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RESUMEN  

El genoma humano se encuentra sujeto a las fuerzas evolutivas que dan forma a su arquitectura. 

En concreto, la integración de fragmentos del genoma mitocondrial en cromosomas nucleares 

(Numts) moldea esos genomas nucleares. Se han definido Numts en diversas familias de eucariotas, 

como la de los homínidos. Como consecuencia del proceso continuado de generación de Numts, estos 

han sido considerados buenos marcadores para llevar a cabo los estudios filogenéticos, así como  loci 

potencialmente informativos para reconstruir su historia evolutiva. 

Para llevar a cabo este estudio, hemos seleccionado cinco especies de primates (humano, 

chimpancé, orangután, gorila y macaco) en las que estimaremos el número de Numts presentes en 

cada genoma, y que usaremos para realizar un análisis comparativo entre las secuencias de sus Numts, 

así como entre las secuencias mitocondriales correspondientes a estos.  Además, obtendremos las 

relaciones de sintenia entre sus cromosomas. De los Numts identificados en la especie humana, 

elegiremos tres como casos de estudio y determinaremos si también se encuentran presentes en los 

genomas de las otras cuatro especies (copias ortólogas), para poder estimar su antigüedad mínima. 

También estimaremos el grado de identidad nucleotídica de cada inserción de Numt con la secuencia 

mitocondrial de su especie para saber el porcentaje de similitud entre la inserción de Numt y la 

secuencia mitocondrial contemporánea correspondiente.  

 

ABSTRACT 

The human genome is subject to the evolutionary forces that shape its architecture. Specifically, 

the integration of fragments of the mitochondrial genome into nuclear chromosomes (Numts) shapes 

those nuclear genomes. Numbers have been defined in various families of eukaryotes, such as that of 

the hominids. As a consequence of the continuous process of generation of Numts, they have been 

good marker results to carry out phylogenetic studies, as well as potentially informative loci to 

reconstruct their evolutionary history. 

To carry out this study, we have selected five species of primates (human, chimpanzee, orangutan, 

gorilla and macaque) in which we will estimate the number of Numts present in each genome, and 

that we will use to perform a comparative analysis between the sequences. of their Numts, as well as 

between the mitochondrial sequences corresponding to. In addition, we will obtain the synteny 

relationships between their chromosomes. Of the Numts identified in the human species, we will 
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choose three as case studies and determine if they are also present in the genomes of the other four 

species (orthologous copies), in order to estimate their minimum age. We will also estimate the degree 

of nucleotide identity of each Numt insert with the mitochondrial sequence of its species to know the 

percentage of similarity between the Numt insert and the corresponding contemporary mitochondrial 

sequence. 

 

PALABRAS CLAVE 

BLAT, Ensembl, evolución, mutación, NHEJ, transposición. 

 

 

OBJETIVOS 

El objetivo principal de este Trabajo de Fin de Grado es realizar un estudio sobre el origen y la 

evolución de los Numts a lo largo de la línea evolutiva de los primates a través del análisis 

comparativo de las secuencias de cada uno de los Numts estimados para cada una de las cinco especies 

de primates seleccionadas (humano, chimpancé, gorila, orangután y macaco); así como las secuencias 

mitocondriales que corresponden a cada uno de ellos. Para esto elegimos tres Numts del ser humano 

que muestren un elevado grado de identidad nucleotídica con la secuencia mitocondrial 

contemporánea.  
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1. INTRODUCCIÓN 

La Real Academia Española (RAE) define genoma como la ``secuencia de nucleótidos que 

constituye el ADN de un individuo o de una especie´´ 1. En concreto, en células eucariotas animales 

esta información genética reside en el ADN nuclear (ADNn) y en el ADN mitocondrial (ADNmt), 

ubicados, como su nombre indica, en el núcleo y en las mitocondrias, respectivamente.  

El ADNn es una molécula lineal de doble cadena que contiene miles de genes, y se encuentra 

organizado en cromosomas. Por el contrario, el ADNmt es una molécula circular, cerrada y de doble 

cadena, con un tamaño aproximado en los seres humanos de 16569 pares de bases (pb). De sus 37 

genes, 22 codifican para ARNt, 2 para ARNr y 13 para ARNm. Las dos cadenas complementarias 

tienen un peso molecular muy distinto ya que poseen una proporción diferente de guanina y citosina; 

originando así una cadena pesada o H (heavy) rica en bases púricas que codifica 28 de sus genes, y la 

complementaria rica en bases pirimidínicas, conocida como cadena ligera o L (light) que solo codifica 

nueve genes (Figura 1) 2.  

 

Figura 1. Mapa genético del ADN mitocondrial. Se representan la cadena ligera y pesada. Las regiones codificantes 

en distintos colores y las no codificantes en gris2. 
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La reparación del ADNmt es un tema que no está muy estudiado, incluso algunas vías de 

reparación no están del todo claras. Lo que si está claro es que poseen estos mecanismos de reparación 

que son muy diferentes a los de la reparación del ADNn. En las mitocondrias el mecanismo de 

reparación más común es la reparación por escisión de bases (BER) que se utiliza para evitar las bases 

oxidadas. No se ha esclarecido todavía si poseen reparación de errores de apareamiento (MMR) y de 

ruptura de doble cadena del ADN (DSB), aunque algunas de las proteínas encargadas de estas 

reparaciones han sido encontradas dentro de la mitocondria 3. 

Las mitocondrias son remanentes de un proceso de endosimbiosis alfa-proteobacteriana4, tras el 

cual el genoma mitocondrial ancestral sufrió una reducción pronunciada de su tamaño debido a la 

transferencia horizontal de genes de la mitocondria al núcleo5. En 1994, se acuñó por primera vez el 

acrónimo Numts (Nuclear Mitochondrial Segments) para designar estas secuencias de origen 

mitocondrial presentes en el ADNn, que habían sido descubiertos en la década de 1980 en Neurospora 

crassa 6,7. Años después se confirmó que los fragmentos de ADNmt se insertaban en el núcleo durante 

el proceso de reparación de roturas de doble cadena a través de la maquinaria de unión de extremos 

no homólogos, con o sin el requisito de microhomología5,8,9. Una vez implantados en el genoma 

nuclear, la mayoría de estos fragmentos pierden su función original y se convierten en pseudogenes 

sujetos a la tasa de evolución nuclear, que es mucho más baja que la mitocondrial 10,11. Estas 

inserciones surgen debido a la acción de agentes endógenos y exógenos como la radiación ionizante 

y el envejecimiento, y dependen estrictamente de la tasa de roturas de doble cadena en el ADN 

nuclear12,13. 

A lo largo de la vida de la célula, esta información genética puede sufrir distintos daños a causa 

de diversos factores. Como consecuencia, las células eucariotas han desarrollado distintos 

mecanismos especializados para poder detectar y reparar estas lesiones.  

Uno de los daños más graves, frecuentes y difíciles de reparar que pueden tener lugar, es la rotura de 

la doble cadena del ADN (DSB) como resultado de la exposición a agentes exógenos, como puede 

ser la radiación ionizante y ciertas sustancias químicas, a causa de procesos endógenos, incluidas la 

replicación y reparación del ADN. Esta ruptura ocurre cuando las cadenas principales de azúcar de 

ambas cadenas se rompen suficientemente cerca como para no permitir la asociación de las bases de 

Watson-Crick, originando la liberación de dos extremos de ADN 14,15. En estas células existen dos 

vías principales de reparación de DSB, que funcionan de maneras diferentes pero complementarias, 

HR y NHEJ (Non-Homologous End Joining)  15.  
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La recombinación de homólogos (HR), es el modo predominante de reparación de DSB en levaduras 

e implica una reparación precisa a través de una secuencia homóloga extendida y no dañada como 

plantilla, como se puede observar en la Figura 2 (cadena azul). Por el contrario, el mecanismo de 

unión de extremos no homólogos (NHEJ), es un proceso propenso a errores en el que a menudo se 

eliminan o agregan nucleótidos; y el más importante en la reparación de DSB en organismos 

superiores, como los mamíferos. Esta reparación no exacta de roturas, ha impulsado la evolución 

cromosómica debido a la introducción de cambios estructurales 16.  

 

Figura 2.Vías de reparación de rotura de doble hebra del ADN (DSB) mediante recombinación homóloga (HR) y unión 

de extremos no homólogos (NHEJ)17. 

 

Los Numts se capturan pasivamente en los genomas y no tienen actividad de transposición en el 

genoma nuclear 18. Como se cree que la mayoría derivan de eventos de inserción única, pueden 

considerarse como loci libres de homoplasia molecular, lo que los hace buenos candidatos a 

marcadores filogenéticos para conocer la evolución histórica de un taxón. Dado que si la aparición 

de una inserción de Numt en un locus específico se encuentra en más de un taxón, significa que 

poseen un ancestro común. La presencia o ausencia de Numts en loci específicos servirían para 

determinar el orden de ramificación filogenética de diferentes especies. Se han descrito Numts en 

varias especies eucariotas, incluido el Homo sapiens y otros primates. Por ello, la comparación de la 

presencia o la ausencia de la inserción de Numt entre los genomas de humanos, chimpancés y otros 

primates ha permitido de hecho la reconstrucción de una filogenia precisa de primates19 (Figura 3). 
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Figura 3. Imagen de la filogenia de los primates estándar. Se ha de tener en cuenta que una de las especies estudiadas 

es el macaco, que en la imagen se corresponde con la rama de monos del viejo mundo 20. 

 

2. MATERIAL Y MÉTODOS 

Como se ha explicado anteriormente, en este TFG se pretende realizar un análisis filogenético de 

los primates mediante el estudio de los Numts. En este caso, examinaremos tres Numts del genoma 

humano para realizar una comparación con los genomas de los chimpancés, gorilas, orangutanes y 

macacos. Para ello, nos ayudaremos de varias herramientas bioinformáticas mediante las cuales 

podremos comparar los distintos ADN.  

Ha de tenerse en cuenta que, para realizar este trabajo, los genomas estudiados fueron obtenidos con 

los siguientes ensamblajes específicos:  

– Genoma humano: GCA_000001405.28 

– Genoma del chimpancé: GCA_000001515.5 

– Genoma del gorila: GCA_000151905.3 

– Genoma del orangután: GCA_000003175.1  

– Genoma del macaco: GCA_003339765.3 
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2.1 Herramientas bioinformáticas  

2.1.1 Ensembl 

La página web de Ensembl es un buscador de genomas de vertebrados que ayuda a la investigación 

en genómica comparada, evolución, variación de secuencias y regulación transcripcional. Este 

navegador permite calcular múltiples alineaciones, predecir las funciones reguladoras y recopilar 

datos de enfermedades. Entre sus herramientas encontramos: BLAST, BLAT, BioMart y Variant 

Effect Predictor 21. 

 

2.1.2 Navegador genómico USCS 22 

Este navegador genómico fue creado por la Universidad de California, Santa Cruz por Jim Kent y 

David Haussler, y ofrece acceso en línea a una base de datos de secuencias genómicas y datos de 

anotación para una amplia variedad de organismos. El navegador también tiene muchas herramientas 

para visualizar, comparar y analizar conjuntos de datos genómicos tanto disponibles públicamente 

como generados por el usuario, alineando secuencias y cargando datos del usuario 23. 

 

2.1.3 BLAT 

BLAT (Blast-like alignment tool) es un programa de alineamiento, basado en un algoritmo que 

localiza las zonas más similares a la secuencia propuesta, dentro de un genoma en concreto. Este 

programa está especializado en secuencias con un alto grado de identidad entre ellas, lo que favorece 

la velocidad de este navegador. Dentro del Navegador genómico UCSC, esta herramienta está 

diseñada para encontrar rápidamente secuencias de una similitud mayor o igual al 95%, en tramos de 

una longitud de 25 pares de bases por lo que no registraría alineamientos de secuencias más cortas y 

divergentes. Los resultados se muestran de forma que aparece: la puntuación, el inicio y el final de la 

secuencia consultada, el tamaño de la secuencia coincidente, la identidad en tanto por ciento, las 

coordenadas genómicas y la orientación de la cadena 24. 
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2.2 Procedimiento  

Para poder lograr los objetivos planteados con anterioridad, se seguirán los siguientes pasos: 

  

1. Obtener la secuencia mitocondrial de cada una de las cinco especies en la página de Ensembl 

2. Obtener el listado completo de los Numts de las cinco especies. Para ello, hacemos uso de la 

herramienta BLAT del instituto genómico de la UCSC. 

3.  Seleccionar 3 Numts del listado anterior de la especie humana, haciendo uso de dos criterios: 

una longitud de la inserción de Numt baja y una identidad superior al 98%, para facilitar el 

estudio. 

4.  Obtener la imagen ``Side by side alignment´´ de la inserción de Numt seleccionado. 

5. Calcular la antigüedad de la inserción de Numt seleccionada. Para ello, en la página de Ensembl 

seleccionamos las otras cuatro especies a comparar, e introducimos las coordenadas del genoma 

mitocondrial del que procede la inserción de Numt que estamos estudiando. Así obtenemos el 

alineamiento de las secuencias mitocondriales de las cinco especies. En este observaremos 

verticalmente las posiciones coincidentes de las cuatro especies con la posición en la que 

discrepaba el genoma nuclear y mitocondrial humano en la imagen ``Side by side alignment´´. 
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3. RESULTADOS 

Las sintenias hacen referencia a la conservación de fragmentos de cromosomas en comparación 

con otras especies. Las utilizaremos para comparar los cariotipos de las 5 especies. En concreto, 

realizaremos la sintenia de los cromosomas 7, 13 y 21 del ser humano en relación al chimpancé, al 

gorila, al orangután y al macaco. 

 

3.1 Cariotipos 

El cariotipo es la colección de cromosomas de un individuo. También se denomina así a la técnica 

de laboratorio que produce una imagen de los cromosomas de un individuo y se puede usar para 

detectar enfermedades genéticas en fetos o niños. A continuación, observaremos los cariotipos de los 

primates que se van a estudiar. 

3.1.1 Cariotipo humano  

En el Anexo 1 se observa un pictograma del cariotipo humano, en el que se distinguen 22 

cromosomas autosómicos, dos cromosomas sexuales y el genoma mitocondrial. 

3.1.2 Cariotipo chimpancé  

En el Anexo 2 se muestra una imagen del cariotipo de chimpancé, dónde se pueden ver 23 

autosomas, un cromosoma sexual y un cromosoma mitocondrial. Si lo comparamos con el del 

humano veremos que el número de autosomas y cromosomas sexuales es la misma. 

3.1.3 Cariotipo de gorila 

En el  Anexo 3 se representa el cariotipo de gorila, donde se pueden observar 23 autosomas y un 

cromosoma sexual. Además, se observa el cromosoma mitocondrial.  

3.1.4 Cariotipo de orangután 

En el Anexo 4 se observa un pictograma el cariotipo de chimpancé, donde se pueden observar 23 

autosomas y un cromosoma sexual. Además, se observa el cromosoma mitocondrial.  

3.1.5 Cariotipo de macaco 

En el Anexo 5 se aprecia una imagen el cariotipo del macaco, donde se pueden observar 20 

autosomas, dos cromosomas sexuales y un cromosoma mitocondrial. Además, se observa el 

cromosoma mitocondrial.  
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3.2 Sintenias 

3.2.1 Sintenia cromosoma 7 

A continuación, en la Figura 4 se pueden observar las relaciones de sintenia del cromosoma 7 

humano con los de las otras cuatro especies que se están estudiando. Se observa como el cromosoma 

7 del humano estaría representado en gran parte en el cromosoma 7 del chimpancé, a excepción de 

una zona muy pequeña que estaría representada en el cromosoma 16. En el caso del gorila sucede 

algo similar, y es que la gran mayoría del cromosoma 7 humano se encontraría representado en el 

cromosoma 7 de gorila, a excepción de una región pequeña que se correspondería con el cromosoma 

2A. En cuanto al orangután, se puede observar cómo en prácticamente su totalidad corresponde al 

cromosoma 7 a excepción de una región del brazo largo del cromosoma 7 que correspondería con un 

pequeño fragmento del cromosoma 1. Por último, en relación con el macaco, podemos comentar que 

en su gran parte corresponde con el cromosoma 3 de macaco a excepción de dos pequeñas zonas que 

corresponde con fragmentos del cromosoma 16 y 1. 

 

Figura 4. Sintenia del cromosoma 7 del humano con respecto a chimpancé (primera figura), gorila (segunda figura), 

orangután (tercera figura) y macaco (cuarta figura). 
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3.2.2 Sintenia cromosoma 13 

En la  Figura 5 podemos observar la delación de sintenia del cromosoma 13 en relación a los 

cuatro primates en los que se centra el estudio. En la sintenia del chimpancé se puede observar como 

el brazo largo del cromosoma 13 de humano se relaciona con prácticamente todo el cromosoma 13 

de chimpancé; y sólo una pequeña parte de la región telomérica corresponde a una pequeña región 

del cromosoma 28. La sintenia del orangután se puede apreciar como también el brazo largo del 

cromosoma 13 de humano corresponde al cromosoma 13 de orangután casi por completo, y como 

sucedía en el chimpancé una pequeña región telomérica corresponde, esta vez, con una pequeña 

porción del cromosoma 21. En tercer lugar, la sintenia entre el cromosoma 13 del humano con el 

orangután, podemos ver como el brazo largo del cromosoma 13 del humano se corresponde con casi 

la totalidad del cromosoma 13 de orangután. Por último, la sintenia entre el cromosoma 13 y el 

macaco, tiene como resultado que el brazo largo del cromosoma 13 de humano se corresponde a la 

totalidad del cromosoma 17 de macaco; se observa también como un fragmento de la región 

telomérica corresponde a una región de cromosoma 10 y otra pequeña zona del telómero corresponde 

con una pequeña parte del cromosoma 3 de macaco. 

 

 

Figura 5.  Sintenia del cromosoma 13 del ser humano en relación al chimpancé (primera figura), gorila (segunda 

figura), orangután (tercera figura) y macaco (cuarta figura). 

 

 

 

Código Seguro De Verificación xGS4Kv7Fu/VQh8mRWMb2dA== Estado Data e hora

Asinado Por Horacio Naveira Fachal Asinado 10/09/2021 14:10:06

Observacións Páxina 15/34

Url De Verificación https://sede.udc.gal/services/validation/xGS4Kv7Fu/VQh8mRWMb2dA==

Normativa Este informe ten o carácter de copia electrónica auténtica con validez e eficacia administrativa de ORIGINAL (art. 27 Lei 39/2015).

https://sede.udc.gal/services/validation/xGS4Kv7Fu/VQh8mRWMb2dA==


            Tráfico de DNA entre el genoma mitocondrial y el nuclear: estudio de las 

inserciones de Numts en la filogenia de los primates 

 

 

Xabier Roldán Rodríguez                                                                                                     Página | 16  

 

 

3.2.3 Sintenia cromosoma 21. 

La relación de sintenia del cromosoma 21 es más complicada que las anteriores estudiadas, como 

se puede observar en la Figura 6. En primer lugar, la sintenia entre este cromosoma humano y el 

chimpancé se resuelve con que el brazo largo del cromosoma 21 del humano se corresponde con 

cromosoma 21 de chimpancé, a excepción una zona justo antes del telómero que se corresponde con 

una zona del cromosoma 18 del chimpancé. En cuanto al brazo corto del cromosoma 21 del humano, 

tiene varias correspondencias con los cromosomas del chimpancé, en concreto, tiene cuatro con el 

cromosoma 7, dos con el cromosoma 4, uno con el cromosoma 9, dos con el cromosoma 21 y una 

con el cromosoma 18.  

Por otra parte, la sintenia entre el cromosoma 21 del humano y el gorila es todavía más complicada 

que con el chimpancé; a pesar de esta complicación destaca la correspondencia del brazo largo del 

cromosoma 21 del ser humano con más de ¾ del cromosoma 21 de gorila. Además de esta 

coincidencia, el cromosoma 21 de humano y de gorila tienen otras cinco coincidencias mucho más 

pequeñas en tamaño que la anteriormente mencionada. Estas coincidencias se dan en los cromosomas 

2B, 5, 9, 3, 18 y 4, estos dos últimos con dos coincidencias cada uno de ellos.  

En tercer lugar, comentamos la sintenia entre el cromosoma humano estudiado y el orangután, el cual 

posee una coincidencia que ocupa ¾ partes de su cromosoma 21 con el brazo largo del cromosoma 

21 del humano. En el cromosoma 21 del orangután existen otras tres coincidencias más pequeñas; a 

parte de estas correspondencias existe otras dos, una en el cromosoma 7 y otra en el cromosoma 4.  

Para concluir, estudiamos la sintenia entre el macaco y el cromosoma 21 del humano. En esta sintenia 

destaca la coincidencia entre el brazo largo del cromosoma 21 del ser humano, con una porción del 

cromosoma 3 del macaco; en el que existen otras cinco coincidencias. Además, en el cromosoma 5 

de macaco hay tres coincidencias más y en el cromosoma 10 observamos ocho coincidencias.  

Código Seguro De Verificación xGS4Kv7Fu/VQh8mRWMb2dA== Estado Data e hora

Asinado Por Horacio Naveira Fachal Asinado 10/09/2021 14:10:06

Observacións Páxina 16/34

Url De Verificación https://sede.udc.gal/services/validation/xGS4Kv7Fu/VQh8mRWMb2dA==

Normativa Este informe ten o carácter de copia electrónica auténtica con validez e eficacia administrativa de ORIGINAL (art. 27 Lei 39/2015).

https://sede.udc.gal/services/validation/xGS4Kv7Fu/VQh8mRWMb2dA==


            Tráfico de DNA entre el genoma mitocondrial y el nuclear: estudio de las 

inserciones de Numts en la filogenia de los primates 

 

 

Xabier Roldán Rodríguez                                                                                                     Página | 17  

 

 

Figura 6 . Sintenia entre el cromosoma 21 y el chimpancé (superior izquierda), gorila (superior derecha), orangután 

(inferior izquierda) y el macaco (inferior derecha). 

 

 

3.3 Numts  

Los Numts aparecen en cantidades diferentes dependiendo de la especie. Dos procesos pueden 

contribuir a esta diferencia: la tasa de integración y los procesos de duplicación o eliminación18 . 

 

3.3.1 Numts en el ser humano 

Se identificó un total de 128 inserciones, con un mínimo de identidad de 75.1% dentro del 

cromosoma 5 en la cadena forward y con una longitud de 1354 pares de bases; y un máximo de 

identidad de 99,3% en el cromosoma 13, en la cadena reverse y con una longitud de 256 pares de 

bases (Tabla 1). La inserción más larga en cuanto a número de pares de bases posee 15259 pares y se 

encuentra situada en el cromosoma 2, con una identidad de 80.5% y un score de 3713.  
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Tabla 1. BLAT, donde el alineamiento se efectuó con el genoma humano y la secuencia del ADN mitocondrial humano 

como secuencia query. Se observan subrayadas las inserciones con menor y mayor identidad respectivamente. Los hits 

están ordenados de mayor a menor con respecto a su score. Obtenida de la web de Universidad California Santa Cruz. 

 

3.3.2 Numts en el chimpancé 

En la Tabla 2 se comparan los Numts del chimpancé. Cotejamos una secuencia de ADN 

mitocondrial tipo obtenida de Ensembl con todo el genoma del chimpancé. En este caso, al realizar 

el BLAT, se observan un total de 139 inserciones en el ADN nuclear. El máximo de identidad se da 

en el cromosoma 1, siendo de 100% en la cadena reverse con una longitud de 151 de pares de bases. 

Sin embargo, el mínimo de identidad es de 75,5%, en el cromosoma 5 y con una longitud de 1105 

pares de bases. 

 

Tabla 2. BLAT obtenido del navegador genómico de la página web de la Universidad de California, Santa Cruz. Los 

hits están ordenados de mayor a menor en relación a su score. 

 

Código Seguro De Verificación xGS4Kv7Fu/VQh8mRWMb2dA== Estado Data e hora

Asinado Por Horacio Naveira Fachal Asinado 10/09/2021 14:10:06

Observacións Páxina 18/34

Url De Verificación https://sede.udc.gal/services/validation/xGS4Kv7Fu/VQh8mRWMb2dA==

Normativa Este informe ten o carácter de copia electrónica auténtica con validez e eficacia administrativa de ORIGINAL (art. 27 Lei 39/2015).

https://sede.udc.gal/services/validation/xGS4Kv7Fu/VQh8mRWMb2dA==


            Tráfico de DNA entre el genoma mitocondrial y el nuclear: estudio de las 

inserciones de Numts en la filogenia de los primates 

 

 

Xabier Roldán Rodríguez                                                                                                     Página | 19  

 

 

3.3.3 Numts en gorila  

El tercer BLAT que realizamos será el del gorila (Tabla 3), siguiendo el mismo método de 

comparación entre el ADN mitocondrial y el nuclear. Realizado el BLAT, obtenemos 125 inserciones 

entre las cuales, la mayor identidad es de un 100% y se produce 4 veces, dos en el cromosoma 9, una 

de ellas en la cadena forward y la otra en la reverse. Las otras dos inserciones con mayor identidad 

de producen en lo que la página denomina “chrUN”, que significa que contiene contigs de clones que 

no se pueden colocar con seguridad en un cromosoma específico. Para los archivos chrN_random y 

chrUn_random, básicamente concatenamos todos los contigs en pseudocromosomas cortos. Las 

coordenadas de estos son bastante arbitrarias, aunque las posiciones relativas de las coordenadas son 

buenas dentro de un contig. La inserción que se produce en la cadena reverse del cromosoma 9 tiene 

una longitud de 563 pares de bases, mientras que la que se produce en la cadena forward tiene 

solamente 120. Las ocurridas en el chrUN suceden en la cadena reverse, una tiene una longitud de 

378 pares de bases y la otra 538. En contraposición con la máxima identidad, tenemos la mínima, la 

cual es de 75,2% y está situada en el cromosoma 2, en la cadena forward y tiene una longitud total de 

3814 pares de bases. 

 

 

Tabla 3. Podemos observar subrayados la inserción con menor identidad y las 4 inserciones con la mayor identidad. 

Los hits están ordenados de mayor a menor en relación a su score. BLAT obtenido a partir del navegador genómico de 

la Universidad de California, Santa Cruz. 
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3.3.4 Numts en orangután  

Para la obtención de las inserciones dentro del genoma nuclear de orangután realizamos un BLAT, 

el cual usaremos el ensamblaje PPYG2 (Tabla 4). Obtenemos una cantidad total de 130 inserciones.  

Con relación a la identidad, tenemos un máximo de 99% en el cromosoma 17, en la cadena reverse y 

una longitud de 4634 pares de bases. El menor porcentaje de identidad es de 75,7% aparece en el 

cromosoma 5, en la cadena forward de 1340 pares de bases. 

 

Tabla 4. BLAT realizado en el Navegador genómico UCSC. Las filas subrayadas corresponden a las inserciones con 

mayor y menor identidad. Los hits están ordenados de mayor a menor en relación a su score. 

 

3.3.5 Numts en macaco 

Para detectar los Numts en macaco usaremos la herramienta BLAT (Tabla 5). El ensamblaje usado 

del genoma de macaco será: GCA_003339765.3. Como resultado obtenemos 106 inserciones, con 

una identidad máxima de 100% y una mínima de 80,4%. La máxima se produce en el cromosoma 8, 

en la cadena reverse con una longitud de 4685 pares de bases y la mínima se da en el cromosoma 7 

en la cadena forward con una longitud de 1601 pares de bases. 
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Tabla 5. BLAT realizado en el navegador genómico de la Universidad de Santa CRUZ, California. Destacados en color 

azul se encuentran las inserciones con máxima y mínima identidad. 

 

3.3.6 Comparación del número de Numts 

Para establecer una comparativa entre los Numts de cada especie, realizamos el estudio de dos 

relaciones. La primera, expresa la cantidad de Numts en relación con el número de Megabases (Tabla 

6); y la segunda consiste en clasificar los Numts en relación a la cantidad de cromosomas totales 

(Tabla 7).  

Como se puede apreciar en la Tabla 6, la especie que posee mayor número de Numts es el chimpancé 

seguido por el humano y el gorila, siendo el macaco el que menor cantidad tiene. Se observa una 

tendencia al aumento de Numts según avanzamos en la línea evolutiva de los primates. 

Especie Numts Megabases Numts/Megabases 

Humano 128 3097 0,0413 

Chimpancé 139 3231 0,0430 

Gorila 125 3063 0,0408 

Orangután 130 3447 0,0377 

Macaco 106 2971 0,0357 

Tabla 6. Tabla dónde se observa la relación Numts/Megabases de cada una de las cinco especies estudiadas. 

 

Especie Numts Cromosomas Numts/cromosomas  

Humano 128 24 5,33 

Chimpancé 139 25 5,56 

Gorila 125 24 5,21 

Orangután 130 24 5,42 

Macaco 106 22 4,82 
Tabla 7.Tabla dónde se aprecia la relación Numts/cromosomas de las cinco especies de primates que estudiamos. 
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En la tabla anterior se manifiesta la relación entre los Numts totales de cada especie y sus 

cromosomas, a excepción del mitocondrial. Se aprecian unos valores estables en todas las especies a 

excepción del macaco, que presenta un valor relativamente inferior. 

 

3.4 Estudio de Numts en humanos  

Observamos más detenidamente algunos Numts interesantes del genoma humano para el estudio 

de esta especie con relación a otros primates. Para ello lo que haremos será una comparativa del 

genoma mitocondrial de humano con los genomas nucleares de chimpancé, gorila, orangután y 

macaco. 

 

3.4.1 Inserción de Numt en el chromosoma 13. 

En primer lugar, analizamos la inserción de Numt situada en el cromosoma 13 de la especie 

humana. Concretamente entre las posiciones 109424125 y 109424380 de la cadena reverse, con una 

identidad de 99,3%, siendo esta la mayor observada en todos los Numts de ser humano. En el ADN 

mitocondrial del que procede la inserción se sitúa entre las posiciones 982 y 1237 y se pueden 

observar dos diferencias nucleotídicas, una en la posición MT:1009 y otra en MT:1018 (Figura 7).  

 

Figura 7. Alineamiento de la inserción de Numt en el cromosoma 13 (Chr:109424380-109424125) y su secuencia 

correspondiente en el cromosoma mitocondrial (MT:982-1237). 
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Para discernir la posición filogenética de esta inserción en primates, realizaremos un alineamiento 

de la secuencia mitocondrial de las 5 especies de primates estudiadas. En la Figura 8 se pueden 

observar las posiciones MT:1009 y MT:1018, ambas subrayadas en amarillo. En la posición MT:1009 

se observa que solo existe una citosina en el ser humano, mientras que el resto de las especies 

estudiadas tienen una timina en dicha posición, lo que puede indicar que el cambio en esa secuencia 

se haya producido posterior a la divergencia de estas especies de primates, en un período 

relativamente corto de tiempo. Lo mismo ocurre con la posición MT: 1018 dentro del genoma 

mitocondrial de humano, la cual corresponde a una guanina mientras que en el resto de los primates 

es una adenina, y por tanto esta variación en el ADN mitocondrial se produjo después de la 

divergencia del linaje humano. 

 

 

Figura 8. Filogenia y alineamiento de las secuencias del ADN mitocondrial de las cinco especies estudiadas 

correspondiente al intervalo MT: 982-1237 del genoma mitocondrial humano. Se resaltan en amarillo las posiciones 

divergentes con la inserción del Numt 13. 

 

En la Figura 9 podemos observar un alineamiento de la región que comprende la inserción del 

cromosoma 13 ( 100 pares de bases) con las secuencias nucleotídicas de las otras especies 

estudiadas. Como se puede apreciar, esta inserción de Numt es específica del genoma humano (no 

está presente en ninguna de las otras cuatro especies).  
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Figura 9.  Alineamiento del intervalo 13:109424025-109424480 del genoma humano, que comprende la inserción de 

Numt del cromosoma 13, con el resto de primates estudiados. 

 

 

3.4.2 Inserción de Numt en el cromosoma 7 

Analizamos la inserción que sucede en el cromosoma 7 del humano situado en Chr7:145997333-

145997428, con una similitud del 99% y una longitud total de 96 pares de bases y localizado en la 

cadena forward. Dentro del genoma mitocondrial corresponde a la posición MT:1613-1708 (Figura 

10)  

 

Figura 10. Alineamiento de la secuencia mitocondrial (secuencia superior) y la secuencia del genoma nuclear (secuencia 

inferior) correspondiente. 

 

En el caso de esta inserción de Numt, se observa una única discrepancia en la posición 

Chr7:145997339 dentro del ADN nuclear, que dentro de genoma mitocondrial corresponde a la 

posición MT:1619. Esta diferencia se observa en que en la secuencia mitocondrial tiene una citosina 

y en la secuencia nuclear tiene una timina, como se puede ver en la imagen anterior. 
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Para cotejar la antigüedad de esta inserción de Numt realizamos un alineamiento de un cluster de 

las cinco especies de primates (el humano, el chimpancé, el gorila, el orangután y el macaco) (Figura 

11). Como se puede observar en esta figura, en la posición MT:1619 existe un dimorfismo entre la 

citosina y la timina, estando este último nucleótido, que es el que caracteriza al Numt 7, presente tan 

sólo en chimpancé y macaco.  

 

Figura 11. Filogenia y alineamiento de las secuencias del ADN mitocondrial de las cinco especies estudiadas 

correspondiente al intervalo MT:1613-1708. Se resalta en amarillo la posición divergente con la inserción del Numt 7. 

 

En la Figura 12 podemos observar un alineamiento de la región que comprende la inserción del 

cromosoma 7 ( 100 pares de bases) con las secuencias nucleotídicas de las otras especies estudiadas. 

De nuevo, esta inserción de Numt es específica del genoma humano. 

 

Figura 12. Alineamiento del intervalo 7:145997233-145997528 del genoma humano, que comprende la inserción de 

Numt del cromosoma 7, con el resto de primates estudiados. 
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3.4.3 Inserción de Numt en el cromosoma 21 

Estudiamos la inserción situada en el cromosoma 21 en las coordenadas Chr21:10014855-

10015014, concretamente en la cadena forward, con una identidad de 98,8%. esta inserción 

corresponde a las coordenadas MT:5737-5896 del genoma mitocondrial humano (Figura 13). 

 

Figura 13. Alineamiento de la secuencia del genoma nuclear (inferior), que posee la inserción de Numt y la secuencia 

del genoma mitocondrial (superior) de la cual procede dicha inserción. 

 

Esta inserción de Numt tiene una longitud de 160 pares de bases, con una identidad de 98,8%. Las 

discrepancias se producen en las posiciones Chr21:10014939 y Chr21:10014958, que en el genoma 

mitocondrial corresponden a las posiciones MT:5821 y MT:5840 respectivamente. 

 

Realizamos un alineamiento con el genoma mitocondrial de chimpancé, gorila, orangután y 

macaco para dilucidar la antigüedad del Numts en la ;  en la que podemos observar como en ambas 

posiciones subrayadas existe dimorfismo. En la posición MT:5821 hay dos posibilidades, guanina y 

adenina. La adenina solo está presente en el chimpancé, mientras que la guanina se encuentra en el 

humano, el gorila, el orangután y el macaco. Y en la posición MT:5840 encontramos una citosina en 

el humano, gorila, orangután y macaco, mientras que en el chimpancé se encuentra una timina. Es 

decir, una vez más las variaciones detectadas en el Numt coinciden con las registradas en el DNA 

mitocondrial del chimpancé. 

A pesar de existir un dimorfismo en ambas posiciones, la hipótesis que podría explicar esto, es que 

la inserción de Numt fue introducida en el genoma nuclear previo a la diversificación de estas especies 

de primates. Siendo la mutación en el genoma del chimpancé la causa de este dimorfismo.  
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Figura 14. Filogenia y alineamiento de las secuencias del ADN mitocondrial de las cinco especies estudiadas 

correspondiente al intervalo MT: 5737-5896 del genoma mitocondrial humano. Se resaltan en amarillo las posiciones 

divergentes con la inserción del Numt 21. 

 

En la Figura 15 se muestra el alineamiento de la región que comprende la inserción del cromosoma 

21 ( 100 pares de bases) con las secuencias nucleotídicas de las otras especies estudiadas. Una vez 

más se comprueba que esta inserción de Numt es específica del genoma humano.  
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Figura 15. Alineamiento del intervalo 21:10014755-100115114 del genoma humano, que comprende la inserción de 

Numt del cromosoma 21, con el resto de primates estudiados. 

 

  

 

4. DISCUSIÓN Y CONCLUSIONES 

Tras la revisión bibliográfica llevada a cabo para realizar este trabajo de fin de grado, hemos 

podido comprobar que son varios los artículos que realizan un análisis del número de Numts de varias 

especies, sin llegar al mismo resultado. Autores como Mourier et al., 2001, han encontrado 296 Numts 

en el genoma nuclear humano25, Hazkani-Covo et al.,2003 han identificado 82 Numts 26. Las estimas 

más recientes, Dayama et al. 2020 señalan que el número de Numts en el genoma de referencia 

humano es de 767 27. Sin embargo, a través de nuestro protocolo de trabajo explicado anteriormente, 

tal y como se muestra en el apartado de resultados hemos obtenido, tan sólo,  128 Numts, debido a 

que el BLAT no registra las inserciones más antiguas (más divergentes). 

Por otra parte, también existen disyuntivas del número de Numts entre las diferentes especies 

estudiadas. Dayama et al., 2020 aseguran que existe un aumento del número de Numts de orangutanes 

a chimpancés y una disminución en humanos, siendo el macaco la especie con mayor número de 

Numts respecto a las anteriores28. Por el contrario, en nuestros resultados se puede comprobar que el 
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orden no corresponde al anteriormente citado, sino que, la especie con mayor número de inserciones 

sería el chimpancé, seguido del orangután, el humano y por último el macaco.   

Atendiendo a los resultados obtenidos en la Figura 9, Figura 12 y Figura 15, observamos que 

estas inserciones son específicas de la especie humana, ya que al realizar el alineamiento no se 

encuentran coincidencias en la secuencia nucleotídica en las otras 4 especies estudiadas. Lo que se 

puede ver en las imágenes de los alineamientos de los genomas mitocondriales es que la base presente 

en el Numt del ser humano y que diverge con la secuencia de su propio genoma mitocondrial, es la 

misma que se encuentra en el genoma mitocondrial de chimpancé. Este resultado nos puede conducir 

a pensar que estas inserciones se han producido en el momento en el que el ser humano y el chimpancé 

comenzaron a divergir.  

    Un tema que se ha estado repitiendo durante todo el trabajo es el caso de los dimorfismos, y es que 

nos gustaría comentar que ya sea entre especies o entre ADNmt y ADNn siempre existe un caso de 

dimorfismo en las bases de una cierta posición, siendo este dimorfismo producido por las dos mismas 

bases en cada posición estudiada. En el estudio de la bibliografía no hemos encontrado nada al 

respecto y en este estudio no hemos encontrado una conclusión clara sobre este tema ya que debería 

de hacerse con un estudio más profundo y numeroso. 

Los resultados de este Trabajo de Fin de Grado nos llevan a pensar que los Numts han podido ser 

una de las causas de la especiación en los primates, como aseguran otros autores como Gunbin et al. 

2017 y Calabrese et al. 2017 29,30 .   

Por último, teniendo en cuenta los datos aportados por los alineamientos de las secuencias 

mitocondriales en los cromosomas estudiados y sus correspondientes arboles filogenéticos máximos 

parsimoniosos, podemos suponer que el análisis de los Numts puede ser un buen procedimiento para 

la realización de una filogenia. 
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6. ANEXOS. 

 

 

Anexo 1. Cariotipo humano. Obtenida del navegador genómico Ensembl, con el ensamblaje: GCA_000001405.28 31 

 

 

 

Anexo 2. Cariotipo de chimpancé. Obtenido de Ensembl, con el ensamblaje: GCA_000001515.5 31. 
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Anexo 3. Cariotipo de gorila con el ensamblaje GCA_000151905.3. Obtenida del navegador genómico Ensembl 31. 

 

 

 

Anexo 4. Cariotipo de orangután con el ensamblaje: GCA_000003175.1. Obtenida del navegador genómico Ensembl 31. 
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Anexo 5. Cariotipo de macaco con el ensamblaje GCA_003339765.3.  Obtenida del navegador genómico Ensembl 31. 
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