252 0.013 0.252 0.018 0.013
T2+ 30 9753619 9521.315 -4730.603 0.61 nfa 6.29 0.28% 0.28% 0.211 0.211 0.019 0.014 0.183 0.019 0.163 0.014 0.019 0.250 0.014 0.250 0.01% 0.014
K2+G 29 9772662 9548.097 -4744.997 nfa 0.26 6.92 0.250 0.250 0.250 0.250 0.016 0.016 0.218 0.016 0.218 0.016 0.016 0.218 0.016 0.218 0.016 0.016
K2+G+ 30 9781.847 9549.542 -4744.717 052 1.37 6.90 0.250 0.250 0.250 0.250 0.016 0.016 0.218 0.016 0.218 0.016 0.016 0.218 0.016 0.218 0.016 0.016

0.018 0.013 0.184 0.016 0.184 0.013 0.018 0.252 0.013 0.252 0.018 0.013

K2+l 29 9786.017 9561.453 -4751.675 0.62 nfa 6.44 0.250 0.250 0.250 0.250 0.017 0.017 0.216 0.017 0.216 0.017 0.017 0.216 0.017 0.216 0.017 0.017
GTR 35 9994836 9723.834 -4826.843 nfa nfa 562 0.316 0.261 0.291 0.131 0.016 0.041 0.079 0.020 0.315 0.002 0.045 0.283 0.002 0.191 0.003 0.004
TN93 32 10014224 9766.439 -4851.158 nfa nfa 558 0.316 0.261 0.291 0.131 0.020 0.022 0.077 0.024 0.307 0.010 0.024 0.276 0.010 0.187 0.020 0.022
HKY H 10042588 9802.543 -4870.214 n/a n/a 5.54 0.316 0.261 0.291 0.131 0.019 0.021 0.112 0.023 0.248 0.010 0.023 0.223 0.010 0.270 0.01% 0.021
T92 29 10148.873 9924.309 -4933.103 nfa n/a 5.47 0.289 0.28% 0.211 0.211 0.022 0.016 0.179 0.022 0.179 0.016 0.022 0.245 0.016 0.245 0.022 0.016
K2 28 10202778 9985.954 -4964.929 nfa nfa 5.46 0.250 0.250 0.250 0.250 0.019 0.019 0.211 0.019 0.211 0.019 0.019 0.211 0.019 0.211 0.01% 0.019
JC+ 28 10593.994 10377.16% -5160.537 0.61 n/a 0.50 0.250 0.250 0.250 0.250 0.083 0.083 0.083 0.083 0.083 0.083 0.083 0.083 0.083 0.083 0.083 0.083

JC+G 28 10595.368
JC+GH 29 10605.116
JC 27 10960.968

0378.544 5161.224 n/a 0.31 0.50 0.250 0.250 0.250 0.250 0.083 0.083 0.083 0.083 0.083 0.083 0.083 0.083 0.083 0.083 0.083 0.083
0380.551 -5161.224 0.00 0.31 0.50 0.250 0.250 0.250 0.250 0.083 0.083 0.083 0.083 0.083 0.083 0.083 0.083 0.083 0.083 0.083.0,083
0751.884 -5348.698 n/a n/a 0.50 0.250 0.250 0.250 0.250 0.083 0.083 0.083 0.083 0.083 0.083 0.083 0.083 0.083 0.083 0.08% 0.083

1
1
1
1
Arbol filogenético por Maxima verosimilitud.

El arbol filogenético, construido mediante el método de Miaxima Verosimilitud (Maximum
Likelihood), se muestra en la Figura 2 y evidencia las relaciones evolutivas entre diversas especies de
la familia Bovidae,, utilizando a Odocoileus virginianus (Cervidae) como grupo externo. Las
longitudes de las ramas horizontales reflejan la magnitud de cambio evolutivo acumulado, mientras
que los valores porcentuales en los nodos indican el soporte estadistico (bootstrap), el cual representa
la confiabilidad de cada agrupacion.

El analisis reveld agrupamientos bien definidos entre especies filogenéticamente cercanas, con altos
valores de soporte. Por ejemplo, Bos taurus y Bos indicus; Bubalus arnee y Bubalus bubalis, asi como
Ovis aries y Ovis canadensis, mostraron relaciones estrechas con un 99 % de soporte bootstrap, lo cual
indica una alta probabilidad de que compartan ancestros comunes recientes. Estas agrupaciones son
coherentes con la taxonomia actual y refuerzan la robustez del modelo aplicado.

Por otro lado, especies como Syncerus caffer, Capra hircus y el grupo externo Odocoileus virginianus

presentan mayores distancias genéticas, reflejadas en ramas mas largas y valores de divergencia de

'y




hasta 0.026, lo que sugiere una separacion evolutiva mas temprana. Cabe sefialar que una mayor
longitud de rama no implica un "avance evolutivo", sino simplemente una mayor acumulacion de
cambios en la secuencia genética. En conjunto, el arbol filogenético evidencia un total de cambios
evolutivos acumulados de 0.050, proporcionando una vision clara de los patrones de divergencia
dentro de Bovidae y su relacion con el grupo externo considerado.

Figura 2. Arbol de Méaxima verosimilitud (ML).
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Arbol filogenético por Maxima Parsimonia.

El arbol filogenético construido mediante el método de Maxima Parsimonia (figura 3), revela
relaciones evolutivas consistentes entre diversas especies de la familia Bovidae, con un alto soporte
estadistico del 99 % en todos los nodos, lo que indica una elevada confiabilidad en las agrupaciones
inferidas. Se observa una agrupacion clara y robusta de especies del género Bos (Bos taurus, Bos
indicus y Bos javanicus), asi como la formacion de clados bien definidos para los géneros Bison y

Bubalus, reflejando su estrecha afinidad filogenética y coherencia con la clasificacion taxonémica

actual.




La posicion externa de Odocoileus virginianus, representante de la familia Cervidae, destaca su clara

divergencia con respecto a las especies bovidas, actuando como un grupo basal en el arbol. Esta

separacion filogenética confirma su utilidad como grupo externo y refuerza la distincion evolutiva

entre ambas familias dentro del orden Artiodactyla. En conjunto, el arbol de Maxima Parsimonia

proporciona una representacion clara y respaldada de la historia evolutiva de las especies analizadas,

permitiendo visualizar con precision las relaciones filogenéticas dentro de Bovidae y su divergencia

respecto al grupo externo considerado.

Figura 3. Arbol de Maxima parsimonia (MP).
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Los arboles filogenéticos construidos en este estudio mediante los métodos de Neighbor-Joining (NJ),

Maxima Verosimilitud (ML) y Maxima Parsimonia (MP) mostraron una alta congruencia con

investigaciones recientes enfocadas en la filogenia molecular de bovidos y cérvidos. En todos los

analisis, se observo una solida agrupacion de especies del género Bos (Bos taurus, Bos indicus, Bos

Jjavanicus), formando un clado bien definido respaldado por elevados valores de soporte bootstrap

(>99%), lo que confirma una estrecha relacion evolutiva entre estas especies.




Este hallazgo es consistente con los resultados reportados por Bibi (2021), quien, mediante un enfoque
de “total evidence”, identific6 un soporte robusto para la monofilia de la subfamilia Bovinae,
incluyendo a los géneros Bos y Bison dentro de un clado fuertemente sustentado. En su estudio, la
proximidad filogenética entre Bos taurus y Bison bison se atribuyd a un ancestro comin reciente,
concordando plenamente con los resultados, donde ambas especies aparecen estrechamente
relacionadas en todos los métodos aplicados (Igea, 2013).

Asimismo, los géneros Bubalus (Bubalus bubalis y Bubalus arnee) y Syncerus caffer formaron un
clado compacto y separado del grupo Bos-Bison, pero dentro de la familia Bovidae. Esta estructura
filogenética coincide con lo descrito por Zhang et al. (2022), quienes, a partir del andlisis de genomas
mitocondriales completos, identificaron subestructuras filogenéticas claras dentro de la subfamilia
Bovinae, diferenciando a los bufalos del grupo taurino tradicional.

El agrupamiento cercano de Ovis aries (oveja) y Capra hircus (cabra) también fue evidenciado en este
estudio, replicando hallazgos previos como los de Hassanin et al. (2019), quienes destacaron la fuerte
relacion filogenética entre estos individuos de la subfamilia Caprinae, sugiriendo una evolucion
comun a partir de un ancestro compartido durante el Mioceno temprano.

Por ultimo, la ubicacion de Odocoileus virginianus como grupo externo o basal en todos los arboles
filogenéticos concuerda con estudios previos, dado que los cérvidos estan filogenéticamente mas
distantes de los bovidos. Estudios como el de Meredith et al. (2019), que utilizaron secuencias
gendmicas completas, también posicionan a los cérvidos como grupos externos respecto a los bovidos,
confirmando la separacion temprana entre Cervidae y Bovidae en la historia evolutiva de los
Artiodactilos (Zvychainaya, 2011).

En cuanto a los valores de distancia genética observados (0.026 para O. virginianus y hasta 0.050 de
cambio total), estos se encuentran dentro del rango reportado en estudios moleculares previos,
reforzando la fiabilidad de los datos obtenidos. Una investigacion realizada por Zhou et al. (2020), se

reportan distancias similares entre especies de familias distintas dentro del orden Artiodactyla usando

marcadores mitocondriales (Valenzuela, 2016).




CONCLUSIONES

. Los tres métodos filogenéticos utilizados Neighbor-Joining (NJ), Méxima Verosimilitud (ML) y

Maxima Parsimonia (MP) mostraron una alta consistencia en la agrupacion de especies, destacando la

formacion de clados claramente definidos para géneros como Bos, Bison, Bubalus y el grupo Ovis-

Capra. Esta coherencia metodologica fortalece la solidez y confiabilidad de las inferencias evolutivas

obtenidas, respaldando la idoneidad de los algoritmos empleados en el analisis molecular.

. Dicha congruencia se refleja en los arboles filogenéticos generados, que presentan relaciones

evolutivas claras y concordantes con la clasificacion taxonémica actual, todas sustentadas con

elevados valores de soporte estadistico (=99%). Esto confirma la alta fidelidad del gen mitocondrial

citocromo b como marcador molecular para estudios filogenéticos dentro de la familia Bovidae,

ademas de resaltar la calidad y consistencia de las secuencias empleadas.

. Por ultimo, los resultados obtenidos proporcionan informacion valiosa sobre la divergencia

genética y la evolucion de la familia Bovidae, constituyendo un marco sélido para futuras

investigaciones en biologia evolutiva. Asimismo, estos hallazgos poseen importantes implicaciones

practicas para la conservacion, al facilitar un entendimiento mas preciso de las conexiones y distancias

genéticas entre especies, lo cual es fundamental para el disefio de estrategias destinadas a preservar la

diversidad bioldgica a largo plazo.
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