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Resumen 
 

En el presente estudio se analizaron 97 muestras de sangre de una población 

mestiza de la Ciudad Universitaria, Universidad Autónoma del Estado de Hidalgo en 

Pachuca, Hidalgo, México. Se realizó la extracción y amplificación del DNA 

mitocondrial mediante el método de Bailliet y colaboradores (1994). Las enzimas de 

restricción utilizadas para determinar las frecuencias de los haplogrupos amerindios (A, 

B, C, D) del DNA mitocondrial fueron: HaeIII, HincII, AluI, y HpaI. Además, se 

estudiaron los haplogrupos H y L como controles. Los resultados revelaron que la 

población mestiza de Pachuca presenta frecuencias que oscilan entre los cuatro 

haplogrupos amerindios. Estos resultados sugieren que la población mestiza analizada 

presenta un aporte genético mitocondrial nahua y mazahua, de tal manera que los 

análisis estadísticos revelaron que el modelo de mestizaje fue, principalmente, mediante 

el cruzamiento de mujeres indígenas locales y varones procedentes de otras regiones del 

mundo. 



 

1.- Introducción 
La presente tesis propone un estudio de la variabilidad genética de los mestizos de una 

muestra tomada en Pachuca con base en los haplogrupos del DNA mitocondrial. Esta 

metodología se basa, a su vez, en los procesos evolutivos que han dado como resultado 

la diversidad humana actual. Por este motivo, es interesante hacer un breve repaso de 

los aspectos más significativos y de las teorías más relevantes sobre la evolución de la 

especie motivo de estudio, el Homo sapiens. Los datos procedentes de la genética 

molecular aportan información valiosa que se puede interpretar de forma acertada y 

rigurosa. 

1.1.-Teorías sobre el origen del hombre 

Existen básicamente dos modelos teóricos que explican el origen y la dispersión de los 

humanos, el modelo multirregional y el de “Out of Africa”, también conocido como Eva 

mitocondrial (Boyd y Silk, 2001). 

Modelo multirregional. Según esta hipótesis el Homo sapiens evolucionó a partir de 

distintas poblaciones de homínidos durante el Pleistoceno, cuando se hallaban aisladas 

unas de otras. Este modelo presume una continuidad regional de la anatomía: el Homo 

erectus da lugar al Homo sapiens en distintos puntos, así, sostiene un origen múltiple 

del Homo sapiens. También propone que hubo flujo genético entre grupos de Homo 

erectus durante su proceso evolutivo independiente. Es decir, los asiáticos, los 

australianos autóctonos, los europeos y los africanos, evolucionaron, más o menos, en el 

mismo lugar donde hoy se encuentran (Adcock et al., 2001; Soler, 2003). 

Modelo “Out of Africa” (Saliendo de África). Este modelo se sustenta en el principio 

de migración-sustitución; se produce la aparición del hombre moderno en África y 

reemplaza, al migrar, a las antiguas poblaciones de Homo erectus que estaban ya 

asentadas en diferentes lugares de Asia, igual que a los neandertales en Europa. Esta 



 

teoría se sustenta en los estudios de DNA mitocondrial y en el registro fósil (Salas et al., 

2002). No tiene continuidad regional de la anatomía ya que el Homo sapiens reemplaza 

al H. erectus y a H. neanderthalensis. Así, se sostiene un origen único para los Homo 

sapiens: África. Se sabe hoy en día, mediante los estudios de DNA mitocondrial, que las 

poblaciones actuales de Europa, Asia y los aborígenes australianos son genéticamente 

muy próximas y que las primeras poblaciones modernas que habitaron estas regiones, 

hace unos 20,000 ó 30,000 años, se parecían también mucho unas a otras (Andrews, 

1986; Cann et al., 1987; Stringer y Andrews, 1988). 

1.2.- Modelo tri-híbrido de mestizaje en América 
 
La población de Pachuca en el Estado de Hidalgo (México) es eminentemente mestiza. 

Por lo tanto, para comprender los resultados de la presente investigación, es importante 

analizar el modelo que ha dado lugar a la población mestiza de América, en general, y 

de México, en particular. Este modelo se conoce como modelo tri-híbrido de mestizaje, 

ya que presupone que los genes que conforman la población mestiza actual proceden de 

tres regiones geográficas bien diferenciadas: América, Europa y África. Este modelo es 

una extensión del modelo di-híbrido que presuponía que la población mestiza sólo había 

tenido aporte de los grupos aborígenes americanos y europeos (González-Martín, 2005). 

Hasta hace relativamente pocos siglos, y debido al aislamiento de las 

poblaciones humanas y otros fenómenos como la deriva genética, cuellos de botella y el 

efecto fundador, la tendencia entre grupos humanos había sido diferenciarse 

genéticamente. De ahí, la gran diversidad y existencia de marcadores genéticos que 

caracterizan a las poblaciones espacial y temporalmente. De esta manera, la historia 

evolutiva de nuestra especie presenta dos fases. Una fase de divergencia que permitió al 

hombre acumular diferencias genéticas y morfológicas entre grupos humanos. Esta fase 

duró aproximadamente ciento cincuenta mil años y aunque hubo flujo genético entre las 



 

poblaciones, no fue lo suficientemente importante como para compensar las 

divergencias genéticas provocadas por el aislamiento de los grupos humanos y el efecto 

de la deriva genética que actuaba sobre poblaciones relativamente pequeñas. La segunda 

fase, conocida como de convergencia, se dio en particular en América en los últimos 

quinientos años. Es una fase en la que estuvieron implicados importantes eventos 

demográficos, que han producido los procesos de mestizaje más intensos en nuestra 

especie y en la que se centra el presente trabajo (Crawford, 1992; Lewin, 1994; Bonatto 

y Salzano, 1997; Acuña, 2005; González-Martín, 2005). Estos dos procesos constituyen 

la base del modelo tri-híbrido de mestizaje.  

Un ejemplo de estos procesos se observa en la Figura 1. De acuerdo con la 

hipótesis “Out of Africa” las poblaciones de Homo sapiens procedentes de África (P0) 

se diversificaron en diferentes regiones del mundo. Estas poblaciones de Homo sapiens 

aisladas dieron como resultado la aparición de diferencias en su estructura genética. 

Diferencias que hoy pueden ser rastreadas con marcadores genéticos o, para los 

diferentes grupos humanos, haplogrupos. Un haplogrupo está determinado por los 

polimorfismos de las diferentes secuencias genéticas posibles que puede tener un locus 

determinado, son específicos continentalmente y se codifican con una letra (Richards et 

al., 2000). A este proceso se le denomina de aislamiento y divergencia. En la gráfica 

estas diferentes poblaciones se expresan a nivel continental (González-Martín, 2005). 

En el caso de México este modelo resume al mestizaje producto de la mezcla 

entre grupos autóctonos del continente con europeos llegados a partir del siglo XVI 

(Lisker, 1981). Además, a estos grupos hay que añadirle los genes aportados por grupos 

africanos que posteriormente llegaron al continente a través de la venta y trata de 

esclavos (González-Martín, 2005). 



 

 

   

El flujo genético es uno de los fenómenos biológicos de gran importancia en la 

evolución y diversidad de las especies. Las particularidades del hombre, como su 

cultura y su relación con el medio, y los acontecimientos demográficos de los últimos 

siglos, confieren al estudio del mestizaje humano una dimensión científica de interés 

(Crawford, 1992). 

1.3. - Poblamiento de América 
 
Para interpretar los datos moleculares obtenidos en el presente trabajo es necesario 

conocer los eventos demográficos que se han producido en el continente americano a lo 

largo de su historia. El primer acontecimiento que se debe de tener en cuenta es el 

poblamiento del continente americano por parte del hombre y, en segundo lugar, la 

llegada de los europeos (Crawford, 1992). 

Con la llegada de los europeos, y su bagaje cultural, se empezaron a plantear 

conjeturas sobre el poblamiento del continente. Así, una de las primeras ideas, 

Figura 1. Modelo Tri-híbrido de Mestizaje, donde el flujo génico se expresa con los términos m1, 

m2 y m4 (González-Martín, 2005). 



 

alimentada por las creencias religiosas de la época, defendía que aquellos pobladores 

podrían ser una de las doce tribus perdidas de Israel, ya que atribuían cierto parecido 

entre los aborígenes del nuevo continente y los judíos (Crawford, 1992). Otra teoría, 

propuesta en el siglo XVIII, apoyaba la idea de que los primeros americanos provenían 

del noroeste de Asia, ya que los primeros amerindios poseían características similares a 

los tártaros, chinos y japoneses. Esta teoría implícitamente subdividía a la humanidad en 

cuatro grandes grupos humanos: caucasoides, mongoloides, indios americanos y 

africanos, y afirmaban que los amerindios evolucionaron en el noroeste asiático a partir 

de los mongoloides y en diferentes períodos de tiempos (Lewontin, 1991; Crawford, 

1992; Novick et al., 1998). 

La hipótesis más apoyada actualmente sobre el poblamiento de América 

defiende el origen asiático de los primeros pobladores que llegaron a través del estrecho 

de Bering (Figura 2; Bonatto y Salzano, 1997; Cavalli-Sforza et al., 1994). Aunque 

parece evidente y confirmado por diferentes disciplinas que el origen de los amerindios 

es asiático, no están claros otros aspectos como cuántas fueron las migraciones, ni el 

período en las que éstas se llevaron a cabo (Zsathmary, 1993).  

Para Greenberg y colaboradores (1986), las poblaciones que migraron a América 

corresponden, de acuerdo a información sobre datos lingüísticos y dentales, a tres 

familias genéticas: Amerindios, Na-Dene y Eskimo-Aleutianos. Según los estudios 

actuales sí existiría cierta relación entre estos tres troncos y algunos marcadores 

genéticos del DNA mitocondrial (Torroni et al., 1993; Torroni et al., 1994; Arnaiz-

Villena et al., 2000; Rubicz et al., 2003). 

 

 

 



 

 

 
 
 
 

Esta hipótesis continúa en debate (Schurr et al., 1990; Malhi et al., 2002). Este 

modelo, basado en datos lingüísticos y genéticos, indica la entrada de las tres 

migraciones procedentes de Siberia al continente americano, que requirió de pocos 

miles de años después de la glaciación de Wisconsin ocurrida hace 18,000 años. Ésta 

sigue siendo una de las hipótesis más aceptadas (Crawford, 1992; Torroni, et al., 1992; 

Zsathmary, 1993; Torroni et al., 1994; Bonatto y Salzano, 1997; Arnaiz-Villena et al., 

2000; Doty, 2004). 

La diversidad lingüística, las afinidades craneométricas o los parecidos 

morfológicos en las poblaciones americanas son las referencias clásicas que se han 

utilizado para plantear hipótesis sobre el poblamiento del continente. Sin embargo, 

diferentes estudios sobre la variedad biológica de las poblaciones de América han 

aportado otras perspectivas (Crawford, 1992; Torroni et al., 1992; Bailliet et al., 1994).  

Figura 2. Entrada del hombre por el Estrecho de Bering (Modificado de: 
http:// www.geocities.com). 



 

Los datos genéticos han tenido gran fuerza para dar a conocer cómo fue el 

poblamiento del continente americano y dan buenos resultados en cuanto a las 

afinidades biológicas y culturales entre las poblaciones humanas. Es decir, los 

amerindios presentan semejanzas con los siberianos, así como con otras poblaciones 

asiáticas, de acuerdo con ciertos marcadores genéticos, como el sistema sanguíneo, el 

sistema inmune (HLA), las proteínas séricas, los haplogrupos mitocondriales y el 

cromosoma Y, que apoyan esta hipótesis. Algunos de estos marcadores comparten 

alelos y frecuencias entre poblaciones amerindias y algunas poblaciones del noreste de 

Siberia (Lisker et al., 1986; Lisker et al., 1990; Crawford, 1992; Cerda-Flores et al., 

2002; Pérez-Meléndrez, 2002). También existen marcadores del DNA mitocondrial que 

son objeto de análisis en este estudio, compartidos por poblaciones americanas y 

asiáticas aunque varían sus frecuencias. Algunos de los haplogrupos mitocondriales que 

pueden compartir las poblaciones de Siberia con poblaciones de América son: A, B, C, 

D y X; este último proveniente de Europa (Figura 3; Horai et al., 1993; Torroni et al., 

1994; González, 1997; Martínez, 1997). Sin embargo, estudios realizados por Torroni y 

colaboradores (1992) sugieren que los Na-Dene entraron al continente en una migración 

independiente. Por el contrario los amerindios podrían haber entrado en dos diferentes 

oleadas siendo una más antigua y llevando consigo los haplogrupos A, C o D. Por 

último, una migración reciente aportaría el haplogrupo B. De acuerdo, con esta 

diversidad de haplogrupos encontrada en América, Wallace (1995) dió una fecha que 

representa la principal migración amerindia de 26,000 a 34,000 años. Según este mismo 

autor, la migración relacionada con el haplogrupo B se realizó de 12,000 a 15,000 años 

y la migración de la población Na-Dene ocurrió hace 7,000 a 9,000 años. A pesar de 

esto, otros autores que analizaron secuencias de la región control del genoma 

mitocondrial, postularon que cada haplogrupo amerindio representaba migraciones 



 

independientes que acontecieron hace 14,000 a 21,000 años (Crawford, 1992; Bonatto y 

Salzano, 1997). 

Pero el acontecimiento realmente decisivo fue la colonización a partir del siglo 

XVI por los europeos (Cook y Borah, 1974; Crawford, 1992; Szathmary, 1993). 

 

 

A partir de este siglo, también llegaron al continente americano grupos humanos 

procedentes de África. Según algunos autores el número total de esclavos que llegaron 

al nuevo continente pudo variar entre 9.6 y 15.5 millones (Aguirre-Beltrán, 1946; 

Lovejoy, 1982). De todas formas el número total que llegó al actual México debió de 

oscilar entre 160,000 y 200,000 esclavos (Manning, 1993). El origen de estos grupos 

fue principalmente de la costa occidental de África, en lo que actualmente se conoce 

como Gambia y Senegal, Sierra Leona, Costa de Marfil, Ghana, Nigeria, Angola y 

Namibia. Los grupos étnicos procedentes de estas naciones pertenecían preferentemente 

a la familia lingüística Níger-Congo (Flores et al., 2004; Acuña, 2005; Maliarchuk y 

Czarny, 2005).  

Figura. 3. Haplogrupos mitocondriales en todo el mundo (Modificado de: http://www.inaClan-
HaplogroupBY ) 

 



 

1.4. - Historia de la Población del Estado de Hidalgo 
 

El Estado de Hidalgo presenta una historia demográfica muy particular. Según algunos 

autores, la presencia humana comenzó con grupos humanos de cazadores-recolectores 

hace, aproximadamente 3,500 y 4,500 años (Monterrubio, 1996). 

Así, con el transcurso del tiempo los primeros pobladores explotaron 

yacimientos de obsidiana, lo que estimuló las redes de intercambio comercial. También 

este lugar se aprovechó como corredor que unió al centro de México con la costa del 

golfo de México y la Huasteca. Durante el Posclásico temprano (de los años 900 a 

1,250) la región fue invadida por grupos procedentes del norte que provocaron un 

cambio en la organización social de los pueblos, a estos pueblos norteños se les conoce 

como Chichimecas. Por este motivo se dieron una serie de migraciones y 

desplazamientos de poblaciones. Un ejemplo es el caso de los Otomíes que se 

desplazaron hacia Metztitlán y hacia Tenango de Doria, San Bartolo Tutotepec y 

Huehuetla. De este modo se dio una mezcla de poblaciones otomíes con grupos Tolteca-

Chichimeca. Posteriormente, con la caída de los Toltecas, se volvió a dar una mezcla de 

estos primeros con grupos Mexicas (De la Barrera, 2000). Como puede apreciarse en 

esta breve descripción, el sustrato indígena prehispánico es muy complejo, conformado 

con aportaciones genéticas y culturales del centro y norte del país. 

La llegada de los españoles al actual territorio hidalguense en el siglo XVI, 

implicó cambios en el desarrollo de los pueblos indígenas. Esto tuvo como resultado el 

mestizaje entre poblaciones indígenas y europeos, además de nuevas relaciones 

genéticas entre los diferentes pueblos indígenas que habitaban la región. Una de las 

primeras consecuencias de la conquista fue la reducción de la población y de la 

variabilidad genética indígena (Crawford, 1992; Vargas-González, et al., 1997; De la 

Barrera, 2000; Salzano y Bortolini, 2002). Otro de los principales responsables de la 



 

reducción de la diversidad genética fue la llegada de epidemias causadas por agentes 

infecciosos propios del continente europeo ante las cuales las poblaciones indígenas, 

desde el punto de vista inmunológico, estaban desprotegidas (Crawford, 1992). 

 Un caso de importancia fue la llegada de la población africana como esclavos 

para beneficio de las minas. Este evento tiene como consecuencia un aumento en el 

mestizaje y un incremento de la variabilidad genética (Azcue y Mancera, 1940).  

Cook y Borah (1974) hicieron un análisis sobre la dinámica del mestizaje en 

México. Cook y Borah partieron de una población indígena en el centro de México en 

1519, de entre 18 y 30 millones de indígenas (Acuña, 2005). Estas poblaciones se 

redujeron drásticamente y hacia 1568 estimaron la población indígena en 2.5 a 3 

millones. En estas mismas fechas los españoles sumarían más de 60,000. Una de las 

fuentes de información de mayor calidad de la época es el censo de Revilla, realizado 

entre 1790 y 1791. Se cree que existía una importante desproporción entre géneros y 

grupos humanos de diferentes continentes. Por ejemplo, existía una importante 

desproporción con respecto al género entre la población europea y africana, lo que 

favoreció al mestizaje en el territorio mexicano, es decir, que en ese tiempo había mayor 

número de varones europeos (españoles) y menor cantidad de varones provenientes de 

África. Posteriormente se incrementó el número de mujeres europeas, al momento de 

que los varones europeos llegaron con sus familias a explotar las minas y que se 

quedaron de por vida, lo que facilitó que la población fuera endógama. Un fenómeno 

semejante, aunque por distintas razones, se dio en la población de africanos. Al 

principio la demanda de esclavos era principalmente de varones para desarrollar 

trabajos duros. En determinadas épocas se llegaron a introducir el doble de varones que 

de mujeres (Crawford, 1992). Esto implicó, obviamente, un modelo de mestizaje basado 



 

en la disponibilidad de individuos de sexo contrario, al margen de importantes 

condicionamientos sociales y económicos.  

Al crearse el Estado de Hidalgo, el 16 de enero de 1869, y desde la 

independencia hasta esta época, existen muy pocos datos sobre el tamaño y la evolución 

de la población. Para 1825 se calculaban en Pachuca 6,637 habitantes (Vargas-González 

et al., 1997). Por estos motivos una de las tendencias del Estado de Hidalgo ha sido la 

de aumentar su población (Anexo I).  

2.- Antecedentes 

2.1.- Evolución humana 

 
A lo largo del tiempo el hombre ha adquirido una gran capacidad para resolver ciertos 

problemas biológicos, aunque normalmente estos conocimientos los ha utilizado en su 

beneficio, bienestar y comodidad, olvidando el estudio básico de la naturaleza. 

Afortunadamente, a partir del siglo XIX cambió su enfoque y empezó a tener dudas 

sobre su existencia, el origen del mundo y su relación con otras especies. El 

conocimiento sobre el origen del hombre, desde una alternativa científica, ha avanzado 

a grandes pasos en los últimos años (Lewin, 1994; Boyd y Silk, 2001).  

Durante ese siglo, conforme avanzaban la ciencia y la tecnología, se generaron 

diversos debates en relación al origen del hombre y a los primeros cambios anatómicos 

que lo fueron conformando. Uno de los puntos importantes de este estudio era la 

expansión cerebral, que es una de las principales características de nuestra especie. De 

hecho, los cráneos fósiles son la herramienta que más se ha utilizado para reconstruir 

nuestro pasado, lo que ha permitido hacer postulados sobre el origen del Homo sapiens 

y situar su origen en el continente africano (Ayala y Escalante, 1996; Boyd y Silk, 

2001).  



 

Uno de los hallazgos más significativos en la historia de la evolución humana lo 

realizaron Donald Johanson y Maurice Taieb en la región de Hadar, África. Encontraron 

un conjunto de restos fósiles, que constituían el 40 % del esqueleto de un único 

individuo, al que hoy conocemos con el nombre de “Lucy”, y al que dataron en 3.2 

millones de años de antigüedad. Este espécimen se clasificó como Australophithecus 

afarensis. Ésta es la primera prueba fehaciente de la existencia de organismos bípedos 

en África (Lewin, 1994; Leakey y Walker, 1997; Tattersall, 1997; Arsuaga y Martínez, 

1998).  

Posteriormente, se analizó con detalle a “Lucy”, lo que permitió obtener una 

valiosa información sobre los Australopithecus y considerarlos, inicialmente, como 

nuestros remotos antecesores. Otras especies dentro del mismo grupo de 

australopitecinos fueron: Australopithecus africanus y Australopithecus robustus 

(Lewin, 1994; Boyd y Silk, 2001). 

Un descubrimiento de particular interés fue realizado en la garganta de Olduvai, 

Tanzania, por Richard Leakey. Él halló fragmentos de una mandíbula, del cráneo y de la 

mano de un homínido al que llamó “Homínido Olduvai”. Este homínido fue clasificado 

como del género Homo. Tenía un cerebro mucho mayor que el de los australopitecinos 

y dientes pequeños parecidos a los de los humanos. Lo bautizaron como Homo habilis, 

con una antigüedad de 1.75 millones de años. En el transcurso de las investigaciones 

apareció en África otra especie de homínido, Homo erectus con una antigüedad de entre 

1.7 y 1.8 millones de años (Lewin, 1994; Boyd y Silk, 2001). 

El Homo erectus, según la moderna clasificación, se situaría entre el Homo 

habilis y el Homo sapiens (Figura 4). Un ejemplo interesante de Homo erectus lo 

constituye el muchacho de Turkana. Este espécimen murió aproximadamente a los diez 

años de edad y fue localizado en unos depósitos de 1.6 millones de años de antigüedad 



 

en el lago Turkana en Kenia (Swinsher et al., 1996; Leakey y Walker, 1997; Boyd y 

Silk, 2001). 

En el transcurso del tiempo, hace aproximadamente 100,000 años, surgió una 

nueva especie de Homo. Los antropólogos clasifican a estas especies como Homo 

sapiens anatómicamente modernos, ya que estos individuos tenían cuerpos semejantes a 

los humanos actuales. Los primeros Homo sapiens anatómicamente modernos se han 

encontrado en las cuevas de Qafzeh y Skhul, en Israel, con una datación de 90,000 años 

de antigüedad (Lewin, 1994). 

 

Figura 4. Probable árbol evolutivo del Homo sapiens (González-Martín, 2005). 

2.1.1.- La mitocondria 
 

La mitocondria juega un papel fundamental en las células eucariontes. Es un pequeño 

organelo que se encuentra libre en el citoplasma, móvil y flexible. Tiene gran 

importancia en el metabolismo energético y como principal fuente de ATP. En su 

interior se localizan algunos ribosomas y cadenas delgadas de DNA dispuestos 

circularmente (De Duve, 1996; Anderson y Kurland, 1998; Gray et al., 1999; Ruiz-

Pesini, 2004). 



 

 

Figura 5. Representación gráfica del DNA mitocondrial y los sitios polimórficos detectados para varias 
enzimas de restricción y sus respectivos haplogrupos (Modificado de: http://www.mitomap.com). 

 

La molécula de DNA mitocondrial (mtDNA) es circular y en los humanos tiene 

16,569 bases de longitud y sólo 13 genes codificados (Figura 5; Brow, 1980; Horai y 

Matsunaga, 1986; Vigilant et al., 1991; Ward et al., 1991; Eshleman et al., 2003). Una 

particularidad es que este material genético se hereda exclusivamente por vía materna 

(Figura 6; Stoneking, 1993, Stoneking y Soodyall, 1996; Richards y Macaulay, 2001). 

Es interesante resaltar que por lo tanto el estudio del DNA mitocondrial aporta 

información sobre los linajes y el pasado femenino de la especie que se quiera estudiar, 

en este caso, el Homo sapiens (Anderson et al., 1981; Luft, 1995; Zouros y Rand, 1999; 

Ingman et al., 2000; Sykes, 2001). 

Las mutaciones en el mtDNA se producen cuando existen errores durante el 

proceso de copia durante la división celular. La frecuencia con que se producen estas 

mutaciones es alta, veinte veces más alta que mutaciones en el DNA nuclear. Es decir, 

las altas tasas de mutación del DNA mitocondrial permiten calibrar el reloj molecular de 



 

una forma más ajustada y detallada. Las mutaciones se pueden dar en todo el DNA 

mitocondrial (Botstein et al., 1980; Dowling et al., 1996; Klug y Cummings, 1999; 

Sigurgardottir et al., 2000; Stoneking, 2000; Bandelt et al., 2003; Pakendorf y 

Stoneking, 2005). 

El registro evolutivo del DNA mitocondrial puede rastrearse hasta una única 

mujer hipotética: Eva, que vivió en África hace aproximadamente 150,000 a 200,000 

años (Cann et al., 1987; Wolpoff y Caspari, 1997). 

 

 

Figura 6. Modelo de herencia del DNA mitocondrial. (Círculo verde: madre y cuadro 
blanco: padre). Únicamente la madre hereda a sus descendientes su DNA 

mitocondrial (González-Martín, 2005). 



 

3.- Justificación  
El motivo de realizar el presente estudio es el vacío de estudios de genética de 

poblaciones humanas que existe en América, y particularmente en México. Existen 

pocos estudios de antropología genética que expliquen los modelos y dinámica de 

mestizaje que se han dado en los últimos siglos.  

El mestizaje es, sin duda, uno de los sucesos que han configurado y moldeado la 

estructura y composición genética de las poblaciones humanas en el mundo. Su estudio 

y conocimiento aportarán información importante para conocer nuestra historia 

biológica en cuanto al origen de los grupos humanos que poblaron el continente y 

comprender sucesos demográficos que se están produciendo en la actualidad y que 

afectan al hombre en todas sus fases biológicas, sociales, culturales e históricas.  

 

Hipótesis: En función del modelo de mestizaje americano hombre extranjero y 

mujer indígena, las poblaciones mestizas actuales tienen un componente genético 

amerindio importante, tal vez exclusivo, cuando se rastrean linajes maternos. 



 

4.- Objetivos 

4.1.- Objetivo general 
 
•  Caracterizar genéticamente el linaje materno mitocondrial de una población 

presuntamente mestiza del centro de México para comprobar el modelo 

antropológico que describe el proceso de mestizaje en el continente americano 

(unión de hombres extranjeros con mujeres indígenas). 

4.2.- Objetivos particulares 
 
• Obtener las proporciones de haplogrupos dentro de la población seleccionada. 

• Obtener haplogrupos de muestras piloto para otros linajes humanos (africanos y 

europeos). 

• Establecer comparaciones con otros grupos mestizos reportadas para México y con 

muestras de otros linajes humanos, mediante un análisis de distancias genéticas y 

métodos de agrupación estadística. 



 

5.- Material y Métodos 

5.1.- La población y el muestreo  
 

El presente estudio se realizó en la ciudad de Pachuca de Soto, Hidalgo, México 

concretamente en la Universidad Autónoma del Estado de Hidalgo. El Estado de 

Hidalgo forma parte de la zona centro del país y con sus 20,905.12 Km2 de superficie es 

mayor que los estados de Querétaro, Morelos, Tlaxcala y Aguascalientes, entre otros. Se 

localiza entre los 19°35’52” de latitud norte y los 97°57’27’’ y 99°51’51’’ de longitud 

oeste. Limita al norte con el Estado de San Luís Potosí, al noreste y este con Veracruz, 

al este y sureste con Puebla, al sur con Tlaxcala y México, y al oeste con Querétaro. Su 

geografía está constituida por cadenas montañosas, lomeríos y llanuras con algunos 

valles, mesetas y cañones. En ella dominan vientos del nordeste con velocidades de 65 

Km./h. Pachuca se localiza entre los 90°07’’21’ de latitud norte, 98°48’09’’ de latitud 

oeste y una altura de 2,400 a 2,800 m.s.n.m. Se localiza en la provincia del Eje 

Neovolcánico. Forma parte de una de las zonas mineras e industriales más relevantes de 

la región hidalguense por su gran producción de plata y oro (Anexo II). Las lenguas que 

más se hablan son el náhuatl y el otomí. Pachuca, por ser el centro político del estado, 

concentra una mayor densidad de individuos, ya que cuenta con infraestructura 

educacional, servicios básicos y de salud, vías de comunicación, entre otros servicios 

para la población, por tal motivo se encuentran individuos de otros estados de la 

República Mexicana (INEGI, 1992 y 2000.). 

 El total de muestras obtenidas fue de 99, y se recopilaron durante el período de 

marzo a noviembre de 2003. El material biológico fue sangre, así como células de la 

base del cabello de cada donador voluntario. A cada individuo se le requería la firma de 

una carta de consentimiento (Anexo III) y una encuesta personal que incluía los 



 

siguientes datos: nombre y apellidos, sexo, edad, lugar de nacimiento, lugares de 

nacimiento del padre y de la madre, lugares de nacimiento de los abuelos paternos y 

maternos; origen de sus ancestros lejanos y observaciones (idioma aparte del español u 

otros datos no incluidos en la encuesta; Anexos IV, IX y X). 

La sangre se obtuvo por medio de jeringas desechables (Plastipak®) de 5 ml con 

aguja esterilizada (aproximadamente 5 ml por cada individuo). Al extraerla, se 

agregaron 10 gotas de anticoagulante, EDTA 0.01 M (Invitrogen). Cada muestra fue 

rotulada con una referencia única para su identificación y posterior análisis. En el 

laboratorio, las muestras se introdujeron en un refrigerador a una temperatura de – 4° C. 

5.2.- Metodología en el laboratorio 

5.2.1.- Extracción: obtención de DNA 

La extracción se realizó en el laboratorio de Sistemática Molecular del Centro de 

Investigaciones Biológicas de la Universidad Autónoma del Estado de Hidalgo. En un 

tubo (Eppendorf®) de 1.5 ml, se colocaron 0.2 ml de sangre total con 1 ml de agua 

desionizada (ddH2O) y esterilizada. Cada muestra contenida en los tubos (Eppendorf®) 

se colocó en una microcentrífuga a 12,000 rpm en 1 minuto. Después se agregó 1 ml de 

agua desionizada (ddH2O) y se colocaron en la microcentrífuga (Hermle Z 200®) a 

12,000 rpm durante 1 minuto. Esta operación se repitió tres veces más hasta que el 

sobrenadante estuviera transparente y se obtuvo una pastilla blanca. 

Posteriormente, la pastilla blanca se suspendió en 500 µl de solución de lisis de 

leucocitos (10 mM Tris-HCl, 20 mM EDTA, 0.5 % SDS, 400 mM NaCl) con un pH de 

8.0 y 2 µl de RNAsa de Escherichia coli (Sigma-Aldrich®), y se dejó incubar durante 1 

hora a 37° C. Al terminar la incubación, y tras agregar a cada muestra 2 µl de proteinasa 

K (Invitrogen), se incubó de nuevo a 50° C durante 2 horas y a 65° C durante 1 hora. 



 

Al término de la incubación, se agregó 250 µl de NaCl 6 M, y se centrifugó a 14,000 

rpm por 10 minutos. Posteriormente se recuperaron aproximadamente 500 µl del 

sobrenadante. Rápidamente se agregó al sobrenadante 1 ml de alcohol absoluto (Baker®) 

y se centrifugó a 14,000 rpm durante 5 minutos. El sobrenadante se desechó, se agregó 

1 ml de alcohol al 70 % y se centrifugó a 14,000 rpm por otros 5 minutos, se retiró el 

sobrenadante y se repitió este último paso nuevamente. Después, cada muestra se colocó 

en un desecador (SpeedVacDNA®) a una temperatura media de 50° C entre 15 y 25 

minutos. Finalmente, se les agregaron 50 µl de agua desionizada (ddH2O) y se metieron 

al congelador a una temperatura de – 80° C para su posterior análisis (Pérez-Meléndrez, 

2002). Se corroboró la obtención de DNA en un gel de agarosa al 0.9 % con Buffer 

TAE 1X. 

5.2.2.- Amplificación de DNA mediante PCR  

Se preparó una mezcla de reacción para la PCR, que contenía lo siguiente: 3 µl de 

DNA, 3.9 µl de buffer 1X, 2.64 µM de MgCl2, 0.2 µM de dinucleótidostrifosfatos 

(dNTP’s; Invitrogen®); 0.24 µM de cada oligonucleotido, 0.85 U de Taq Polimerasa 

(Amplificasa®). La mezcla de reacción contenida en el volumen final era de 24 µl para 

cada muestra. Los oligonucleótidos (Sigma-Genosis®) que se utilizaron para la 

amplificación del DNA se observan en la Tabla 1, descritos por Bailliet y colaboradores 

(1994).  

Las mezclas de reacción fueron colocadas en el termociclador (Gene Amp®)con 

el siguiente programa que utilizó Bailliet y colaboradores (1994): se comenzó con un 

precalentamiento a 95° C durante 5 minutos, después la desnaturalización de la doble 

cadena de DNA a 95° C por 1 minuto, seguido de la alineación de los oligonucleótidos a 

53° C durante 1 minuto y la extensión a 72° C durante 1 minuto. Estos últimos tres 

pasos se repitieron 30 veces más. 



 

El producto final de amplificación se observó en geles de agarosa al 1.7 % 

teñido en bromuro de etidio a 2.5 µl, con cámara de electroforesis a 6.0 V/cm3 durante 

15 minutos.  

5.2.3.- Obtención de Haplogrupos y detección de frecuencias 

La reacción enzimática se realizó de la siguiente manera: se hizo una mezcla de 0.2 µl 

de buffer 1X (Invitrogen®) y 1.1 mM de cada enzima de restricción y 20 µl de la 

reacción final de PCR. Se obtuvo un volumen final de 29 µl para cada muestra. Las 

muestras se incubaron a una temperatura de 37° C durante 16 horas. La digestión se 

observó en geles de agarosa al 3 % teñido en bromuro de etidio a 2.5 µl, con cámara de 

electroforesis a 6.0 V/cm3 durante 15 minutos.  

Las enzimas de restricción y los oligonucleótidos que se utilizaron para estudiar 

la población fueron tomadas de Bailliet y colaboradores (1994) para haplogrupos 

amerindios y Green y colaboradores (2000) para los haplogrupos H y L (Tabla 1). Estas 

enzimas son: HaeIII, en el haplogrupo A y B; HincII para el haplogrupo C; AluI, para el 

haplogrupo D y H; y HpaI para el haplogrupo L (Sigma-Genosis® )  

Las frecuencias obtenidas se utilizaron para realizar los análisis estadísticos 

comparativos con otras poblaciones (Tabla 2). 

Haplogrupo Oligonucleótidos (Primers) 
PCR (tamaño 
del fragmento)  

p.b. 

Enzima de 
restricción Mutación 

Digestión 
(tamaño de los 

fragmentos) p.b. 
Referencia 

MiL582 5´TGTAGCTTACCTCCTCAAAGC3’ 
A 

MiH745 5’TTGATCGTGGTGATTTAGAGG3’ 
163 HaeIII +663 82+105 Bailliet et al., 1994 

MiL5150 5’CCTACTACTATCTCGCACCT3’ 
D 

MiH5281 5´GTGAATTCTTCGATAATGGCC3’ 
131 AluI -5 176 78+42 Bailliet et al., 1994 

MiL13209 ´GCCCTTACACAAAATGACATCAA3´ 
 

C 
MiH13437 5´TAATACACCAGTCTTGTAAACC3´ 
 

228 HincII -13 259 178+50 Bailliet et al., 1994 

MiL16.475 5’TAGCTAAAGTGAACTGTATCC 3’ 
B 

MiH18 5’GGTGATAGACCTGTGATCCAT 3’ 
112 HaeIII +16 517 70+42 Bailliet et al., 1994 

MiL6.886 5’CATCGTCCTAGAATTAATTCC3’ 
H 

MiH7.275 5’CTTTACAGTGGGCTCTAGAGG3’ 
389 AluI -7 025 139+250 Green et al., 2000 

MiL3.522 5’ CTACCATCACCCTCTACATC 3’ 
L 

MiH3.650 5’ CACCCTGATCAGAGGATTG 3´. 
128 HpaI +3 592 58+70 Green et al., 2000 

Tabla 1. Oligonucleótidos y enzimas de restricción utilizadas para la caracterización genética de 
una población mestiza del Centro de México (Anexos V, VI y VII). 

 



 

5.3.- Análisis Estadísticos  

 
5.3.1.- Estructura genética Intrapoblacional 

Para analizar la diversidad genética intrapoblacional de la población mestiza del Centro 

de México, se utilizó el programa Popgene v. 1.31 (Yeh et al., 1997), y el programa 

Arlequin v. 2.0 (Schneider et al., 2000) donde se analizó la diversidad genética de Nei 

(1987) y el Índice de Shannon para los cuatro haplogrupos (A, B, C y D; Tabla 4). De 

los análisis obtenidos con el programa Popgene v. 1.31 (Yeh et al., 1997), éstos se 

representaron en un dendograma hecho mediante el programa Treeview v. 1.6.6 (Page, 

2001; Figura 8). 

 

5.3.2.- Estructura genética Interpoblacional 

5.3.2.1.- Árbol de distancias genéticas (Nei, 1987) 

Para el cálculo de las relaciones genéticas de Nei (1987) entre las poblaciones mestizas 

del Norte de México (Juárez-Ojinaga), Colombia, la población de estudio Centro de 

México y la población indígena nahua, se utilizó el programa Phylip v. 3.5 (Felsenstein, 

1993). Se generó un árbol de distancias para calcular su robustez mediante un 

remuestreo de 1000 repeticiones y se obtuvo un árbol de consenso (Figura 10). El árbol 

se obtuvo mediante el programa Treeview v. 1.6.6 (Page, 2001).  

5.3.2.2.- Diversidad genética 

Para analizar la diversidad genética entre las poblaciones mestizas del Norte de México 

(Juárez-Ojinaga), Colombia y la población de estudio Centro de México, se utilizó el 

programa Arlequin v. 2.0 (Schneider et al., 2000) para determinar si existía una 

subestructura genética entre las poblaciones mestizas comparadas. Este último análisis 

se realizó mediante la prueba de AMOVA (Excoffier et al., 1992) que se basa en el 

estimador Fst. 

Además del árbol se realizaron otros análisis estadísticos. Para ello se utilizó el 

programa XLSTAT. v. 7.5. (Tomado de: http://www.xlstat.com). En este programa se 



 

realizaron las siguientes pruebas estadísticas: análisis de componentes principales 

(ACP); este análisis multivariado se fundamenta en la representación de la máxima 

variabilidad de los datos originales y el análisis de escalamiento multidimensional 

(MDS); éste utiliza las distancias de Nei (1987) para representarlas gráficamente. Las 

poblaciones analizadas para su comparación fueron dos indígenas Mazahua (Moreno, 

2006: en preparación) y Nahua (Lorenz y Smith, 1996; Malhi et al., 2003) y tres 

mestizas del Centro de México (población de estudio), Norte de México (Juárez-

Ojinaga; Green et al., 2000) y Colombia (Horai et al., 1993), obtenidas de publicaciones 

científicas y que están en preparación. La ubicación geográfica de las poblaciones de 

estudio se representa en la Figura 7. 

 

Figura 7. Situación geográfica de las poblaciones utilizadas en los análisis 
comparativos. 

 



 

6.- RESULTADOS 

6.1.- Laboratorio 

Se extrajo DNA de 101 muestras: 99 muestras de la población estudiada y 2 muestras 

control, una procedente de un individuo de África (Subsahariana) y otra de un individuo 

de Europa (España). El objeto de analizar estas dos últimas muestras fue el de tener una 

referencia como control que aseguraran que el protocolo estaba estandarizado. La 

muestra africana, tendría que corresponder, con mayor probabilidad, a un haplogrupo 

subsahariano o africano (L), así como la muestra europea debería de pertenecer a un 

haplogrupo europeo (H). Por falta de presupuesto no se realizaron todas las pruebas para 

detectar los haplogrupos pertenecientes a Europa y África; de hecho, únicamente se 

aplicaron los de mayor frecuencia en esas poblaciones. Es decir, el haplogrupo L para 

África y el H para Europa (Green et al., 2000).   

6.1.1.- Reacción de Amplificación de la Polimerasa (PCR) 

Todas las muestras amplificaron, observándose la banda correspondiente para cada par 

de oligonucleótidos. Para el haplogrupo A, la longitud de la banda corresponde a 163 

p.b. (pares de bases), para el haplogrupo B a 112 p.b., para el C a 228 p.b., y para el D a 

131 p.b.; el haplogrupo H a 389 p.b. y el haplogrupo L a 128 p.b. (Anexos V y VI). 

6.1.2.- Digestión con enzimas de restricción y detección de haplogrupos 

En las 99 muestras analizadas con enzimas de restricción para identificar los 

haplogrupos amerindios, europeo y africano, únicamente se obtuvieron 97 y 2 muestras 

que no presentaron ningún haplogrupo analizado. Los controles usados sólo resultaron 

positivos para el haplogrupo africano (L; Anexo IX). 

Posteriormente, se calcularon las frecuencias de cada haplogrupo, es decir, el 

número de muestras de cada haplogrupo se dividió entre el número total de muestras de 



 

la población; no se incluyeron las muestras de control positivo (un europeo y un 

africano) en el total de muestras para saber la frecuencia de cada haplogrupo (Tabla 2). 

Tabla 2. Frecuencia de los haplogrupos obtenidos en las muestras analizadas. 

 Haplogrupo A Haplogrupo B Haplogrupo C Haplogrupo D 

Muestra estudiada (97 
individuos). 

50 28 16 3 

Frecuencias 
51.5 % 28.9 % 16.5 % 3.1 % 

 

 En esta tabla puede observarse que el haplogrupo más frecuente es el A, con 50 

individuos que representan un 51.5 % del total, seguido del B, representado por 28 

muestras (28.9 %), el C con 16 muestras (16.5 %) y el D con tan sólo 3 muestras (3.1 

%). 

6.2.- Análisis estadísticos 

6.2.1.- Estructura genética intrapoblacional 

La diversidad genética intrapoblacional de los haplogrupos amerindios en la población 

de estudio se analizó con el programa Popgene v. 1.31 (Yeh et al., 1997), utilizando el 

Índice de Shannon (I) que se presenta en la Tabla 3. Para la población mestiza de 

estudio los valores obtenidos oscilan entre 0.6927, para el haplogrupo A y 0.1380 para 

el haplogrupo D y el valor promedio para el conjunto de los haplogrupos es de 0.4698. 

La diversidad genética de Nei (h) oscila 0.4995 para el haplogrupo A y 0.0599 para D, y 

el promedio es de 0.3114 (Tabla 3). 

Los resultados de la diversidad genética de Nei (1987) para el conjunto de 

haplogrupos, sugieren que A y B al poseer valores relativamente altos son los que se 

encuentran presentes con mayor abundancia dentro de la población, mientras que C y D 

presentan valores bajos, de 0.4478 para C y 0.1380 para D (Figura 8). 



 

Tabla 3. Análisis de la diversidad genética (h) de Nei y el índice de Shannon (I) de la población mestiza 
del Centro de México. 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 8. Relación de los haplogrupos A, B, C y D, basados en la diversidad genética de Nei (h) obtenida 
del programa Popgene v. 1.31 (Yeh et al., 1997). 

 
6.2.2.- Estructura genética interpoblacional  
 
6.2.2.1- Árbol de distancias genéticas (Nei, 1987) 

Las distancias genéticas de Nei (1987) se calcularon a partir de las frecuencias de los 

haplogrupos utilizando el programa Phylip v. 3.5. Con el mismo programa también se 

realizaron 1000 réplicas de remuestreo para estimar robustez al árbol representado. Las 

distancias genéticas se representan en la Tabla 4.  

El análisis de esta tabla indica que la distancia mínima de la población mestiza 

del Centro de México con la población indígena nahua, tiene un valor de 0.0054. De la 

misma manera, el grupo con el que mantiene menos afinidades genéticas es con la 

población mestiza del Norte de México (0.0121). En la Figura 9 se puede observar que 

hay una relación sólida entre la población nahua y la población de estudio, ya que 

 

HAPLOGRUPO 

 

h 

 

I 

A 0.4995 0.6927 

B 0.4107 0.6009 

C 0.2755 0.4478 

D 0.0599 0.1380 

Promedio  0.3114 0.4698 



 

presenta una robustez de 99.8 %. En cambio, las poblaciones de Colombia y Norte de 

México están más alejadas. 

Tabla 4. Matriz de distancias genéticas de Nei (1987) 

 

6.2.2.2.- Diversidad genética 

Con el programa Arlequin v. 2.0 (Schneider et al., 2000), se calculó el AMOVA 

(Excoffier et al., 1992) para determinar si existen diferencias significativas entre las 

poblaciones mestizas (Anexo VIII). Para ello se utilizaron sólo las poblaciones mestizas 

(Tabla 5). 

 

Figura 9. Árbol de distancias genéticas de Nei (1987) con 99.8 % de robustez entre las poblaciones 
analizadas. 

 
Tabla 5. Resultados del Análisis Molecular de la Varianza entre las poblaciones mestizas. 
 

 

 

Población 
 Centro de 

México 

NMéxico 
(Juárez-
Ojinaga) Nahua Colombia 

Centro de México 0.0000    

NMéxico (Juárez-Ojinaga) 0.0121 0.0000   

Nahua 0.0054 0.0389 0.0000  

Colombia 0.0079 0.0117 0.0219 0.0000 

Variación Componentes de la varianza Porcentaje de 
variación 

Entre poblaciones 0.00824 2.38 

Dentro de poblaciones 0.33820 97.62 

Total 0.34643  



 

El estadístico Fst es de 0.02377 y la probabilidad asociada es siempre inferior a 

0.05. Los resultados indican que la mayor diversidad genética es la que se encuentra 

dentro de las poblaciones, que está por encima del 97 %, encontrando un 2.38 % de la 

variación total asociada a las diferencias entre las poblaciones comparadas. Este 

resultado indica que existen diferencias significativas en la estructura de los 

haplogrupos de las tres poblaciones mestizas.  

 
El análisis de componentes principales (ACP) muestra la relación que existe 

entre poblaciones al representar en dos componentes los porcentajes más altos de 

variabilidad poblacional expresada a través de la frecuencia de los haplogrupos 

mitocondriales.  

El análisis es muy robusto y expresa más del 98.57% de la variabilidad, con un 

76.11% expresado en el eje X y un 22.46 % en el eje Y. Los resultados muestran una 

relación atribuida entre las dos poblaciones indígenas utilizadas como comparación. La 

población del Centro de México se relaciona estrechamente con ellas, apareciendo el 

resto de poblaciones mestizas muy alejado (Figura 10). 

Los resultados obtenidos al aplicar un análisis de escalamiento multidimensional 

(MSD) a partir de las distancias de Nei (1987) generadas en Phylip se representan en la 

figura 11. Es una gráfica significativa ya que el índice de estrés indica que la prueba es 

aceptable y que el modelo se ajusta a los datos y es muy bajo (0.005). En este análisis se 

integraron, para tener más poblaciones con las que comparar los resultados, dos 

poblaciones indígenas. Los resultados muestran una relación entre los dos grupos 

indígenas, muy unidos entre ellos formando una clara agrupación. Éstos, a su vez, se 

encuentran muy cerca de la población analizada en el presente trabajo. El resto de 

poblaciones mestizas están muy separadas. 

 



 

 

 

Figura 10. Análisis de Componentes Principales utilizando cinco poblaciones. Tres mestizas y dos 
indígenas de referencia. 

 
 

 

Figura 11. MDS de diferentes poblaciones y la población estudiada 



 

7.- Discusión 

El fenómeno de mestizaje para la región de México coincide con la llegada de grupos 

humanos de otros continentes y de la interrelación de poblaciones autóctonas. De hecho, 

estos grupos amerindios, europeos y africanos son el producto de la primera fase de 

diferenciación genética. Por tal motivo, los estudios de genética molecular pueden 

rastrear marcadores genéticos, en este caso del mtDNA en las poblaciones procedentes 

de aquellos remotos tiempos y pueden reconstruirse aspectos de la historia evolutiva del 

hombre por vía materna (Sykes, 2001; Acuña, 2005). 

7.1.- Estructura genética intrapoblacional 

Los resultados de las frecuencias de los haplogrupos mitocondriales obtenidos con las 

enzimas de restricción indican que la totalidad de la muestra presenta al menos uno de 

los cuatro haplogrupos amerindios: A, B, C y D, los cuales han sido ampliamente 

descritos (Torroni et al., 1992; Lorenz y Smith, 1996; Merriwether et al., 1996). En el 

total de las muestras, el haplogrupo con un porcentaje mayor es el A, seguido del 

haplogrupo B, después el C y finalmente el haplogrupo D (Tabla 2). No se detectó 

ningún otro haplogrupo mitocondrial europeo o africano. Estas frecuencias se ajustan a 

la distribución de los haplogrupos mitocondriales en el continente americano. El análisis 

de los porcentajes de los haplogrupos del DNA mitocondrial permite identificar una 

segregación genética de estos linajes de norte a sur que apoya el modelo de colonización 

ancestral en América, posiblemente relacionada con un origen único de las poblaciones 

procedentes de Asia; ya que, de acuerdo con esta distribución de linajes, en el norte 

existe mayor frecuencia del haplogrupo A, seguido de B que está distribuido 

diferencialmente a lo largo del continente. Sin embargo, en el extremo sur existe una 

proporción mucho más baja de los haplogrupos A y B; los haplogrupos C y D presentan 

proporciones muy bajas en la región norte y hacia el sur se va incrementando 



 

gradualmente su frecuencia (Bonatto y Salzano, 1997; Lalueza et al., 1997; Forster, 

2004; García et al., 2004). Por lo tanto, este modelo de distribución de los linajes 

mitocondriales coincide con las frecuencias encontradas en la población mestiza de 

estudio, donde la estructura genética dentro de la muestra contiene predominantemente 

linajes ancestrales, que corresponden sólo a haplogrupos amerindios. 

Los resultados obtenidos mediante los índices de diversidad de Nei y de Shannon 

(Tabla 3) implican que los haplogrupos A y B son más diversos, lo que sugiere que 

presentan diferentes formas de expresión (haplotipos) dentro de la población mestiza de 

estudio, es decir, son haplogrupos con diferentes sitios polimórficos y a la vez más 

variables, aunque no se puedan observar estos sitios porque únicamente se está 

analizando la presencia o ausencia de una mutación específica en el mtDNA. La 

diversidad de Nei indica la variedad de los diferentes tipos de genes que existen en los 

haplogrupos con más frecuencia (A y B) en la población muestreada y el Índice de 

Shannon muestra que hay más probabilidad de que un individuo tomado al azar presente 

la mutación característica del haplogrupo A o B y en menor probabilidad puedan 

presentar los haplogrupos C y D. Estos Índices expresan la heterogeneidad de cada 

marcador (haplogrupo). Asimismo, se puede inferir que el haplogrupo A es más antiguo 

y tuvo más oportunidad de diversificarse en la región norte y centro del continente y el 

haplogrupo B, que es más reciente, está distribuido de manera paralela dentro del 

continente, pero con menor índice de fijación (Torroni et al., 1992; Wallace y Torroni, 

1992; Torroni et al., 1993; Torroni et al., 1994; Bonatto y Salzano, 1997; Oppenheimer, 

2003). Sin embargo, los haplogrupos C y D, al poseer frecuencias más bajas, son 

haplogrupos de incorporación más reciente, con menor diversidad y proporciones más 

bajas dentro de la muestra analizada y que se están incorporando a la población mestiza 



 

de estudio por medio de migraciones recientes, tal vez provenientes de otras 

poblaciones mestizas (Bonatto y Salzano, 1997). 

Por otro lado, el árbol de las distancias genéticas de Nei (Figura 9) que se 

obtuvo, establece gráficamente la cantidad de variación compartida entre los 

haplogrupos comparados de acuerdo a sus frecuencias. Es así que se observan dos 

componentes bien diferenciados: el primer componente agrupa a los haplogrupos A y B, 

lo que nos indica mayor similitud en la proporción de genes mitocondriales o posibles 

haplotipos que compartieron ambos haplogrupos antes de que divergieran uno del otro 

al momento de entrar el grupo ancestral al continente americano (Bonatto y Salzano, 

1997). Aunque se podría asumir que el tiempo en que los haplogrupos A y B se 

diversificaron en el centro del continente fue relativamente reciente (30,000 a 40,000 

años; Torroni et al., 1993; Bonatto y Salzano, 1997), ya que comparten más afinidad 

con respecto a otros. 

En cambio, los haplogrupos C y D que forman el segundo componente, se 

agrupan independientemente del primero; esto indica que probablemente las mutaciones 

que caracterizan a los haplogrupos C y D son linajes poco diversos y más recientes, lo 

que sugiere que son mutaciones que evolucionaron y se diferenciaron probablemente a 

consecuencia de la deriva génica o por eventos de recombinación recientes (Bonatto y 

Salzano, 1997), lo que establece bajos niveles de variabilidad y frecuencias relativas 

pequeñas.  

Por lo tanto, estos haplogrupos amerindios encontrados en la población mestiza 

de estudio sugieren que, al entrar un grupo humano de mujeres al continente americano, 

se expandieron aproximadamente al mismo tiempo y probablemente provinieron de una 

misma población ancestral (Torroni et al., 1992; Bonatto y Salzano, 1997). Las 

diferencias regionales están dadas probablemente por procesos de diferenciación local y 



 

deriva genética, lo que explicaría inclusive los gradientes geográficos observados para 

estos haplogrupos a lo largo del continente americano. 

7.2.- Estructura genética interpoblacional 

Para los resultados obtenidos mediante el análisis molecular de la varianza (AMOVA), 

se observa que la variación molecular entre la población mestiza de estudio y las 

poblaciones mestizas del Norte de México y Colombia es muy similar, es decir, cuando 

se comparan distintos grupos mestizos, éstos presentan frecuencias muy similares para 

los haplogrupos A, B, C y D, lo que reafirma la teoría de migración homogénea de 

dichos haplogrupos dentro del continente y la contemporaneidad de los eventos de 

mestizaje (Acuña, 2005).  

Sin embargo, cuando se compara la variación dentro de los diferentes grupos 

mestizos comparados (Tabla 5), se encuentran niveles de variación mucho más 

elevados; estos resultados sugieren que al interior de las diferentes poblaciones mestizas 

comparadas, la diversificación genética observada está en función de la variación de las 

frecuencias relativas de cada uno de los haplogrupos amerindios (A, B, C y D); es decir, 

aunque las poblaciones mestizas comparadas presentan homología en cuanto al tipo y 

proporciones de haplogrupos amerindios (lo que corrobora el modelo de mestizaje 

mujer indígena-hombre extranjero), cada población presenta altos niveles de 

diferenciación local, establecidos por diferencias regionales en las frecuencias de estos 

haplogrupos, que son diferentes para cada población comparada ( Ayala y Kiger, 1984). 

Tomando en cuenta el estadístico que describe la diferenciación genética 

interpoblacional (FST= 0.02377), se encuentran diferencias significativas para todas las 

poblaciones comparadas, ya que algunas de ellas presentan los haplogrupos amerindios 

más un haplogrupo europeo (H) y uno africano (L). Esto es para el caso de la población 

mestiza del Norte de México, la cual obtuvo altas frecuencias de haplogrupos 



 

amerindios, principalmente de los haplogrupos A y B seguido de C y D y por último 

bajas frecuencias de H y L.  

La baja frecuencia de haplogrupos europeos y africanos indica una pequeña 

mezcla de grupos humanos procedentes de Estados Unidos que pudieron emigrar a la 

región norte de México y por ello no se encontraron estos haplogrupos en la muestra 

analizada en Pachuca; además, la zona centro del país se caracteriza por una población 

muy heterogénea, con altos niveles de flujo genético y escaso aislamiento local (Green 

et al., 2000). 

Actualmente se observa también que las poblaciones mestizas tienen escaso flujo 

genético hacia poblaciones indígenas y flujo moderado hacia grupos anglosajones u 

otras poblaciones mestizas. Por lo tanto, probablemente estas interacciones contribuyen 

a mantener una variabilidad genética elevada dentro de la población mestiza del Norte 

de México y dentro de la población de estudio y Colombia, ya que esta última 

únicamente contiene los haplogrupos A, B y C, confirmando nuevamente la existencia 

de gradientes para las frecuencias relativas de los haplogrupos amerindios 

(generalmente de norte a sur) en las poblaciones mestizas de América.  

La población del Centro de México (analizada en este estudio) presenta los 

cuatro haplogrupos amerindios (A, B, C y D), siempre con mayor frecuencia los 

haplogrupos A y B seguidos de C y D. Este resultado sugiere que los estilos de vida 

asociados a la distribución geográfica de cada población establecen diferencias locales 

que permiten que las interacciones entre poblaciones estén limitadas por la cultura 

regional (Malhi et al., 2003) lo que permite que la diferenciación genética esté 

condicionada de alguna manera.  

Sin embargo, las frecuencias entre las poblaciones mestizas son básicamente 

similares (Anexo VIII), con altos niveles de homogeneidad entre las poblaciones, pues 



 

todas presentan los cuatro haplogrupos amerindios (A, B, C y D), aunque distribuidos 

en un gradiente geográfico continental y con diferencias locales dadas por las 

frecuencias relativas al interior de las poblaciones; estos datos ilustran el patrón de 

mestizaje establecido en América, en el que los linajes maternos están constituidos 

básicamente por mujeres indígenas y el aporte de otros haplogrupos (como el H y el L) 

es proporcionado en generaciones posteriores al evento de conquista, tal vez por 

pequeños grupos de mujeres europeas y africanas (Lisker, 1981, Green et al., 2000). 

Las homologías reportadas para los haplogrupos amerindios en las poblaciones 

mestizas comparadas sugieren entonces que el sustrato común en todas ellas 

corresponde a genes amerindios, distribuido en un gradiente geográfico de norte a sur y 

con dos haplogrupos fijados (A y B), que presentan también la mayor variabilidad 

genética. Estos haplogrupos tienen también un origen común como causa una 

colonización ancestral única (Horai et al., 1993; Torroni et al., 1993; Green et al., 

2000).  

Estos análisis moleculares se apoyan con los resultados obtenidos en los análisis 

de componentes principales, así como en el de escalamiento multidimensional, en el que 

se establecen las similitudes de las poblaciones comparadas de acuerdo a los sitios 

polimórficos de cada haplogrupo amerindio y muestran que las dos poblaciones 

indígenas nahua y mazahua están más cercanas a la población estudiada en la presente 

tesis, lo que demuestra su filiación indígena basal. Esto ilustra también que el 

componente amerindio tiene mayor peso en la población mestiza del Centro de México, 

porque, de acuerdo con los datos históricos, en el Estado de Hidalgo se dio un proceso 

de colonización por un grupo étnico nahua que llegó del norte del continente y se 

distribuyó en la mayor parte del territorio mexicano, pasando por los estados de México 

e Hidalgo y llegando hacia el sur.  



 

Sin embargo, los gráficos para los análisis de componentes principales y el de 

escalamiento multidimensional (Figura 10 y 11), evidencian una heterogeneidad con la 

población del Norte de México (Juárez-Ojinaga) y la del sur del continente (Colombia), 

ya que su distribución es más dispersa y con aislamiento mayor en comparación de las 

poblaciones del centro (Centro de México, Nahua y Mazahua), que presentan una 

expansión más o menos similar, aunque con patrones genéticos diferenciables a escala 

local, ya sea por el aislamiento geográfico o por deriva genética (Torroni et al., 1993; 

Merriwether et al., 1996). 

Analizando la cercanía geográfica con el Estado de México, donde se localizan 

los Mazahuas, quienes aparentemente son descendientes de poblaciones nahuas, 

podemos suponer entonces que las afinidades encontradas con estos grupos se deben al 

flujo genético existente entre esos grupos indígenas y las poblaciones mestizas actuales 

del centro de México, como la población mestiza de Pachuca, ya que algunas muestras 

provienen de la parte este del Estado de Hidalgo y por lo tanto se infieren mezclas 

ancestrales con los grupos indígenas colonizadores de esta región (De la Barrera, 2000).  

Sin embargo, para el árbol de distancias genéticas de Nei que se obtuvo al 

comparar la población mestiza de estudio, las poblaciones mestizas del Norte de México 

y Colombia y la población indígena Nahua, muestra que la población del Centro de 

México está más cercana genéticamente con la población indígena Nahua, ya que 

posiblemente comparten sustrato indígena de un ancestro común, pues esta región fue 

centro de intercambio comercial entre grupos humanos de diferentes regiones del 

Estado de Hidalgo y Estados circundantes a él. Sin embargo, existe una distancia 

genética mayor (Tabla 4) entre las poblaciones mestizas, lo que sugiere una historia 

diferente para cada población, por lo que, el establecimiento y diferenciación local de 

los diferentes polimorfismos asociados a cada haplogrupo, junto con eventos 



 

microevolutivos como la deriva genética, determinan esta diferenciación local (Ayala y 

Kiger, 1984; Bonatto y Salzano, 1997). 

Por lo tanto, hay que considerar que de acuerdo con los análisis moleculares y de 

asociación presentados en este trabajo, se contribuye a evidenciar el modelo de 

mestizaje establecido en el continente americano y la filiación genética actual de 

algunas poblaciones mestizas, donde la población recolectada en Pachuca es el segundo 

reporte obtenido para México. Esta información es de gran importancia para entender la 

historia y cultura de las poblaciones indígenas y el proceso de mestizaje que se ha 

llevado entre diferentes grupos humanos procedentes de otras regiones del mundo y de 

México, principalmente. Con base en estos resultados y la evidencia histórica (Aguirre-

Beltran, 1946; De la Barrera, 2000) aparentemente existió, en el proceso de mestizaje, 

una mayor proporción de hombres europeos y africanos que de mujeres de otros 

continentes y mayor sustrato materno indígena (Cook y Borah, 1974). Sin embargo es 

recomendable completar estos estudios genéticos con marcadores del cromosoma Y, 

sitios polimórficos del mtDNA y comparar otras poblaciones para que se tenga un 

panorama más completo sobre la contribución de otros linajes humanos a la población 

mexicana actual, que permita establecer linajes moleculares y una filiación genética 

actual (Lisker, 1981; Bailliet et al., 1994; Green et al., 2000).  



 

8.- Conclusiones 

1. Se caracterizó una población mestiza del centro de México en Pachuca, Hidalgo 

con los cuatro haplogrupos principales amerindios propios del continente 

americano (A, B, C, D) que indican que los haplogrupos A y B están fijados en la 

población de estudio y los haplogrupos C y D son de incorporación más reciente. 

2. La población mestiza estudiada presenta sustrato indígena de los grupos étnicos 

nahua y mazahua, y comparte proporciones de haplogrupos similares a otras 

muestras mestizas, lo que implica un sustrato común, relacionado básicamente a 

los grupos amerindios ancestrales. 

3. La ausencia de haplogrupos europeos y africanos en la población mestiza 

estudiada confirma la hipótesis del modelo de mestizaje para el continente 

americano, conformado por varones extranjeros y mujeres indígenas, aunque los 

datos para la población de estudio no validan un modelo tri-híbrido. 

4. La frecuencia y variabilidad de los marcadores mitocondriales de la población 

estudiada presentan una segregación norte-sur en el continente, ya que presentan 

altos valores del haplogrupo A y B en el norte y centro de América y para el caso 

de los haplogrupos C y D, éstos se encuentran con frecuencias más elevadas en el 

extremo sur del continente. 
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10.- Anexos 

Anexo I. Población del Estado de Hidalgo (Vargas-González et al., 1997). 
 

 
 
 

 
 

Anexo II. Mapa del Estado de Hidalgo con Geoestadística Municipal (INEGI, 2000). 
 
 
 
 
 



 

Anexo III. Formato de la carta consentimiento de cada donador. Por cuestiones éticas se ha preservado la 
identidad de las personas 

 

 
 

Anexo IV. Formato de la encuesta realizada de cada donador en el estudio. Por cuestiones éticas se ha 
preservado la identidad de los donantes. 

 

 



 

 
 
Anexo V. Bandas de Amplificación del haplogrupo B a 112 p.b. y haplogrupo C a 228 con marcador de 

peso molecular de 25 p.b. 
 

 
 

Anexo VI. Bandas de amplificación de los haplogrupos A (derecha) y B (izquierdo) con marcador de peso 
molecular de 25 p.b. 

 

 
 

Anexo VII. Digestión enzimática (izquierda) y amplificación (derecha.). 



 

Anexo VIII.  Frecuencias de la población mestiza analizada y de las poblaciones que se utilizaron para 
realizar las comparaciones. Para norte de México (Green et al., 2000), Mazahua (Moreno, 2006: en 

redacción), Nahua (Lorenz y Smith, 1996) y Colombia (Horai et al., 1993). 
 
 

 
 
 
 

 
 

Anexo IX. Lugar de nacimiento de la madre de los donadores (color verde). 

FRECUENCIAS DE HAPLOGRUPOS Población 
A B C D OTROS 

Centro de 
México 0.5000 0.2800 0.1600 0.0300 0.0200 

Norte de 
México 0.3360 0.2650 0.2330 0.0580 0.1080 

Mazahua 0.6030 0.3560 0.0410 0.0000 0.0000 

Nahua 0.6120 0.3230 0.0650 0.0000 0.0000 

Colombia 0.5000 0.2000 0.2500 0.0500 0.0000 



 

Anexo X. Relación de las muestras, los códigos empleados en el laboratorio, lugar de nacimiento de la 
madre y la abuela materna y los haplogrupos resultantes. El número 2 representa las muestras que no  

presentaron los haplogrupos analizados. 

# REFERENCIA 
(DONADOR) HAPLOGRUPO 

LUGAR DE NACIMIENTO 
DE LA MADRE 

LUGAR DE NACIMIENTO DE 
LA ABUELA MATERNA 

ANCESTROS 

1 A001 B Cd. Sahagún, Hgo. Emiliano Zapata, Hgo ? 

2 AOO3 A Acaxochitlán, Hgo Tualncingo, Hgo ? 

3 AOO4 C San Martín, Edo Mex. San Martín, Edo Mex. ? 

4 AOO5 A Zapotlán de Juárez, Hgo México, D.F. ? 

5 AOO6 C ? Pachuca, Hgo ? 

6 AOO7 C Pachuca, Hgo Guadalajara, Jalisco ? 

7 AOO8 A Zaragoza, Tlahuelilpa, Hgo Tlahuiltepa Hidalgo ? ? 

8 AOO9 B Tierra Blanca, Veracruz ? ? 

9 AOO10 B Mineral del Chico, Hgo Mineral del Chico, Hgo ? 

10 AOO11 A San Agustín Tlaxiaca, Hgo San Agustín Tlaxiaca, Hgo 
Español y 
Durango 

11 AOO12 A Pachuca, Hgo Pachuca, Hgo ? 

12 AOO13 D ? ? ? 

13 AOO14 A Villa Hermosa, Tabasco Tabasco ? 

14 AOO15 A Pachuca, Hgo Pachuca, Hgo ? 

15 AOO16 B Apan, Hgo Apan, Hgo ? 

16 AOO17 D Molango, Hgo Molango, Hgo ? 

17 AOO18 A ? Tlaxcala ? 

18 AOO19 B ? ? ? 

19 AOO20 A ? Puebla 
Bisabuelo 

paterno europeo 

20 AOO21 A Pachuca, Hgo ? ? 

21 AOO22 A Pahuatlán, Puebla Pahuatlán, Puebla ? 

22 AOO23 B ? Pachuca, Hgo ? 

23 AOO24 C México, D.F. Valle de Santiago, Gto. ? 

24 AOO25 A México, D.F. Estado de México ? 

25 AOO26 A Progreso de Obregón, Hgo Ixmiquilpan, Hgo. ? 

26 AOO27 B Mineral del Monte, Hgo Mineral del Monte, Hgo ? 

27 B001 C San Luis Potosí San Luis Potosí ? 

28 B002 A Cuautepec de Hinojosa 
Cuautepec de Hinojosa 

Abuelos paternos 
hablan Náhuatl 

29 B003 B Hidalgo Hidalgo ? 

30 B004 A México, D.F. México, D.F. ? 



 

 
 
 
 
 

# REFERENCIA 
(DONADOR) HAPLOGRUPO 

LUGAR DE NACIMIENTO 
DE LA MADRE 

LUGAR DE NACIMIENTO DE 
LA ABUELA MATERNA 

ANCESTROS 

31 B005 B Cd. Meoqui, Chihuahua Aquiles Serdán, Chihuahua Chihuahua 

32 B006 2 Molango, Hgo Molango, Hgo España 

33 B007 C Santiago de Chile Santiago de Chile ? 

34 B008 A Huichapan, Hgo Huichapan, Hgo ? 

35 B009 A México, D.F. México, D.F. ? 

36 B010 A Guanajuato Guanajuato ? 

37 B011 A Pachuca, Hgo Pachuca, Hgo ? 

38 B012 A Real del Monte, Hgo Real del Monte, Hgo ? 

39 B013 C Tlaxcala Tlaxcala ? 

40 C001 C ? ? ? 

41 C002 A El Aserradero, Hgo ? ? 

42 C003 A San Gabriel Azteca, Hgo Zempoala, Hgo ? 

43 C004 B México, D.F. México, D.F. ? 

44 C006 B Pachuca, Hgo Tezontepec, Hgo ? 

45 C007 B Emiliano Zapata, Hgo Hidalgo ? 

46 COO9 A ? ? ? 

47 D001 C Ixmiquilpan, Hgo Ixmiquilpan, Hgo ? 

48 E001 B Guadalajara Bilbao ? 

49 E004 A Tepatepec, Hgo Tepatepec, Hgo ? 

50 E006 A ? Progreso de Obregón, Hgo ? 

51 E009 2 Molango, Hgo Molango, Hgo ? 

52 E010 A Apan, Hgo Apan, Hgo ? 

53 E017 A Tula, Hgo Tepeapulco, Hgo ? 

54 E018 A Pachuca, Hgo Zempoala, Hgo ? 

55 E020 A Santo Tomas Atlaltipa ? 

56 E022 B Apan, Hgo ? ? 

57 E023 C Tlanchinol, Hidalgo Tlanchinol, Hidalgo ? 

58 E024 A Mixquiahuala, Hgo Mixquiahuala, Hgo ? 

59 E025 A Actopan, Hgo Pachuca, Hgo ? 

60 E027 A Pachuca, Hgo Pachuca, Hgo ? 



 

 

# 
REFERENCIA 
(DONADOR) HAPLOGRUPO 

LUGAR DE NACIMIENTO 
DE LA MADRE 

LUGAR DE NACIMIENTO DE 
LA ABUELA MATERNA 

ANCESTROS 

61 E028 A Teiziutlán, Puebla Teiziutlán, Puebla ? 

62 E031 A Tetla, Hidalgo Tetla, Hidalgo ? 

63 E032 A Mineral del Chico, Hgo Mineral del Chico, Hgo ? 

64 F001 A Mineral del Chico, Hgo México, D.F. ? 

65 F002 C Tulancingo, Hgo Acaxochitlán, Hgo 
Bisabuelos de 
México, D.F. 

66 F003 B Actopan, Hgo Actopan, Hgo ? 

67 F004 C Ixmiquilpan, Hgo Ixmiquilpan, Hgo ? 

68 F005 A Tula, Hgo Tequisquiapan, Querétaro ? 

69 F006 B Nopala, Hgo Chapantongo, Hgo ? 

70 F007 B San Marcos, Hgo San Marcos, Hgo ? 

71 F008 B Tulancingo, Hgo Pachuca, Hgo Pachuca, Hgo 

72 F011 B Meztitlán, Hgo Meztitlán, Hgo ? 

73 F012 A Michoacán Michoacán ? 

74 F013 B Real del Monte, Hgo Real del Monte, Hgo 
Arandos, 
Jalisco 

75 F014 A San Agustín Tlaxiaca, Hgo Zapotlán, Hgo 

Bis. Pater. San 
Agustín 

Tlaxiaca, Hgo 

76 F015 C Pachuca, Hgo Pachuca, Hgo Hidalgo 

77 G001 A Pachuca, Hgo Molango, Hgo ? 

78 G002 A Huichapan, Hgo Alfajayucan, Hgo 
Tatarabuelo 

español 

79 P001 A Pachuca, Hgo Pachuca, Hgo ? 

80 P003 C Hidalgo Hidalgo ? 

81 P005 A Hidalgo Hidalgo ? 

82 P008 A México, D.F. México, D.F. México, D.F. 

83 Q001 B San Felipe Orizatlán, Hgo San Felipe Orizatlán, Hgo ? 

84 Q003 A México, D.F. México, D.F. ? 

85 Q004 B Puebla, Pue. Veracruz, Ver. ? 

86 Q007 D Pachuca, Hgo Pachuca, Hgo ? 

87 Q008 B Tulancingo, Hgo Tulancingo, Hgo ? 

88 Q009 B Actopan, Hgo Actopan, Hgo ? 

89 Q011 B Ixmiquilpan, Hgo Veracruz, Ver. ? 

90 Q012 B Puebla, Pue. México, D.F. ? 



 

 

 

# 
REFERENCIA 
(DONADOR) HAPLOGRUPO 

LUGAR DE NACIMIENTO 
DE LA MADRE 

LUGAR DE NACIMIENTO DE 
LA ABUELA MATERNA 

ANCESTROS 

91 Q013 A Pachuca, Hgo Pachuca, Hgo ? 

92 Q014 B Puebla, Pue. Puebla, Pue. ? 

93 Q015 A Texcoco Texcoco ? 

94 Q016 A San Luis Potosí San Luis Potosí ? 

95 Q018 B Tepeapulco, Hgo Estado de México ? 

96 Q019 A Tulancingo, Hgo ? ? 

97 Q020 A Río Blanco, Hgo Río Blanco, Hgo ? 

98 S001 C ? ? ? 

99 S002 C Hidalgo Hidalgo ? 

100 CONTROL 1 L España España ? 

101 CONTROL 2 L África África ? 



 

11.- Glosario 

  
� Cuello de botella: es la disminución drástica del tamaño de una población, da 

como resultado que la población que haya sobrevivido tenga sólo una parte del 

conjunto de alelos original. Aunque la población se incremente a su tamaño 

original habrá perdido parte de la variabilidad genética (Mettler y Gregg, 1982; 

Soler, 2003). 

� Efecto fundador: ocurre cuando una población, constituida por pocos 

individuos, se separa de una población mayor. Existe la probabilidad de que 

éstos no sean representativos de la estructura genética de la población original. 

Normalmente este fenómeno implica una disminución de la variabilidad 

genética inicial (Mettler y Gregg, 1982). 

� Deriva genética: es cuando en cada generación se realiza un sorteo de alelos al 

azar durante la transmisión de gametos de padres a hijos, ya que la mayoría de 

los organismos son diploides. La frecuencia en que los alelos aparecen puede 

cambiar de generación en generación sólo como resultado de la probabilidad de 

recombinación en un acervo genético pequeño de aproximadamente 100 o 

menos individuos (Klug y Cummings, 1999). 

� Migración. Una consecuencia de este fenómeno es la ruptura de las diferencias 

genéticas entre las poblaciones. Es decir, es un proceso de homogenización entre 

la población emisora de genes, o individuos, y la receptora. Las mutaciones de 

una población pueden transmitirse a otras poblaciones por migraciones y esto 

puede implicar la ganancia o pérdida de alelos (Mettler y Gregg, 1982; Soler, 

2003). 

� Mutación: es cualquier cambio heredable del DNA; es decir, un cambio estable 

y heredable en el material genético, es una fuente de variación a nivel 



 

poblacional en un lapso largo de tiempo, altera la secuencia del DNA y por tal 

motivo se producen nuevas variaciones, las cuales pueden ser eliminadas o 

pueden tener éxito e incorporarse a todos los individuos de la especie. De tal 

manera es un factor que altera la diversidad genética en la población (Klug y 

Cummings, 1999). 


