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RESUMEN

En el presente trabajo se analiza la estructura genética de Xpuhil, Campeche,
México, a partir de 88 individuos pertenecientes a esta poblaciébn con base
en cuatro haplogrupos encontrados en el DNA mitocondrial y que son
caracteristicos de poblaciones nativas americanas: A, B, C y D. La tipificacion
se llevd a cabo de acuerdo al protocolo propuesto por Walsh, et. al. 1991 y
Baillet, et. al. 1994, que involucra amplificacion de las regiones no codificantes
donde se hayan las variantes que distinguen a los haplogrupos mencionados,
seguida de una digestién enzimatica por medio de las endonucleasas Hae llI,
Hae Ill, Alu I, Hinc Il'y Alu I. Las frecuencias obtenidas para estos marcadores
fueron como se detalla a continuacion: A 47 (0.53); B: 12 (0.14); C: 10 (0.11) y
D: 9 (0.10) Una proporcion de 0,2128 no pudo ser tipificada para ninguno de los
marcadores mencionados. Se realiz6 la comparacion de estos datos con 58
poblaciones nativas americanas de todo el continente por medio de analisis de
componentes principales, discriminante, escalamiento multidimensional y de
varianza molecular. Los resultados muestran que la poblacion maya de Xpuhil
tiene una composicién genética acorde con su ubicacién geogréfica, que tiene
una mayor afinidad a las poblaciones mayas de Chiapas que a las poblaciones
mayas de Yucatan y que la diversidad del DNA mitocondrial en México sigue

un patron que consistente con el modelo de aislamiento por distancia.



1.- INTRODUCCION

...... documentar y confirmar que las culturas indigenas no solo tienen
peculiaridades sociales, culturales y linglisticas, sino que su caracter se remonta
mucho mas alld de las expresiones culturales, su esencia, su diferencia, su
identidad , su particularidad esta escrita en la misma base de la vida: esta
anotada en nuestros genes, en sus genes (Gonzalez —Martin 2003a)

Hasta hace relativamente pocas décadas las indagaciones en torno a la
evolucibn humana, privilegiaban el estudio de restos fosiles desde la
perspectiva Paleoantropoldgica. Desde sus inicios éstos han sido la base de
varias disciplinas, o el punto de comparacion de diversos estudios, como los
arqueoldgicos y linguisticos. Los fosiles de los hominidos mas antiguos,
incluyendo al Homo sapiens moderno se localizan en Africa. Estudios pioneros
como los de Donald Johanson, Tim White, Louis y Mary Leakey, Phillip Tobias,
John Napiery, Richard Leakey (Lewin, 1994; Tattersall, 1997; Leakey y Walter,
1997), sentaron las bases y fueron el punto de comparacién en el
descubrimiento de restos esqueléticos de de hominido modernos. Ya desde
entonces Africa era llamada la cuna de la humanidad. (Stringer y Andrews,
1988; Stringer, 1993, Lewin, 1994, Passarino et al., 1998).

El origen de los humanos se sitlia en Africa, hace aproximadamente 150 000
afios. (Cann et al., 1987b; Lewin, 1994; Cavalli-Sforza; 1995; Foster, 2004;
Oppenheimer, 2004). La evidencia cientifica nos sugiere que a partir de ese

momento, comenzd una o varias aventuras, a través de lo que el humano



tuviera por camino: ya sea desiertos, montafias, rios y océanos, con calor
abrasador o frios que seguramente dejaron a muchos en el camino. Con
glorias y vicisitudes los humanos llegaron a cada continente y fueron dejando
un rastro biologico (el DNA) de su presencia por cada sendero que tomaron.
En la década de los afios ochenta, que los avances en ciencia y en tecnologia;
el genio y esfuerzo de varios cientificos y la construccion de instrumentos
optimos hicieron posible indagar en lo mas intimo de nuestro cuerpo y de
nuestra historia, el DNA. Talento unido en tiempo y espacio, que tenido como
resultado uno de los avances mas significativos en la historia de la evolucion
humana. A partir de entonces; estos estudios comenzaron a tomar forma de
manera irrevocable. La fisiologia, inmunologia, genética y actualmente la
biologia molecular dan sustento a los estudios de variabilidad en poblaciones
humanas, a la vez que ratifican el origen comun de todos los humanos. Sin
lugar a dudas el origen del Homo sapiens es africano, todos llevamos un poco
de Africa bajo la piel.

La dinamica de la estructura genética incrementa por las mutaciones y se
diferencia de una poblacién a otra mediante seleccién natural y deriva génica,
lo que nos permite ahora, diferenciar claramente cémo se han ido moldeando
las poblaciones. Actualmente se pueden hacer estudios mas finos sobre éstos
temas y cada individuo o poblacién puede ser identificado a nivel de su material
genético, por medio de marcadores; éstos pueden ser microsatélites,
minisatélites, haplogrupos y haplotipos de DNA mitocondrial; haplogrupos y
haplotipos del Cromosoma Y, entre otros. (White 1985, Berumen 1998).

Los analisis de genética molecular y su comparacion mediante estadistica

multivariada permiten obtener informacion sobre el origen y la dinamica
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poblacional, asi como las afinidades genéticas entre grupos indigenas, los
procesos de migracion y dispersién de poblaciones y el grado de mestizaje de
las comunidades (Gonzélez-Martin. 2003), lo que la convierte en una gran

herramienta en el estudio del humano y de los demas seres vivos.

Recordando que la molécula responsable de la herencia bioldgica es el DNA,
es ahi donde hurgaremos para rescatar parte de una historia incompleta en el
poblamiento de América. Ser& a través del DNA mitocondrial que esta historia
tomara forma y, poco a poco se ira hilando nuestro pasado, utilizando los
elementos del presente: el mtDNA de los pueblos amerindios de hoy. En este
caso los mayas que habitan en Xpuhil, Calakmul, Campeche; México y los
datos que se han publicado de cincuenta y ocho poblaciones étnicas del
continente americano que abarcan desde los inuit en Canada y los eskimos en

el Artico de Alaska, a los mapuche, en Chile.

En la década de los afios 80, Rebeca Cann empezé a trazar los patrones de
migracién de los humanos modernos por medio del mtDNA, sus estudios
pioneros e innovadores fueron la pauta para todos los estudios de biologia
humana en que se empleaba DNA mitocondrial. El empleo de este DNA tan
particular y la caracteristica de que es heredado Unicamente de forma
matrilineal, hizo que permeara su postulado como la teoria de la Eva
mitocondrial (Cann et al., 1987). Es una clara alusién a la tradicion judeo-
cristiana, pero en el contexto de la hipotesis cientifica de que todas las

poblaciones humanas provienen de una Unica poblacion ancestral africana.
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El mtDNA, posee varias caracteristicas que nos sirven para estos estudios: la
tasa de mutacion es 10 veces mayor que en el DNA nuclear, lo que nos
permite acercarnos a la historia de las poblaciones humanas, no sufre
recombinacion por lo que no esta sometido a presiones selectivas, solo se
hereda por via materna, cuenta con 16 569 pares de bases, (Torroni, et. al.
1992), de los cuales se trabaja con las regiones no codificantes, que se

encuentran en la region de control, también llamada D-Loop.

Este trabajo analizara la frecuencia de haplogrupos presentes en la poblacion
maya de estudio. Los haplogrupos son conjuntos de mutaciones en el mtDNA,
que caracterizan a los individuos tanto de distintos continentes, como dentro
de los mismos. Sus frecuencias oscilan y difieren para grandes grupos
continentales: Europa, Africa, Asia y América (Torroni et al., 1998) (Ver

figural)
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Human mtDNA Migrations

http:iiwww.mitomap_org/mitomap/WorldMigrations.pdf
Copyright 2002 & Mifomap.org
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Figura 1. Mapa en que se reconstruyen migraciones del Homo sapiens empleando mtDNA.
Los marcadores utilizados son Haplogrupos mitocondriales. Se hacen estimaciones del tiempo
de establecimiento de cada haplogrupo en base al reloj molecular.

En América los haplogrupos que se presentan son el A, B, C, D y X, aunque
éste Ultimo se encuentra presente en la costa este de los Estados Unidos de
Norteamérica, pero con una frecuencia baja.

Para Greenberg y colaboradores (1986), la distribucion de estos cuatro
haplogrupos se relaciona con los tres tipos de lenguaje en el continente
(amerindio, na-dene y eskimo-aleutiano) y con el numero de supuestas

migraciones desde Asia.
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Regién / continente Haplogrupos

Africa L, L1, L2, L3

Europa H LI, N T, U VWX
Asia A/B,C,D,G, Y, Z
Ameérica A, B, C, D,

Tabla 1. Nomenclatura designada para cada
haplogrupo del mtDNA presente en los grupos
humanos de diferentes regiones geograficas.

Diferentes estudios han establecido que la tasa de mutaciébn del mtDNA
humano es, por término medio, de 10 000 afos, cinco o diez veces mas rapida
que el segmento promedio del DNA nuclear. Esta caracteristica hace que el
MtDNA sea una molécula extremadamente Gtil en el estudio de procesos
evolutivos como, por ejemplo, el origen del hombre (Brown et al., 1979).

Las fechas acerca del poblamiento de América son variadas: mas de 40 000
afos (Eshleman, 2003), hasta 12 000 afios (Cavalli-Sforza, 1994; Gonzélez,
2004). Todos concuerdan en gue la puerta de entrada a nuestro continente, por
los primeros humanos fue el estrecho de Bering (Schurr, 1990; Shields et al.,
1992; Torroni et al., 1992 Torroni et al., 1993; Bonatto y Salzano, 1997a,
1997b; Arnaiz-Villena et al., 2000; Green et al., 2000; Mastache, 2001; Fix,
2002; Olea et al., 2002). Se tienen aproximaciones de las posibles fechas de
entrada, entre hace unos 30 000 y 12 000 afios A. P. El acuerdo sobre el
namero de oleadas migratorias aun esta en discusion, aunque muchos
coinciden en tres eventos migratorios que tuvieron éxito (Schurr, 1990; Bailliet
et al., 1994; Lalueza et al., 1997; Smith et al., 1999; Rickards et al., 1999;
Arnaiz-Villena et al., 2000; Rodas et al., 2003). Con base en datos linguisticos,
de morfologia dental y genéticos, algunos investigadores asocian en estos

movimientos a un tronco linglistico diferente: amerindios, na-dene y esquimo-
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aleutianos. (Greenberg et. al. 1986), aunque intentar poner como unidad a las
lenguas amerindias ahora es muy cuestionado. Una fortaleza de esta hipotesis
lingUistica es la presencia entre los pueblos amerindios, de tres grandes
grupos dentales (Greenberg et al., 1986; Schurr, 1990; Torroni et al., 1994).
Asimismo, existe una estrecha relacion en la morfologia dental de los
pobladores de Asia y los habitantes nativos del continente americano. Es una
relacion que no existe con el resto de los pobladores de los demas continentes.
(Greenberg et al., 1986).

Las ultimas teorias se basan en datos moleculares que confirman el origen
asiatico de los primeros pobladores de América (Schurr, 1990; Horai et al.,
1993; Torroni et al.,, 1994; Derbeneva et al., 2002; Eshleman et al., 2003),
aunque la repuesta a la duda sobre el nUmero de migraciones implicadas en el
poblamiento de este continente requiere de mas investigacion. (Baillet et al.,

1994; Bonnato y Salzano, 1997a; Cavalli-Sforza, 1997; Gonzalez et al., 2003).

En este estudio se emplean marcadores moleculares del DNA Mitocondrial
frecuentemente encontrado en grupos nativos americanos, que son los
haplogrupos A, B, C y D y se analiza su frecuencia en la poblacion y se
compara con datos publicados en otros trabajos en otras poblaciones indigenas
del continente. Se realiza un analisis estadistico empleando los datos de las 59
poblaciones que se incluyen en este trabajo. Cuando fue necesario se
agruparon las poblaciones en Norte Ameérica, Centro América, Sudamerica; en
algunos analisis se hace un apartado para ver la composicion de las

poblaciones de nuestro pais.
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2.- ANTECEDENTES

2.1.- Antecedentes de genética molecular

Una poblacién es un grupo de individuos que comparten un conjunto de genes,
gue viven en la misma area geogréfica y que real o potencialmente se cruzan
entre si. Todos los alelos compartidos por estos individuos constituyen el
acervo genético (conjunto de genes) de la poblacion. A menudo, cuando
examinamos un locus dada en esta poblacion, encontramos que la distribucion
de los alelos de dicho locus da lugar a individuos con genotipos distintos. Un
elemento clave de la genética de poblaciones es el calculo de las frecuencias
de los distintos genotipos de la poblacién y como cambian estas frecuencias de
una generacion a la siguiente. Los genéticos de poblaciones utilizan estos
calculos para plantearse cuestiones como: ¢, Cuanta variacion genética hay en
una poblacion? Los genotipos, ¢ Se distribuyen aleatoriamente en el tiempo y
en el espacio hay patrones perceptibles? ¢Qué procesos afectan a la
composicién del conjunto de genes de una poblacién? ¢Producen esos
procesos divergencia genética entre poblaciones?

Las poblaciones son dinamicas; pueden expansionarse y contraerse mediante
cambios en las tasas de nacimientos o fallecimientos, por migracion o por
contactos con otras poblaciones. A menudo algunos individuos de una
poblacién tienen méas descendientes que otros, contribuyendo con una cantidad
desproporcionada de sus alelos a la siguiente generacion. Asi, la naturaleza
dindmica de una poblacién puede, con el tiempo, dar lugar a cambio en la

estructura genética de la poblacion. (Klug, 2006)
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Tras abandonar Africa, para colonizar el resto del mundo, solo sobrevivié una
pequefia derivacion (la Eva extra africana) de lo que pudo ser una docena de
clanes maternos vigentes. De ese pequefio grupo surgié toda la poblacién
humana moderna fuera de Africa. Todos los no africanos procedemos de una
sola linea africana. (Haplogrupo L3) Los genes confirman que un solo clan
materno logro salir de Africa y poblar el resto del mundo. Incluso utilizando
marcadores genéticos distintos al mtDNA se comprueba la misma hipétesis:
una sola migracion extra africana con éxito (Oppenheimer, 2004). Por tanto, la
Eva genética no tiene porque corresponder con el primer clan materno de
Homo sapiens. Esto se explica mediante la deriva genética. En una poblacion
aislada de tamafio constante (entre 100 y 400 individuos), la variacién natural

del proceso

Primera representante del Homo sapiens
Mujetes

/ Pasado
contempordneas a S

Eva genética NES]
BN
oo S e
SS90 e

S0 00

SR R X X ] Actualidad

-~ Ewva genética

@ Variabilidad existente enla actualidad

S Variabilidad perdida o no considerada en un estudio

Figura 2. Esquema que representa el porqué Eva genética no tiene que coincidir con la hipotética
primera mujer representante del Homo sapiens.

reproductivo experimenta una tendencia a reducir la diversidad.

Una de las técnicas basicas en la genética molecular es la denominada
Reaccion en Cadena de la Polimerasa (Polymerase Chain Reaction, PCR).
Esta técnica fue descrita por Mullis y Faloona en 1987 y galardonada con el
Premio Nobel de Quimica en 1993. Gracias a ésta técnica fue posible tener

avances en los estudios moleculares, como nunca antes se habia dado, ya que
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permitio duplicar de manera exponencial las cantidades de DNA, a partir de
cantidades pequefias de material genético in vitro, o que permite obtener
billones de copias de un determinado fragmento de DNA, a través de un
proceso de copiado, llamado amplificacion, en el que el nUmero de copias
aumenta de forma exponencial en cada ciclo (Saiki et al., 1988). El nUmero de
copias se calcula con la formula:
(2Mx

Donde x es el nimero de moléculas iniciales de DNA y n es el nimero de ciclos
realizados. Esta formula supone una eficacia del 100% en cada ciclo, sin
embargo esto no se consigue nunca. La eficiencia de la PCR varia
enormemente de reaccidbn a reaccion, dependiendo de los componentes,
calidad y concentracion del molde, perfiles de temperatura, primers, etc. Todos
estos parametros deben optimizarse para cada PCR, consiguiéndose una alta
eficacia de la reaccion. La enzima utilizada es la Tag DNA polimerasa., que es
una enzima aislada de la bacteria terméfila Thermus aquaticus. Una de las
ventajas que presenta es su termoestabilidad, 6ptima para llevar a cabo la
amplificacion del DNA, que requiere temperaturas superiores a 90° C para la
desnaturalizacién y temperaturas de 72° C en la etapa final de reaccion. Por
otro lado, llega un punto en que la amplificacién deja de ser exponencial, a este
fendbmeno se lo conoce como Efecto Plateau. Es inherente a la PCR y esta
causado fundamentalmente por una reduccion de la disponibilidad de
polimerasa, lo que conlleva una menor eficacia por ciclo de desnaturalizacion y
alineamiento de los primers. (Moreno-Centeno, 2006).

Fases de PCR
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1) Desnaturalizacion: se separa la doble cadena de DNA molde a

una temperatura de entre 92-94°C.

2) Alineacion: fase critica, es donde los primers se acoplan y alinean

con una hebra de la cadena molde a una temperatura de 42-60°C.

3) Extension: es donde actia la DNA polimerasa para colocar las

bases complementarias a una temperatura de 60-72°C.

2.2- DNA mitocondrial humano

CARACTERISTICAS DEL DNA MITOCONDRIAL HUMANO

El mtDNA humano se secuencid por primera vez en el afio de 1981 (Anderson
et al., 1981), es esta primera secuencia la que se utiliza como referencia para
compararla con el resto de secuencias obtenidas en la actualidad.

El mtDNA humano es un tipo de genoma circular de doble cadena de 16.569
pares de bases (pb) de longitud (Anderson et al., 1981), rasgo que le confiere
mayor estabilidad frente a fendémenos degradativos respecto al genoma
nuclear. Los genes del mtDNA también son conocidos como genes
extracromosomicos, genes citoplasmaticos, genes no-mendelianos, genes
organulares o genes extranucleares.

Su tamafio es aproximadamente 200 000 veces mas pequefio que el DNA
nuclear (Martinez-Cruzado, 2002) y 8 000 veces menor que un cromosoma
nuclear. Pese a la gran diferencia de tamafo, cada mitocondria contiene un

promedio de 10 moléculas de DNA y cada célula contiene un nimero variable
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de mitocondrias, entre 10 y 10,000 copias, siendo un elemento celular muy

abundante.

El mtDNA humano se divide en dos regiones, una region larga de 15Kb que
codifica para algunas proteinas necesarias en la fosforilacion oxidativa y una
region polimérfica, no codificante, de 680pb conocida como regién D-loop
(conocido asi por la abreviatura en ingles de “displacement loop”). En esta
ltima regién se encuentra el sitio de origen de la trascripcion y replicacion del
MtDNA (Crews et al., 1979). Estas dos subregiones que se localizan entre la
posicion 16,168-16,280 de la molécula de mtDNA, a las que se ha denominado
region hipervariable | (HVI) y region hipervariable 1l (HVII) (Figura 3) (Horai et

al., 1990).

16168 D-LOOP 280

L15926 116140

e il H0058

Y RHVI
| . |

16173 16410 16569-0 192

Figura 3. Representacion de la regiéon D-Loop del mtDNA de células Hela,

donde se muestran las dos subregiones en las que se divide (Jeffreys et al., 1985)

En total consta de 16 569 pares de bases (Anderson et al., 1981; Andrews et
al.,, 1999) y su contenido en GuaninatCitosina (G+C) es del 41%. La
composicion de bases de las dos cadenas del mtDNA es significativamente
distinta: hay una cadena pesada (H, del inglés heavy), rica en guaninas y una

cadena ligera (L, del inglés light) que es rica en citosinas. Las purinas (adenina,
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A, y guanina, G), tienen un peso molecular mayor que las pirimidinas (citosina,

C, y timina, T) de ahi que exista una cadena mas pesada que la otra.

a)

b)

Regidn codificante. Contiene 37 genes, 28 de ellos estan codificados por la
cadena H y 9 por la cadena L; otros 13 codifican para polipéptidos
implicados en la fosforilacion oxidativa. Estos genes no estan interrumpidos
por intrones y se encuentran muy compactados en la region codificante. El
resto de los genes codifican para 22 tipos de moléculas de RNA de
transferencia (tRNA) y 2 de RNA ribosomica (rRNA: 12Sy 16S), que forman
parte de la maquinaria de sintesis proteica de la mitocondria. (Vigilant et.
al., 1989)

Regién no codificante. Representa aproximadamente el 10% y es una
region de 1.2Kb, conocida como region control o D-loop. Contiene las
secuencias de control de la transcripcion y la replicacién de la cadena
pesada del mtDNA. Hallamos también puntos de union de diferentes
factores de transcripcidn y secuencias relacionadas con el inicio y
finalizacién de la replicacion. Esta regiébn es muy polimérfica y es la que
contiene las regiones HVI y HVII, de unos 400 pb cada una. Esta regién del

MtDNA es selectivamente neutra. (Vigilant y cols. 1989)

DEAF 1555G

MELAS 3243G EHON 184840
LHON 14459A

LHON 11778A
A

NARP 8993G/C
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Figura 4. Genoma mitocondrial humano

Cada célula humana contienen gran cantidad de mitocondrias que, a su vez,
contienen miles de copias de la molécula bicatenaria de DNA mitocondrial
(mtDNA), de modo que pese a que representa Unicamente 1/8000 del tamafio
medio de un cromosoma nuclear, el contenido de mtDNA en una célula
somatica puede representar hasta el 0.5% del contenido de DNA total. Aunque
la informacion contenida en el genoma mitocondrial, considerando el nimero
de genes, es muy pequefia en comparacion con el genoma nuclear, la cantidad

de mtDNA es relativamente grande. (Stoneking, 1993).

El DNA mitocondrial presenta, ademas, caracteristicas de suma importancia en
los estudios moleculares y en sus aplicaciones filogenéticas. Una de ellas es la
herencia por linaje matrilineal (Lopez, 2006), como tradicionalmente se ha
conocido. A diferencia del DNA nuclear que se hereda por ambos progenitores,
el DNA de la mitocondria se hereda como un bloque de madre a hijos (mujeres
o varones). Sin embargo Unicamente las hijas podran transmitir su DNA
mitocondrial. Esta circunstancia se debe a que las mitocondrias contenidas en
los espermatozoides no intervienen directamente en el proceso de fecundacion.

Una analogia sencilla, que ejemplifica perfectamente ésta forma de herencia,
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es la transmision del apellido paterno en nuestra cultura, aunque en este caso

son los hombres los que transmiten su primer apellido a la descendencia.

A la herencia uniparental de ésta molécula hay que sumarle otro aspecto
relevante, no presenta recombinacion. La recombinacién es un proceso por el
cual dos cromosomas homélogos pueden intercambiar material genético. Este
proceso, de suma importancia en la generacion de variabilidad y de nuevas
combinaciones genéticas en la descendencia, puede ser problemético a la hora
de rastrear el origen de una porcion de material genético. La reflexion es
simple, si ha habido recombinacion, intercambio de informacién entre los
cromosomas procedentes del progenitor masculino y femenino, no se podra
determinar de qué progenitor se ha heredado un gen en concreto (Lopez,
2006). Si por el contrario no existe recombinacién, como es en el caso del
MtDNA y la herencia es materna, es obvio que todo el material genético
procede de la madre y, de esta manera, se puede reconstruir fidedignamente la
genealogia femenina de un individuo y de una especie. Es asi como el DNA
mitocondrial se transmite intacto, por via femenina, y de generacion en
generacion. El Unico sistema posible por el que se pueden introducir

variaciones seran, por lo tanto, las mutaciones.

Otra de la cualidades del mtDNA es una alta tasa mutacional, en comparacion
con la del DNA nuclear, la tasa de mutacion es la frecuencia con la que ocurren
cambios en la secuencia nucleotidica del DNA. La tasa de mutacion, en
principio, se produce de forma constante a lo largo del tiempo aunque puede
variar de un tipo de material genético a otro e incluso de una regiéon a otra. De
esta forma, conociendo cada cuanto tiempo se produce una de estas

alteraciones, y cuantas diferencias hay entre dos individuos que se quieran
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comparar, se puede determinar hace cuanto tiempo estos dos individuos
tuvieron un antepasado comun. La misma reflexion es vélida para realizar
comparaciones entre poblaciones, aunque en este caso se utilizaria el nUmero

medio de diferencias que hay entre ambas poblaciones. (Lopez, 2006).

Existen otras diferencias entre el mtDNA y el DNA nuclear, por ejemplo, el
genoma mitocondrial es extremadamente compacto y ninguno de sus genes
tiene intrones: existe, en promedio, un gen por cada 0,45 Kb. Ademas, las
secuencias codificantes de algunos genes presentan solapamientos y, en la
mayoria de los casos, las secuencias codificantes de los genes adyacentes o
bien son contiguas o estan separadas por una o dos bases no codificantes.
Algunos genes llegan incluso a carecer de codones de terminacion.

Desde los primeros trabajos de Brown, se ha observado que el MtDNA
evoluciona de 5 a 10 veces mas rapido que el segmento promedio del DNA
nuclear. Esta caracteristica lo hace muy util para estudios de analisis de alta

resolucién del proceso evolutivo (Brown et al., 1979).

Para explicar por qué el mtDNA evoluciona rapido, hay que tomar en cuenta
dos procesos, la tasa a la que las mutaciones surgen, tasa de mutacion, y la
probabilidad de que una mutacion recién surgida sea fijada en la poblacién,
tasa de fijacion. El mtDNA presenta una alta tasa de mutacion debido, quiza en
parte, a que el mtDNA carece de histonas protectoras, que posee sistemas de
ineficientes de reparacion y/o a que esta expuesto a los efectos mutagénicos
de radicales de oxigeno generados continuamente por la fosforilacion oxidativa
(Richter et al., 1988; Morten et al., 1993). También presenta una elevada tasa

de fijacion posiblemente por un cuello de botella durante lo que favorece una
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alta segregacion de los alelos y la rapida deriva genética del MtDNA en la
poblacion generada (Wallace, 1994). No obstante, los célculos que se han
hecho para estimar la tasa de mutacibn en humanos sugieren que
aproximadamente cada 10 000 afios se produce una mutacion, desde la
aparicién del primer ser humano, que vivid hace aproximadamente 150 000

afos en Africa (Cann et al., 1987b).

Figura 5. Herencia autosdmica, mtDNA y del cromosoma Y. En la
herencia autosdmica cada individuo recibe una mezcla de cada
uno de sus padres. El mtDNA (representado por un circulo) se
hereda via materna y el cromosoma Y sdlo se hereda de padres a
hijos varones, escapando los dos dltimos del proceso de
rernmhinariin

3.- JUSTIFICACION

El gran mosaico cultural de México se debe en gran medida a la existencia de
una poblacion indigena calculada en la actualidad en 12 millones de personas
(INEGI, 2000), quienes aportan sus tradiciones, creencias, cosmovision, y su
historia, que también es la nuestra. Existen 12 grupos lingtiisticos, 62 lenguas
y mas de 120 dialectos, lo que coloca a México como el pais mas megadiverso

en cultura. Para estudios de genética de poblaciones, nuestro pais es
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sumamente atractivo, por la gran diversidad étnica que posee y que aun no es
estudiada.

Ameérica y la Polinesia fueron los dltimos territorios en ser colonizados por los
humanos (Schurr et al 2004; Shery , 2004; Wang, 2007, Achilli, 2008); ambos
han sido escasamente estudiados en términos de genética humana, y se debe
tener en mente que la continuidad y permanencia de los grupos étnicos de
nuestro pais, esta en riesgo permanente. La tierra de los mayas cubre toda la
peninsula de Yucatan, su territorio que se extiende desde el océano Pacifico
hacia el norte. La zona contiene dos tipos basicos de paisaje, el de tierras altas
y el de tierras bajas, y una asombrosa variedad de ecosistemas dentro de cada
uno de ellos. Las cordilleras y los volcanes activos que definen las tierras altas
se extiende desde México hasta el sur de Guatemala, y una parte del oeste de
Honduras y de El Salvador, Cubre el norte de Guatemala, Belice y sudeste de
México., en especifico los estados de Campeche, Quintana Roo y Yucatan, y
parte de Chiapas y Tabasco. (Stuart, G. 2003)

Es prioritario aportar datos que nos permitan hilar parte la historia biol6gica de
nuestro continente y de nuestro pais. Asi como reiterar la importancia que
estas poblaciones tienen, como un acervo Unico, invaluable e irreparable de
nuestra historia. Este trabajo aporta informacién biolégica sobre este grupo
estudiado fundamentalmente bajo la perspectiva de las ciencias sociales y las

humanidades.

4.- OBJETIVOS

Objetivo general.

Caracterizar genéticamente a la poblacion maya de Xpuhil, Campeche, México,

mediante el empleo de haplogrupos mitocondriales para establecer relaciones
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de distancias genéticas con respecto a otros grupos étnicos de México y del

continente americano, determinado asi su filiacion genética.

Objetivos particulares:

- Describir la estructura genética intrapoblacional de la muestra de Xpuhil,
Campeche, utilizando las frecuencias de los cuatro haplogrupos
mitocondriales amerindios.

- Comparar las frecuencias de haplogrupos encontrados, con datos
publicados de otras poblaciones étnicas para discernir las posibles
relaciones interpoblacionales.

- Determinar si hay una correlacion entre las distancias geogréficas y las

distancias genéticas entre grupos indigenas.

5.- HIPOTESIS

1.- La frecuencia de los cuatro haplogrupos mitocondriales entre las
poblaciones mayas, sigue el patron de gradacidén norte-sur que se presenta en
el continente. En el norte del continente es mas frecuente el haplogrupo A y
menos frecuente en el sur; el haplogrupo C es menos frecuente en el norte y
mas frecuente en el sur. Por lo que se espera, en la localidad de Xpuhil una
frecuencia alta del haplogrupo A, menor frecuencia de haplogrupo B y una

disminucién significativa de los haplogrupos C y D.

2.- Se espera encontrar una correlacion lineal positiva entre las poblaciones
integradas a este estudio. Tomando en cuenta las variables: distancia

geografica y distancia genética.
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3.- No hay cambios significativos en las distancias genéticas entre la poblacion

de estudio y los resultados de poblaciones mayas de otras publicaciones.

6.- MATERIALES Y METODOS

6.1 Area de muestreo

La zona en que se llevo a cabo el trabajo de campo, es Xpuhil, Cabecera del
municipio de Calakmul, en el Estado de Campeche, México. Se localiza a 302
Km. de la capital del Estado, hay que tomar la carretera Federal 186. Las
coordenadas son: Latitud 18.50833, Longitud -89.4. (Geonames.org. 2009)

El municipio de Calakmul limita al Norte con los Municipios de Champotén y
Hopelchén; al Sur Guatemala; al Este con el Estado de Quintana Roo y con
Belice; y al Oeste con los Municipios de Escarcega y Candelaria

(http://www.calakmul.gob.mx).

Golfo
de Campe
Mexico

Joo e

6. Mapa Xpuhil. .Tomado de Magdalena Juarez 2003.

En la actualidad la poblaciébn maya, sobrepasa los 2 millones de personas, y

se ubica en mas de 400 000 kilometros cuadrados en areas que forman parte
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del Sureste de México, Guatemala, Belice, oeste de Honduras y El Salvador.

(Stuart, 2003).

6.2 Toma de muestras

Las muestras biologicas se tomaron de la poblacion maya de Xpubhil, en el
municipio de Calakmul, Campeche y consistieron en cabello —con bulbo piloso-
y muestras de saliva de ochenta y ocho estudiantes voluntarios de la Unica
escuela secundaria que hay en la comunidad. Previo a la toma de muestras, se
hizo una explicacion grupal, de qué es el DNA, generalidades del DNA
mitocondrial y los alcances que éste puede tener en estudios la historia
biolégica de las especies, en especifico del Homo sapiens. Asimismo, se
comentaron las caracteristicas y objetivos del proyecto: Historia biol6gica de
las poblaciones humanas: aproximacion al poblamiento de América, que dirigié
el Dr. Antonio Gonzalez Martin y del que forma parte esta tesis.

Mediante un cuestionario se constatdé que no existiera parentesco matrilineal
entre los donantes, en al menos tres generaciones, que es lo que la tradicion

oral permite recordar.

Las muestras de cabello fueron colectadas en tubos para microcentrifuga de
1,5 mL de capacidad debidamente rotulados. Las muestras de saliva se
obtuvieron mediante un enjuague bucal con solucion salina, que fue vertido en
un tubo para centrifuga de 15 mL de capacidad. Las muestras fueron
correctamente conservadas desde el momento de su colecta hasta la llegada al

Laboratorio de Sistematica Molecular de la UAEH, en el que se contaba con el
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equipo necesario para su preservacion. Fueron congeladas a -20° C hasta el

momento de la extraccion de DNA.

6.3 Extraccion de DNA a partir de saliva
Para la extraccion del DNA a partir de saliva se sigui6 el protocolo de Walsh et
al., 1991 y Vigilant, 1999, mismo que fue reestandarizado para este proyecto
por Herndndez-Camacho., Vergara-Pérez., Lépez-Ramirez y Moreno-Centeno
(2005). La extraccion de DNA se realizé mediante el empleo de resina Chelex®
al 5%. Una vez descongeladas las muestras, se centrifugaron a 4 500 RPM y
se decant6 el sobrenadante procurando no resuspender el botén que se formé
en el fondo de los tubos, se colocaron durante un minuto en hielo y se
agregaron 500 pL de Chelex®al 10%. Para resuspender la solucién se pipete6
vigorosamente y se transfirieron 500 pL a un tubo para microcentrifuga de 1,5
mL de capacidad. Se incubd en una incubadora humeda a una temperatura de
85°C durante 10 minutos y se colocaron en hielo durante 1 minuto, tras lo cual
se centrifugaron a 11 000 RPM durante 1 minuto. Del sobrenadante se
transfirieron 200 pL a un tubo para microcentrifuga de 1,5 mL de capacidad.

Finalmente, las muestras fueron congeladas a -80°C.

6. 4 Amplificacién mediante PCR

La verificacion de extraccion exitosa de ADN, la amplificacion de ADN vy
tipificacion de los haplogrupos amerindios se realizO en el Laboratorio de
Genética Molecular de la Escuela Nacional de Antropologia e Historia. El
laboratorio cuenta con condiciones Optimas, dentro de las mas importantes es

la separacion fisica de las areas de Pre-PCR, PCRYy Post-PCR.
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El DNA fue amplificado mediante la técnica PCR con el empleo del protocolo
establecido por Baillet y colaboradores (1994). La férmula comiUnmente
empleada de los componentes de amplificacion para una muestra consiste en
11,37 uL de agua desionizada, 3,9 uL de Buffer 10X, 1,54uL MgCl2, 1,0 uL
dNTP’s, 1,0 uL de cada primer, 0,85 U/reaccidon de Taq DNA polimerasa
contenida en 0,19 ulL, y 4,0 uL de DNA. EIl volumen total para cada muestra
fue de 24,8 uL. Al preparar la mezcla para PCR se toma en consideracion una
muestra mas, por cada 10 muestras por pérdidas por evaporacién. Se
incluyeron controles positivo y negativo para detectar posibles
contaminaciones. Las secuencias exactas de los primers se obtuvieron del
trabajo publicado por Baillet y colaboradores (1994). El termociclador utilizado

fue Applied Biosystems® GeneAmp 9700.

95°C | 95°C 72°¢| 72°¢C
7500 | 1:00 >\ 52.6°C 7 1:00 | 1:00
1:00
2c
15:00

Figura 7. Muestra los pasos del termociclador: desnaturalizacion,
acoplamiento y alineamiento.

Los resultados se verificaron mediante electroforesis, utilizando geles de

agarosa al 2%, y visualizandolos en un transiluminador de rayos UV.
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Se emplearon agarosa de la marca Invitrogen® y buffer TBE 0.5 X y bromuro

de etidio de la marca BioRad® .

6.5 Tratamiento con enzimas de restriccion

Una vez constatada la amplificacion de la region del mtDNA a analizar
mediante PCR, el paso siguiente consistié en la de identificacion de sitios de
mutacion que se determinan mediante el uso de endonucleasas, también
conocidas como enzimas de restriccion, identificando sitios de polimorfismos
(Torroni et al., 1998).

Para el tratamiento con enzimas de restriccion se emplearon 0,4 uL de agua
desionizada, 0,4 uL de amortiguador y 1 U de la enzima correspondiente por
cada muestra (Ver cuadro 6). Esto fue vertido en los tubos conteniendo la
mezcla de reaccién resultante de la amplificacién por PCR e incubados durante

19 horas a 37°C.
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Haplo-
grupo.

Oligonucleotidos
Primers

MiL582 5" TGTAGCTTACCTCCTCAAAGC3’

MiH745 5" TTGATCGTGGTGATTTAGAGG3’

MiL16475 5" TAGCTAAAGTGAACTGTATCC 3"

MiL16475 5" TAGCTAAAGTGAACTGTATCC 3°

MiL13209 5" CGCCCTTACACAAAATGACATCAA 3

MiH13437 5" TAATACACCAGTCTTGTAAACC 3"

MiL5150 5"CCTACTACTATCTCGCACCTG3’

MiH52815 GTGAATTCTTCGATAATGGCC3’

Enzima

Hae Il

Hae IlI

Alu |
Hinc Il

Alu |

Loci

663

16517

13262
13259

-5176

Transicion

Fragmento
de
digestién
82+105

78+42

178+50

26+105

Referencia

Bailliet, et al.,

Bailliet, et al.,

Bailliet, et al.,

Bailliet, et al.,

Figura 8. Oligonucledtidos relacionados con la amplificacion de DNA, enzimas utilizadas en la
tipificacion. Se muestra su posicion en el genoma mitocondrial, segin la secuencia de
Anderson (Bailliet et al., 1994; Green et al., 2000; Rodriguez-Delfin et al., 2001).

6. 6 Electroforesis

Los resultados de la digestion enzimética se analizaron mediante electroforesis

en geles de agarosa al 3%.

Figura 9. Corrimiento de geles de agarosa al 3%, empleando la enzima Hae

I11, utilizada para tipificar haplogrupo A
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6.7 Tipificacion

El haplogrupo A esta definido por la presencia de un sitio de restriccion Hae Il
en la posicion 663; el haplogrupo B por una delecion de 9 pb en la regién
intergénica V; el haplogrupo C por la ausencia de un sitio Hinc Il en la
posicionl13,259; y el haplogrupo D, por la ausencia de un sitio de restriccion Alu

| en la posicion 5.176. (Garcia F. 2004).

6.8 Tratamiento estadistico

Los analisis estadisticos se realizaron mediante la utilizacion de
programas clasificados en dos tipos: generales y especificos. Entre los
primeros esta Excel, que se utiliz, para manipular los formatos de entrada de
programas filogenéticos. De igual modo fue necesario utilizar WordPad y Bloc
de Notas. Los datos de frecuencias genotipicas se realizaron mediante Excel

introduciendo la férmula para célculos de frecuencias.
(- 0)
Ni

Dénde Fh es la frecuencia de cada haplogrupo, Nh es el nimero de
individuos catalogado en los distintos haplogrupos y Ni es el numero
total de individuos tipificados sometidos a los andlisis. Con este célculo
se obtuvieron las frecuencias genéticas, indispensables para realizar el

resto de los analisis.
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6.8.1 Software utilizado en los anélisis

XLSTAT. Este programa funciona como complemento de Excel y esta
compuesto de diferentes méddulos que permiten andlisis estadisticos
multivarientes independientes. Los andlisis que se realizaron fueron: Analisis
de Componentes principales , andlisis discriminante, analisis de escalamiento
multidimensional y andlisis factorial de correspondencias (www.xIstat.com).
POPGENE Se utilizd6 para los calculos intrapoblacionales de la muestra de
poblacion de Xpuhil.

ARLEQUIN Se realizaron calculos intrapoblacionales de diversidad genética en
la poblacion de Xpuhil.

PHYLIP (Version 3.6). Es un programa especifico que permite el calculo de
distancias genéticas asi como realizar boostrap y representaciones graficas.

Programa de libre distribucion (http://evolution.gs.washington.edu/phylip.html)

que incluye herramientas para célculos de parsimonia, matrices de datos,
maéaxima verosimilitud y analisis de datos de DNA y RNA. Las matrices de datos
que se realizaron en Excel se importaron a un formato de texto mediante
WordPad y Bloc de Notas y se analizaron utilizando diferentes herramientas.
Estos médulos, y siempre dentro del programa Phylip, fueron:

GENDIST. Este mddulo realiza el célculo de distancias genéticas a partir de
frecuencias originales. En este caso se calcularon dos distancias, la distancia
genética de Nei, que se basa en un modelo sin mutacién y con solo deriva
geneética, y la distancia de Reynolds, muy apropiada para datos en los que las
nuevas mutaciones suceden en un modelo neutral.

SEQBOOT. Se utilizé6 para calculos de nuevas matrices de frecuencias. El

modelo tiene como objetivo crear, mediante combinaciones aleatorias, tantas
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matrices de frecuencias como bootstraps o re-muestreos se quieran emplear
en el analisis.

NEIGHBOR. Este programa genera tantos arboles como nimero de bootstrap
se apliquen al trabajo. En el trabajo se representaron arboles del vecino mas
cercano (Neighbor Joining).

CONSENSE. Se utiliz6 para generar un arbol consenso de los mil generados
en el paso anterior.

TREEVIEW. Este programa especifico se utilizd para observar, editar e
imprimir los arboles y cladogramas generados por Phylip.

STATISTICA: Programa que se utilizo para realizar analisis multivariados
BARRIER: programa que permite compaginar datos geograficos y genéticos.

Origina un mapa con barreras geogréficas y barreras genéticas

6.8.2 Descripcion de analisis empleados

6.8.2.1 Andlisis Discriminante.

A partir de AD, se hicieron los Analisis de Escalamiento Multidimensional.
Técnica estadistica multivariada cuya finalidad es analizar si existen diferencias
significativas entre grupos de objetos respecto a un conjunto de variables

medidas sobre los mismos.

Se parti6 de una muestra de N sujetos en los que se han medido X variables
cuantitativas independientes, que son las que ayudaran a tomar la decision
sobre el grupo en que se clasifica mejor cada sujeto, mediante el modelo
matematico estimado a partir de los datos. En este caso las variables
empleadas han sido las frecuencias de los haplogrupos de las diferentes

poblaciones. Dentro del andlisis discriminante se puede encontrar, a su vez,
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con dos enfoques diferentes, uno que se denomina predictivo y otro explicativo.
El método predictivo consiste en generar ecuaciones que permitan, al agregar
mas individuos, una clasificacion lo mas cercana a la realidad. En el analisis
discriminante predictivo es importante cuantificar con qué precision se
clasificar4 a un nuevo sujeto. En el andlisis discriminante explicativo lo que mas
interesa son las variables empleadas para diferenciar los grupos, las mejores
variables explicativas. Lo que se desea es determinar cuéles de esas variables
son las que mas diferencian a los grupos, cuales son importantes y cuales no,

a efectos de clasificar los sujetos. En Hernandez-Camacho F. 2005

Este analisis se acompafia de un valor llamado Lambda de Wilks que
indica el ajuste de los modelos: cuanto mas se acerque a cero, mas ajustado
es el analisis. También se da la tasa de error aparente que indica el tanto por
cierto de poblaciones clasificadas erroneamente a priori. Ademas, cada
poblacion esta acompafiada de dos valores probabilisticos: la probabilidad de
estar bien clasificada a priori y la probabilidad de ser reclasificada en otra

agrupacion (Dillon y Goldstein, 1984; Jobson, 1992).

6.8.2.2 Anélisis de Componentes Principales (ACP).

El andlisis de componentes principales (ACP) es una técnica estadistica
que fue propuesta a principios del siglo pasado por Karl Pearson como parte
del analisis de factores. Sin embargo la complejidad de los céalculos retras6 su
desarrollo hasta la aparicion de las computadoras y su utilizacion a la segunda

mitad del siglo XX.

El ACP tiene como objetivo evaluar la semejanza de los individuos a

través de los atributos considerados. La semejanza de cada uno de los
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individuos es analizada con la distancia euclidea clasica atribuyendo la misma
importancia a todas las variables. Quizd una de las bondades del ACP es la
representacion de las medidas numeéricas de diversas variables en un espacio
de pocas dimensiones, es decir, una simplificacion de los datos, donde se
pueden percibir relaciones que de otra manera permanecerian ocultas en
dimensiones superiores. Dicha representacion debe ser tal que al desechar
dimensiones superiores (generalmente de la tercera o cuarta en adelante) la
pérdida de informacion sea minima. Algunos piensan que el ACP es una
técnica descriptiva, pero actualmente se ha utilizado con fines de inferencia, y
hoy en dia son numerosos los estudios realizados para este fin. El objetivo del
analisis es construir variables que sean una combinacién lineal de los datos

originales. (Dillon y Goldstein, 1984; Johnson, 1992).

Es un andlisis que se utiliza para encontrar similitudes; opera en una
matriz de similitud o disimilitud (Shepard, 1962) y esta diseflado para encontrar,
en cada dimension especificada, la mejor representacion geométrica de los
datos en el espacio (Borg y Groenen, 1997). El escalamiento multidimensional
es parecido al andlisis factorial. Por ejemplo, se pueden especificar
conglomerados de variables, se puede definir el nimero de dimensiones de los
datos y algunas veces se pueden interpretar estas dimensiones. Este analisis
esta acompafiado por indicadores estadisticos que informan sobre el ajuste del
método. El stress es un indice indicativo sobre el ajuste de los datos
representados (disimilaridad) con los datos iniciales (distancias genéticas).
Cuanto menos coinciden mas dispersos estan y mAas stress poseen; y

viceversa a mayor ajuste menos stress (Kruskal y Wish, 1978).
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6.8.2.3 BARRIER versién 2.2.c.

Creado por Etienne Guérard y Franz Manni del Museo del Hombre en Paris.
Este software fue desarrollado para visualizar los efectos de cualquier
parametro de cambio en tiempo real, permite de manera grafica observar la
asociacion entre las distancias génicas y la distancia geografica de cualquier
poblacion, dandole, por asi decirlo forma a la matriz de distancia.(Gémez-
Valdés, 2005) Una de las grandes ventajas de este software es que ofrece una
representacion real sobreexpuesta en un mapa de las principales agrupaciones
naturales obtenidas a partir del calculo de las distancias génicas, al incluir os
datos de longitud y latitud de la poblacion o poblaciones referidas. pero
ademas permite que los datos entren en forma de BOOTSTRAPS, es decir,
permite la entrada de matrices iteradas con el fin de poder eliminar el ruido
asociado en las marcas genéticas que pueden ser visualizadas en un mapa
geografico y las areas donde las barreras genéticas son mas robustas (Guérard
y Manni, 2004). Este software implementa el algoritmo de méaximas diferencias,
desarrollado por Manmomier para crear un espacio geométrico definido por
coordenadas originales X/Y. Primero crea una teselacion (tessellation) de un
espacio alrededor del punto espacial original y luego otra que intersecta a cada
punto original. La primer teselacién llamada de Voronoi, representa un
vecindario (neighborhood) poligonal de cada ejemplo (poblacién), esta
teselacion determina cuales poblaciones son las mas proximas. Como
consecuencia, dos poblaciones son adyacentes si los limites de los poligonos
de la teselacion de Voronoi estan unidos. El espacio definido por la teselacion
de Voronoi implica que todos los puntos posibles que inciden en el poligono

estan ubicados exactamente distantes al punto original, de tal manera que éste,
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represente el centroide. Ademas el poligono de Voronoi esta localizado en la
interseccion de tres bordes, en otras palabras, sus vértices son equidistantes
por tres poblaciones o puntos originales, representando el centroide de los
poligonos de alrededor, es decir, el vértice de Voronoi esta en el centro del
circulo que circunscribe el triAngulo formado por tres puntos originales (Guérard

y Manni, 2004).

La triangulacién de Delaunay es un método para conectar un set de
puntos originales (poblaciones) por un set de triangulos. Esta triangulacion se
forma mediante el camino mas inmediato para conectar los puntos adyacentes
en el mapa, para que la triangulacion de Delaunay sea posible es necesario
que satisfaga la propiedad de que el circulo circunscrito en el limite de la
triangulacion no contenga ningun punto del triangulo excepto sus vértices, ésta
propiedad geométrica es necesaria para que se formen los arboles de Voronoi
y que el triAngulo pueda estar ubicado en el centroide, dado que, la teselacion
de Voronoi es obtenida por la interseccion de las medianas de los tridngulos

definidos por la teselacion de Delaunay (Guérard y Manni, 2004).

La definicion del espacio de Manmomier a partir de la teselacion de
Voronoi y Delaunay, es lo que permite crear una ruta por la cual van a correr
las barreras basadas en la matriz de distancias genéticas, en el caso mas
extremo, una barrera representa que no hay flujo de genes en una u otra
direccién, sin embargo, dada la dinamica de las poblaciones humanas esto ha

ocurrido en contadas ocasiones, a pesar de ello, el software permite valorar la
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intensidad o robustez de las barreras, este procedimiento es semejante al del
BOOTSTRAPS, que indica la probabilidad del sistema de agrupamientos.

El uso de este programa es realmente sencillo, por un lado, se obtienen un
archivo con una matriz de coordenadas de cada uno de los sitios y por otro las
matrices de distancias (sean con BOOTSTRAP 0 no), es importante que las
coordenadas estén definidas en un plano y sean del tipo cartesiano, es decir,
X/Y.

Todos los datos de entrada de este programa entran con formato .txt, y
para ello se puede utilizar el bloc de notas o el Word Pad de Windows.

(Gémez-Valdez, 2005)

6.8.2.4 Anédlisis Molecular de la Varianza (AMOVA)

(Excoffier et al.,, 1992) utiliza el hecho de que una suma de cuadrados
convencional (SS) puede escribirse como la suma de las diferencias al
cuadrado entre todos los pares de observaciones (Li, 1976). Se pude construir
un analisis jerarquico de la varianza (molecular) directamente a partir de las
diferencias al cuadrado entre todos los pares de haplotipos. La particion de la

varianza se realiza segun el modelo lineal (Long, 1986)
Piig = P + &g + big + Ciig

donde j=1...Nig es el numero de individuos, i=1...Ig son las poblaciones y
g=1...G son las regiones. Los efectos son: ‘@’ para grupos, ‘b’ para poblaciones

dentro de grupos y ‘¢’ para individuos dentro de poblaciones.
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7.- RESULTADOS

7.1 Resultados de laboratorio
De las 88 muestras colectadas, 78 corresponden a haplogrupos amerindios,
10 (0,2128) no tipificaron para ningun haplogrupo amerindio por lo que fueron
agrupadas en la categoria “otros”. Las frecuencias obtenidas para estos
marcadores fue como se detalla a continuacién: A: 0,5341; B: 0,1364; C:

0,2128 y D: 0,1915.

7.2 Resultados estadisticos
7.2.1 Anédlisis de Componentes Principales de la variacion escala
continental (PCA).
El PCA, a través de la matriz de correlacion, generd 5 valores propios
que explican el 100% de la variacion de los datos (Tabla A). El primer
componente principal explica el 37.98 % de la variacion de los datos y al tercer

componente se explica el 86.15%.

eigenvalor % total % acumulado
1 190 37.98 37.98
2 130 25.98 63.96
3 111 22.19 86.15
4 0.69 13.85 100.00
5 0.00 0.00 100.00

Tabla 2. Valores propios (eigenvalor), porcentaje
explicado y acumulado resultado del ACP sobre
las frecuencias de los haplogrupos.

En el grafico de dispersion (Gréafica 1A) del PC1-2 se puede observar
que la primera componente de la variacion la explican los individuos asociados
a poblaciones de Norteamérica (Savooga Eskimo, Dogrib, Washo, Ouzinkie
Eskimo, Taono Oodham (papago), Haida, Inuit) en ambas direcciones del

eigenvector y algunas poblaciones sudamericanas hacia valores extremos
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negativos (Mapuche-Chile, Aymara, Huetar). EI PC2 es explicado
principalmente por poblaciones sudamericanas (Zoros, Gaviao, Pehuenche) y
poblaciones Norteamericanas (St. Paul Aleut, Muskoke). EI PC3 nuevamente
por norteamericanas (Ojibwa, Chipewa), mesoamericanas (Tarahumaras,
Purepechas) y sudamericanas (Xavante). El PC4 lo explican, nuevamente
poblaciones norteamericanas (Jemez, Ojibwa, St. Paul Aleut, Mohawk),
mesoamericanas (Tarahumaras) y sudamericanas (Mataco, Xavante, Gaviao).
Finalmente, el PC5 resume la variacibn de poblaciones sudamericanas
(Huilliche), mesoamericanas (Nahua-Necoxtla) y los residuales del resto de las
poblaciones.

Dentro de esta distribucién se observa que la poblacion en estudio esta
ubicada espacialmente hacia valores positivos del primer y segundo
componente principal, extremadamente cercana a la poblacion maya de Tzeltal
y afin a la poblacion Maya T. Asimismo en la grafica de dispersion (Grafica A2)
del PC1-3, se observa la misma relacion, unicamente que para el PC3 la
poblacion Maya X se localiza al inicio de los valores negativos de ese eje de
variacion quedando dentro del rango del 95% de variacion de las poblaciones
mesoamericanas. La poblacion de Maya Y se localiza en valores positivos de
este PC (Grafica A2). Al generar elipses con un rango de distribucion del 95%
para poblaciones clasificadas como norteamericanas, mesoamericanas y
sudamericanas. La poblacion Maya X queda en el limite de la distribucion
unicamente para el PC2; ya que el PC1 y 3 la agrupan dentro del la variacion
de las poblaciones mesoamericanas analizadas en este estudio.

En adicion a lo anterior, podemos observar que existe una compleja

relacion de la distribucion de las poblaciones norte, meso y sudamericanas
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(elipses). Igualmente, podemos ver que la contribucion de cada poblacion a la
varianza explicada en por cada PC es diversa y se transpone (Gréafica 2).
Sabemos que para el PC1, 2 y 3 se ha explicado el 86.15% de la varianza. Por
ende, los resultados muestran que las poblaciones norteamericanas son las
que mas contribuyen a la varianza registrada por el eigenvector del PCA. Es tal
su variacién que las poblaciones mesoamericanas quedan dentro del rango me
variacion media para el PC1, 2 y 3. No asi la sudamericana que representa una
distribucién mas ajustada aunque no tan variable como la mesoamericana.

La distribucion que tiene los rangos mas conservadores es la
mesoamericana, se puede observar que la elipse se encuentra hacia valores
positivos del PC1, principalmente, y negativos del segundo. Explicando su
mayor variacion hacia el PC3 y 4, aunque siempre contribuyendo en el resto de
los PC aunque de forma minima. La distribucion de las poblaciones esta dentro
de la elipse del 95% de las poblaciones norteamericanas y un 50% dentro de

la sudamericana para el PC1.
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Gréfica 1. Dispersion que muestra la relacion espacial del PC1y PC2 (69.96%). La poblacién Maya X (triangulo negro) se ubica cercana a la poblacion Maya T
y afin a la poblacién Maya Y. Asimismo, se encuentra dentro de los limites de la distribucién de las poblaciones mesoamericanas (elipse linea punteada roja).

Las elipses engloban el rango de 95% de la variacion.
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Gréfica 2. Dispersion que muestra la relacion espacial del PC1 y PC3 (60.17%). La poblacién Maya X (triangulo negro) nuevamente cercana a Maya Ty afin
Maya Y. Unicamente cambia la relacion espacial de valores positivos a negativos misma que puede relacionarse con la contribucion de cada individuo a la
varianza explicada por cada componente (ver Gréafica B). Hacia el PC3 las tres poblaciones mayas se incluyen dentro del rango de variacion al 95% de las
poblaciones mesoamericanas.
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En cuanto a la contribucion de las poblaciones mayas a los PCs tenemos que
la poblaciébn Maya Y se centra al PC4, PC3 y PC1, la poblacion Maya T PC4,
PC1 y PC3; y la poblacion Maya X, similar a la anterior, PC4, PC1, PC3,

aunque este Ultimo en menor medida al PC4 y mayor al PC1.

7.2.2 Analisis de Componentes Principales de la variacion escala
mesoamericana (PCA).

El PCA aplicado unicamente a las poblaciones clasificadas como
mesoamericanas (n=19) genero6 5 ejes de variacion para explicar el 100% de la
variacion de los datos. Los tres primeros PCs resumen el 87.32% de la

varianza (Tabla B).

%

eigenvalor % total
acumulado

1 2.051666 41.03333 41.0333
2 1.329822 26.59643 67.6298
3 0.984738 19.69475 87.3245
4 0.633774 12.67549 100.0000
5 0.000000 0.00000 100.0000

Tabla 3. Valores propios (eigenvalor), porcentaje explicado y
acumulado resultado del PCA sobre las frecuencias de los
haplogrupos.

El grafico de dispersion (Grafica D1) nos delimita que la orientaciéon
espacial de la poblacion Maya X es hacia valores positivos del PC1, 2 y 3,
cambiando a valores negativos en el PC4 y 5. Como ya se habia mencionado
en el andlisis a escala continental la poblacion Maya X se asocia a Maya T y
es afin a Mata Y.

Para el primer componente principal estaria explicado por Coras,
NahuCo, Huich, Otomi, principalmente. El PC2 se asocia a Purep, NahuCo,

Triqu, Mazah, NahuZi, principalmente. EI PC3 lo explican primariamente,
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Purep, Nahulx, NahuCh, Nahua, Otomi. El PC4 explica su varianza en las
poblaciones Huich, Nahulx, NahuCo, MayaT, como datos més sobresalientes.
Finalmente, el PC5 responde a su variacion las poblaciones NahuNe (que es
un outlier), Coras, Mazah, junto con la respuestas residuales de el resto de las
poblaciones (Gréfica E).

Aunque en el caso de este segundo analisis no se generaron elipses de
distribucion es evidente que las poblaciones Mayas son afines a poblaciones
de Nahuas y més distantes a los Otomis, Huicholes, Coras y Purépechas. El
grupo Nahua se asocia a Mazahuas, Triquis y Huautla formando un complejo
consistente a lo largo de los PCs. Como grupos externos aparece Coras,

Purépechas, NahuCo (Grafica D1y 2).
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Grafica 3. Dispersion que muestra la relacion espacial del PC1 y PC2 (67.62%). La poblacién Maya X se ubica cercana a la poblacion Maya T y afin a la poblacion Maya Y.
Se denota la agrupacion de las colecciones Nahuas con Mazahuas y Triques; y la dispersion de NahuCo, Coras y Purépechas. Como otra agrupacion Huicholes y Otomi se
agrupan al grupo Nahua-Mazahua-Triquis.
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Gréfica 4 Dispersion que muestra la relacién espacial del PC1y PC3 (60.72%). Se mantiene la misma relacién espacial que en la gréafica anterior. Unicamente, la poblacion
Maya Y cambia su relacién espacial para el PC3 ubicandose mas cercana a las poblaciones Nahuas, Triques y Mazahuas. La dispersion de los individuos extremos se
mantiene y la agrupacion Huicholes y Otomi se dispersa para el PC3 aungque se mantienen tendientes al grupo Nahua-Mazahua-Triquis.
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Gréfica 5. Contribucién de cada poblacién mesoamericana a la varianza explicada por cada PC.
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En cuanto a la contribucion de cada haplogrupo a la variacion explicada en
cada PC (Gréafica 6), se puede observar que en el PC1l contribuyen
principalmente el haplogrupo A-D hacia valores positivos y B-C hacia
negativos. En el PC2 Otros-C-D explicarian la variacion hacia el componente
positivo y B-A hacia extremos negativos. En el caso del PC3 D-C explican la
variacion hacia extremos positivos del eigenvector y Otros y A hacia valores
negativos. El PC4 explica su varianza, para los valores positivos, por medio de
los haplogrupos Otros-B-D y C-A hacia negativos. Finalmente, el PC5 explica

su variacion con el resto de los haplogrupos no identificados: Otros.
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Gréafica 6. Contribucion de cada haplogrupo a la varianza explicada por cada PC de las
poblaciones mesoamericanas.
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Andlisis de escalamiento multidimensional escala continental (MDS)

De acuerdo a la matriz de distancias euclidianas, producto del analisis
discriminante, el MDS generé dos dimensiones que explican las similitudes-

disimilitudes de la matriz con un estrés de Kruskal pobre (Kruskal 1964) (Tabla

C, Gréfica G).
Tabla 4. Stress después de la minimizacién
Dimensiones 2
Stress de Kruskal (1) 0.259
Iteraciones 37
Convergencia 0.000
Diagrama de Shepard (Stress de Kruskal = 0,259)
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Grafica 7. Diagrama de Shepard para el estrés de Kruskal del MDS

La reconfiguracién de los datos permite observar en un espacio x y, la relacion
multiespacio de las distancias euclideas minimas de cada poblacion. Teniendo
esta idea en mente, podemos ver que se repiten los patrones observados en el

PCA. La poblacibn Maya X se asocia espacialmente a la poblacion Maya
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Tzeltal y cercana a Maya Yucatan. Las poblaciones Mayas se circunscriben

cercanas a las poblaciones Nahuas (Grafica 8).
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las distancias esperadas al resto de las poblaciones mexicanas

Grafica 8. MDS muestra la relacién espacial de las distancias entre poblaciones incluidas en el andlisis a escala continental. Los Mayas Xpuhil se encuentran cercanos a Maya Tzeltal y dentro de
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En la tabla D se muestran las distancias euclideas minimas de la
poblacion Maya Xpuhil al resto de las poblaciones. Se puede ver que no

necesariamente las distancias resultantes reconstruyen la historia biologica.

Poblacion Distancia Poblacién Distancia Poblacion Distancia
Maya Tzeltal 0.001 Gambell Eskimo 0.030 Ticuna 0.112
Nahua-
Apache 0.005 Chilacachapa 0.033 Zoro 0.131
Chipewa 0.007 Huicholes 0.033 Tarahumaras 0.134
Mohawk 0.010 Nahua-Atocpan 0.035 Mataco 0.142
Siouan 0.011 Nahua-Necoxtla 0.038 Huilliche 0.146
Bella Coola 0.012 Navajo 0.038 St. Paul Aleut 0.148
Ojibwa 0.012 Huetar 0.040 Quechua Bolivia 0.154
Nahua-Ixhuatlancillo 0.014 Otomies 0.042 Aymara 0.156
Huautla 0.015 Old Harbor Eskimo  0.042 Pima 0.156
Maya Yucatan 0.017 Ouzinkie Eskimo 0.042 Zuni 0.160
Chickasaw 0.018 Cheyenne 0.048 Washo 0.162
Nahua-Zitlala 0.021 Cayapa 0.053 Gaviao 0.169
Taono Oodham

Nahua Cuetzalan 0.023 Muskoke 0.054 (papago) 0.171
Nahua-Xochimilco 0.024 Dogrib 0.080 Pehuenche 0.176
Ngobé 0.026 Coras 0.083 Xavante 0.179
Mazahuas 0.027 Wayuu 0.083 Jemez 0.232
Triquis 0.027 Savooga Eskimo 0.085

Nahua-Coyolillo 0.028 Haida 0.088

Nahua/Cora 0.028 Inuit 0.089

Purepechas 0.029 Mapuche chile 0.095

Nuu-Chah-Nulth 0.030 Mapuche Argentina  0.110

Tabla 5. Distancias euclideas de Maya Xpuhil al resto de las poblaciones.

Para el caso de la comparacion a escala continental la disimilitud la
tienen las poblaciones Inuit — Haida, seguidas por Maya Xpuhil y Maya Tzeltal.
Sin embargo, la menor distancia, respecto a estas poblaciones la tienen los
Mayas. Es decir, menor distancias entre sus distribuciones pero mayor
diversidad. Con los Mayas Yucatan Maya Xpuhil tiene una disparidad de 0.004

y un rango en cuanto a distancias de 17.
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Como complemento al MDS, se generd un analisis de conglomerados
que resultd en una agrupacion de Maya Xpuhil y Maya Tzetal con Apaches
como grupo hermano y con eskimales dentro de su supergrupo. La poblacion

mas diversa fue Jemez (Grafica I)
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permutaciones.

Andlisis de escalamiento multidimensional escala mesoamericana (MDS)

De la misma matriz anterior, se utilizaron sélo las poblaciones mexicanas

(mesoamericanas) para conocer la distribucién o relacion espacial de las

mismas. De esta relacion la grafica J permite observar el patron de distribucion

que guardan las poblaciones en estudio, que es la misma que la que se

observo en el MDS a escala
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Gréfica 9. MDS de las poblaciones mexicanas incluidas en el andlisis. Se repite el la cercania
de Maya Xpuhil y Maya Tzeltal.

continental. Los Mayas estan hacia valores negativos de la primera dimension

del MDS y hacia positivos de la segunda dimension dentro de la variacion de
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las poblaciones del centro de México. Las poblaciones mas dispares son los
Coras y los Tarahumaras que se circunscriben hacia el norte del pais. De las
poblaciones del centro de México las mas dispares son los Nahuas de
Coyolillo.

La tabla 6 muestra las distancias de Maya Xpuhil a cada una de las
poblaciones incluidas en el analisis para México. La menor distancia la reporta
Maya Tzeltal y la mayor con los Tarahumaras que es congruente con los

esperado en relacién al modelo de aislamiento por distancia.

Poblacion Distancia
Maya Tzeltal 0.001
Nahua-

Ixhuatlancillo 0.014
Huautla 0.015
Maya Yucatan 0.017
Nahua-Zitlala 0.021

Nahua Cuetzalan 0.023
Nahua-Xochimilco  0.024

Mazahuas 0.027
Triquis 0.027
Nahua-Coyolillo 0.028
Nahua/Cora 0.028
Purepechas 0.029
Nahua-

Chilacachapa 0.033
Huicholes 0.033

Nahua-Atocpan 0.035
Nahua-Necoxtla 0.038

Otomies 0.042
Coras 0.083
Tarahumaras 0.134

Tabla 6. Distancias minimas euclideas de Maya Xpuhil al
resto de poblaciones mexicanas
Finalmente, para comprender mejor estas distancias en interaccion la
grafica 10 nos permite ver las diversas agrupaciones que se generan mediante
un analisis de conglomerados. Cémo ya se habia observado en la gréfica de

dispersién de las dimensiones del MSD. La poblacion mas diversa y separada
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de las poblaciones en estudio es la Tarahumara seguida de la Cora; ambas en

del norte de México. La clasificacion de Mayas Xpuhil y Tzeltal es del 100 para

todas las permutaciones.
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Figura 10. Neighbour joining clustering de las distancias producto del MDS con 1000 permutaciones
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AMOVA

El numero de poblaciones utilizadas es de 59, el tipo de datos empleado son
frecuencias genéticas. Se realizaron 1000 repeticiones o permutaciones.
Agrupacion Norteamérica: Inuit, Gambell Esquimo, Savooga Esquimo, Dogrib,

Ouzinkie, Old Harvor Esquimo,

Aleut, Haida, Bella Coola, Nuu-Chah-Nulth,

Chipewa, Ojibwa, Cheyenne, Mohawk, Siouan, Washo, Jemez, Muskoke,
Navajo, Zuni, Chickasaw, Apache.

Agrupacién Centroamérica: Taono, Tarahumara, Pima, Coras, Nahua Cora,
Huicholes, Huautla, Maya Yucatan, Otomies, Nahua Cuetzalan, Purepechas,
Nahua Coyolillo, Nahua Atocpan, Nahua Xochimilco, Mazahua, Maya Xpubhil,
Nahua Ixhuatlancillo, Nahua Necoxtla, Nahua Chilacachapa, Nahua Zitlala,

triques, Maya Tzeltal.

Agrupacién Sudameérica: Huetar, Ngobe, Cayapa, Gaviao, Zoro, Ticuna,
Mataco Mapuche Chile,

Wayuu,

Quechua Bolivia, Xavante,

Pehuenche, Mapuche Argentina, Huiliche.

Aymara,

Curso de la|d.f. Suma de | Varianza de | Porcentaje de
variacion cuadrados componentes variacion

Entre grupos 2 83.356 0.03350 Va 9.26

Entre 56 198.419 0.05849 Vb 16.17
poblaciones

dentro de

grupos

Dentro de | 3310 | 892.460 0.26963 Vc 74.56
poblaciones

Total 3368 | 1174.235 0.36162

Tabla 7 Analisis Molecular de la Varianza (AMOVA)

Fixation Indices

FSC: 0.17826
FST: 0.2543
FCT: 0.09265

Valor de Epsilon

= le-07
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Figura 11. Mapa generado por el programa Barrier



8.- DISCUSION

Se estudié la variacion genética de la poblacion de Xpuhil, Campeche, con
haplogrupos de DNA mitocondrial (mtDNA). La poblacién de Xpuhil es la
cabecera municipal de Calakmul, Campeche y posee una composicion variada
ya que reune poblacion rural de distintos origenes, principalmente mayas y
mestizos de Campeche, Chiapas, Tabasco, Veracruz y Quintana Roo. En este
estudio se seleccionaron a los individuos de origen maya. Se ha sugerido que
los mayas constituyen un macrogrupo relativamente homogéneo desde el
punto de vista cultural, diferenciado de otras poblaciones, pero biolégicamente
no se conoce si constituyen un grupo homogéneo hasta el punto de poderlo
diferenciar de otros grupos.

Se obtuvieron las siguientes frecuencias de haplogrupos mitocondriales
amerindios: A: 47 (0.53); B: 12 (0.14); C: 10 (0.11) y D: 9 (0.10). Esta
distribucion de linajes, caracterizada esencialmente por la alta frecuencia del
haplogrupo A, concuerda con los patrones observados en otras poblaciones
mayas y mesoamericanas. De las 88 muestras, 10 (0.11) no fueron
identificadas para ninguno de los haplogrupos amerindios por lo que pudieran
tratarse de haplogrupos europeos o africanos introducidos por mestizaje en la
poblacion de Xpuhil, para confirmar esto serd necesario probar la tipificacion
los diferentes haplogrupos europeos y africanos en estas muestras.

Los resultados obtenidos con diferentes meétodos multivariados y
particularmente con el MDS muestran que existe una clara afinidad genética
entre los mayas de Xpuhil y los mayas tzeltales de Chiapas y una mayor

distancia de estos dos respecto de los mayas de Yucatan. Esta afinidad seria
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congruente con la distancia linguistica y geografica entre estos dos grupos y
con el hecho de que es probable que una gran parte de la poblacion maya de
la region de Xpuhil sea de origen chol provenientes de Chiapas y no mayas
descendientes de las poblaciones mayas que habitaron la region de Calakmul.
Los datos obtenidos en este estudio son relevantes para la pregunta
clasica acerca de si las poblaciones mayas constituyen una unidad genética o
por el contrario se distinguen varios subgrupos. Diferentes estudios muestran
gue dentro del contexto americano los mayas muestras una gran diversidad
genética (Salzano, FM et al 2006) y estudios previos de DNA mitocondrial
muestran que algunas poblaciones mayas pueden tener una composicion
genética muy diferente respecto a los haplogrupos mitocondriales, como es el
caso de una muestra prehispanica de Copan (Gonzalez Oliver et al 2001).
Aunque faltaria representar un mayor numero de poblaciones mayas, pareciera
gue al menos para el DNA mitocondrial los mayas provenientes de Chiapas
(Xpuhil 'y tzeltales) se diferencian de los mayas peninsulares.
En cuanto al contexto mesoamericano, los grupos nahuas muestran una
distribucion muy amplia ocupando el espacio de las poblaciones del centro y
sur, lo que podria reflejar el mestizaje entre los nahuas y las poblaciones que
dominaron o incluso que se mantiene la estructura genética ancestral local a
pesar del cambio de lengua por aculturacién. Tal y como se habia dicho
previamente las poblaciones del norte se diferencian gradualmente ya que
muestran mayores frecuencias de los linajes C y D: los tarahumaras aparecen
como el grupo mas diferenciado tras lo cual los coras son un grupo intermedio
entre este grupo del norte y los grupos mesoamericanos.

El analisis de AMOVA es congruente con la conclusion de otros estudios de
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qgue la mayor parte de la varianza en las poblaciones humanas se explica por
diferencias entre individuos dentro de cada poblacion (75% en este caso). Aun
asi el porcentaje de varianza entre poblaciones dentro de los grupos
geograficos es relativamente alto (16%) lo que indica que dentro de cada
region puede haber diferencias importantes en las frecuencias de los
haplogrupos mitocondriales. Este seria el caso de México y Centroamérica
donde la diferenciacion entre poblaciones geograficamente distantes del norte

y del centro y sur es muy clara.
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11-. CONCLUSIONES

1. El principal resultado de este trabajo es que de acuerdo a las distancias
genéticas obtenidas, la poblacion maya de Xpuhil muestra una mayor
afinidad a las poblaciones mayas de Chiapas que a las poblaciones mayas
de Yucatan. La frecuencia de los cuatro haplogrupos mitocondriales en las
poblaciones mayas se ajustd al patron esperado ya que se encontrd una
mayor frecuencia del haplogrupo A y una baja frecuencia de los

haplogrupos C y D.

2. Es dificil con los datos disponibles decir si los pueblos mayas presentan
unidad en su historia biol6gica. Aunque en los analisis realizados se
observaron distancias genéticas cortas, si parece haber una clara
diferenciacion de los mayas de la peninsula de Yucatan respecto de los
mayas de Chiapas. El estudio de un mayor nidmero de marcadores y de

poblaciones mayas contribuira a resolver esta cuestion.

3. La diversidad del DNA mitocondrial en México esta estructurada por la
geografia, la inclusidbn de poblaciones nuevas del occidente de México
(Coras y Huicholes) permite observar un patrén que parece consistente con
el modelo de aislamiento por distancia en el cual se observan clinas en la
distribucion de los haplogrupos mitocondriales desde el sudoeste de EUA

hacia el sur de Mesoamérica.
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4.

Los haplogrupos que aportan una mayor peso a la varianza en

Mesoamerica y en las poblaciones mayas son haplogrupos

Ay B.

5.

Las poblaciones del norte, tradicionalmente cazadoras-recolectoras,
debieron de mantener tamafios poblacionales pequefios lo que favorecio
el efecto de la deriva genética y permiti6 una mayor diferenciacién y
heterogeneidad genética en contraposicién con los grupos del centro y
sur que tuvieron una expansion demografica, mantuvieron tamafios
efectivos de poblacion mayores y un mayor flujo génico en diferentes

regiones.

Se aprecia una clara barrera genética en cuatro regiones de nuestro
continente: el artico; el norte de Canada; el suroeste de Estados unidos
y el noroeste de México; en Sudamérica una linea de costa a costa justo
en donde comienzan los Andes, quiza debido a la existencia de dos

modelos genéticos basados en ancestrales sistemas de subsistencia.
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Ref. Hapl. | Hapl. | Hapl. | Hapl. Ref. Hapl. | Hapl. | Hapl. | Hapl.
muestra A B C D muestra| A B C D
1 |Z-01 0 0 0 0 45 | Y-19 0 1 0 0
2 | Z-02 0 1 0 0 46 | Y-20 1 0 0 0
3 [Z-03 1 0 0 0 47 | Y-21 1 0 0 0
4 | Z-04 0 0 1 0 48 | Y-23 0 0 0 1
5 | Z-05 0 0 1 0 49 | Y-24 0 0 0 1
6 |Z-06 1 0 0 0 50 | Y-25 0 1 0 0
7 | Z-07 0 0 0 1 51|Y-26 0 0 0 0
8 |Z-09 0 0 1 0 52 | Y-27 1 0 0 0
9 |Z-10 0 1 0 0 53 | Y-28 1 0 0 0
10| Z-11 0 0 1 0 54 | Y-29 1 0 0 0
11| 2Z-12 0 1 0 0 55| Y-30 0 1 0 0
12 | Z-13 1 0 0 0 56 | Y-31 1 0 0 0
13| Z-15 0 1 0 0 57 | Y-32 0 0 0 0
14 | Z-16 0 0 0 0 58 | Y-33 1 0 0 0
15| Z-17 1 0 0 0 59 | Y-34 1 0 0 0
16 | Z-18 0 0 1 0 60 | Y-35 1 0 0 0
17| Z-19 1 0 0 0 61 |Y-36 1 0 0 0
18 | Z-20 1 0 0 0 62 | Y-37 0 0 0 0
19| Z-21 1 0 0 0 63 | Y-38 1 0 0 0
20 | Z-22 1 0 0 0 64 | Y-39 1 0 0 0
21| Z-23 0 1 0 0 65 | Y-40 1 0 0 0
22 | Z-24 1 0 0 0 66 | Y-41 1 0 0 0
23 | Z-25 1 0 0 0 67 | Y-42 0 0 1 0
24 | Z-26 1 0 0 0 68 | Y-43 1 0 0 0
25| Z-27 0 0 0 1 69 | Y-44 0 1 0 0
26 | Z-28 0 0 0 0 70 | Y-45 1 0 0 0
27 | Z-29 1 0 0 0 71|Y-46 0 0 0 1
28 | Z-30 1 0 0 0 72 | Y-47 1 0 0 0
29 | Y-02 1 0 0 0 73 |Y-48 0 1 0 0
30 | Y-04 1 0 0 0 74 | Y-49 1 0 0 0
31| Y-05 1 0 0 0 75| Y-50 1 0 0 0
32| Y-06 1 0 0 0 76 | Y-51 1 0 0 0
33 | Y-07 1 0 0 0 77 |Y-52 1 0 0 0
34 | Y-08 0 0 0 0 78 | Y-53 1 0 0 0
35| Y-09 0 0 0 0 79 | Y-54 1 0 0 0
36 | Y-10 0 1 0 0 80 | Y-55 0 0 0 1
37|Y-11 1 0 0 0 81 |Y-56 0 0 0 1
37 |Y-12 1 0 0 0 82 | Y-57 0 0 1 0
39 | Y-13 0 0 0 0 83 | Y-58 0 0 1 0
40 | Y-14 1 0 0 0 84 | Y-59 0 0 1 0
41 | Y-15 0 0 0 0 85 | Y-60 0 0 1 0
42 | Y-16 1 0 0 0 86 | Y-61 1 0 0 0
43 | Y-17 0 0 0 1 87 |Y-62 0 0 0 1
44 | Y-18 1 0 0 0 88 | Y-63 0 1 0 0
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FRECUENCIAS DE LAS POBLACIONES ETNICAS INCLUIDAD EN ESTA TESIS.

Poblacién| A | B | C | D |Otros|PobIacic’)n|A |B |C D Otros

Inuit 0,967 0,000 0,000 0,033 0,000 Otomi 0,405 0,300 0,230 0,065 0,000
EskGa 0,580 0,000 0,140 0,260 0,020 NahuCu 0,613 0,323 0,064 0,000 0,000
EskSa 0,939 0,000 0,000 0,020 0,041 Purep 0,440 0,240 0,180 0,000 0,140
Dogri 0,909 0,000 0,020 0,000 0,071 NahuCo 0,684 0,079 0,000 0,158 0,079
EskOu 0,732 0,000 0,049 0,146 0,073 NahuAt 0,475 0,356 0,119 0,051 0,000
EskOl 0,617 0,035 0,000 0,348 0,000 NahuXo 0,721 0,186 0,093 0,000 0,000
NuuCh 0,451 0,069 0,157 0,255 0,068 Mazah 0,603 0,356 0,041 0,000 0,000
Ojibw 0,512 0,070 0,162 0,000 0,256 Nahulx 0,553 0,277 0,000 0,170 0,000
Chipe 0,484 0,113 0,193 0,000 0,210 Maya XPH 0,602 0,153 0,128 0,115 0,002
Cheye 0,343 0,114 0,343 0,143 0,057 NahuNe 0,514 0,405 0,081 0,000 0,000
Mohaw 0,577 0,171 0,236 0,016 0,000 NahuCh 0,463 0,341 0,073 0,122 0,000
Sioua 0,529 0,176 0,147 0,059 0,089 Wayuu 0,250 0,350 0,380 0,000 0,020
Washo 0,000 0,536 0,357 0,107 0,000 Hueta 0,704 0,037 0,000 0,259 0,000
Jemez 0,000 0,889 0,028 0,000 0,083 Ngobe 0,674 0,326 0,000 0,000 0,000
Musko 0,366 0,155 0,099 0,380 0,000 Cayap 0,333 0,200 0,167 0,300 0,000
Navaj 0,517 0,415 0,034 0,000 0,034 Ticun 0,130 0,150 0,390 0,330 0,000
Zunis 0,154 0,769 0,077 0,000 0,000 Gavia 0,148 0,148 0,000 0,704 0,000
Chick 0,667 0,222 0,074 0,000 0,037 Zoros 0,200 0,067 0,133 0,600 0,000
Apach 0,621 0,172 0,138 0,069 0,000 QuecB 0,156 0,750 0,094 0,000 0,000
Pimas 0,047 0,535 0,395 0,000 0,023 Xavan 0,160 0,840 0,000 0,000 0,000
Papag 0,000 0,568 0,378 0,054 0,000 QuecP 0,263 0,571 0,143 0,000 0,023
Tarah 0,120 0,300 0,540 0,020 0,020 Aymar 0,064 0,674 0,122 0,140 0,000
Nahua 0,531 0,343 0,063 0,000 0,063 Matac 0,107 0,357 0,000 0,536 0,000
Coras 0,283 0,519 0,160 0,038 0,000 Pehue 0,020 0,090 0,370 0,520 0,000
Huich 0,460 0,260 0,260 0,000 0,020 MapuA 0,084 0,337 0,221 0,284 0,074
Huaut 0,677 0,218 0,043 0,062 0,000 Huill 0,038 0,288 0,188 0,487 0,000
MayaY 0,519 0,222 0,148 0,074 0,037 MapuC 0,154 0,385 0,205 0,256 0,000
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SIGLAS Y ACRONIMOS

A. P Antes del presente

PCR Reaccion en Cadena de la polimerasa
r.p.m. Revoluciones por minuto

DNA Acido Desoxirribonucleico
MtDNA DNA mitocondrial

m. s. n. m. Metros sobre el nivel del mar

p. b. Pares de bases

D-loop Displacement loop

HVI Region hipervaribla |

HVII Region hipervarible |1

CR Region de control

C Citosina

T Timina

A Adenina

G Guanina

dNTPs Desoxinucleotidos trifosfato

ACP Analisis de Componentes principales
AD Analisis Discriminante

AFC Anélisis Factorial de Corespondencia
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GLOSARIO

Adenina: (A) Base purinica presente en DNA y RNA, en cadenas dobles de

DNA se empareja con la pirimidina timina.

5 Capping: Adicion de un necledtido de guanina metilada (un cap) en el
estremo 5’ de una molécula de RNA pre- mensajero. Este cap se retiene en la

molécula de RNA maduro.

Citosina: (C) Base pirimidinica presente en el DNA y RNA. En cadenas dobles

de DNA, la citosina de emparaja con la purina guanina.

Caddigo genético: Informacion de los pares de bases que especifica la

secuencia de aminoacidos de un polipéptido.

Codon: Grupo de tres nuceoétidos adyacentes en una molécula de mRNA que
especifica cada uno de los aminoacidos en una cadena polipentidica o la

terminacion de la sintesis de un polipéptido.

Codén de STOP: O coddn de terminacion de cadena. Cada uno de los
codones para los que no existe el correspondiente tRNA con un anticodén
apropiado. Llamado también cod6n nosense, este codon especifica la

terminacion de la sintesis del polipéptido.
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Cola de Poli (A): Secuencia de entre 50 y 250 nuceotidos de adenina afiadida
como modificaciones postranscripcional en el extremo 3’de la mayoria del

MRNA eucariotico.

Delecion: Mutacién cromosomica que resulta de la pérdida de un segmento del

material genético y de informacién genética que este segmento contiene.

Deriva genética: Cualquier cambio producido en las frecuencias génicas por

efecto del azar.

Diploide: Célula eucariota con dos dotaciones cromosomicas.

DNA Polimerasa: Enzima que cataliza la sintesis del DNA

Efecto cuello de botella:Forma de deriva genética que ocurre cundo una

poblacién se ve drasticamente reducida en tamafio. En la reduccion de algunos

genes del pool génico pueden perderse como resultado del azar.

Fenotipo: Manifestacion fisica de un caracter genético, resultado de un

genotipo especifico y su interaccion con el ambiente.

Filogenia: Ciencia que estudia la secuencia ramificada del cambio de

caracteres en los organismos a través del tiempo.
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Frecuencia de mutacion: Numero de veces que tiene lugar un tipo particular de

mutacion en una poblacion de células o individuos.

Gen: Elemento determinante de una caracteristica de un organismo. La
informacion genética esta codificada en el DNA, que es el responsable de la
variacion individual y de las especies. La secuencia de nucleotidos de un gen

especifica un polipéptido o RNA y esta sujeta a la alteracion mutacional.

Genética de poblaciones: Estudia la dinAmica de los genes en el interior de las

poblaciones.

Genoma: Cantidad total de material genético en una celula. En eucariotas

dotacion haploide de cromosomas de un organismo.

Genotipo: Constitucidon genética de un organismo.

Guanina: (G) Base purinica presente en el DNA y el RNA. En DNA de doble

cadena de empareja con la pirimidina citosina.

Haploide: célula o individuo con una copia de cada cromosoma nuclear.

Heteroduplex: Fragmento de ADN de doble cadena que no presenta

coincidencia en todas sus bases.
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Histona: Uno de los tipos de proteinas basicas asociadas al DNA en los
cromosomas Yy esencial en la determinacion estructural de los cromosomas

nucleares eucariotas.

Haplotipo: Espécimen designado como referencia, en cuanto a sus
carateristicas, de una especie determinada. Es el individuo considerado como

modelo de una especie.

Homoduplex: Fragmento de ADN de doble cadena que presenta coincidencia

en todas sus bases.

Intrén: En eurariotas, secuencia de nucleétidos que debe ser escindida del
transcrito de un gen estructural para convertirlo en una molécula madura de
MRNA, cque cntenga ’“lunicamente secuencias codificantes y pueda ser

traducida a la cadena de aminoacidos de un polipéptido.

Lugar de Adicion de Poli (A): Extremo 3° el mMRNA donde se afiaden entre 50 y
250 adenias como parte de las modificaciones postranscripcionales de esta

molécula.

Mitosis: Proceso de division nuclear en células haploides y diploides. Como

resultado se obtienen nucleos descendientes genéticamente idénticos al nucleo

que les ha dado lugar.
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Meiosis: Dos divisiones nucleares sucesivas de un nucleo diploide para
formar gametos haploides con la mitad de material genético que la célula

original.

MRNA: Molécula de RNA que contiene la informacion codificada para la

secuencia de aminoacidos de una proteina.

Mutacion: Cuaquier cmbio detctable y heredable en el material genético no

causado por recombinacion.

Mutacion génica: Alteracion heredable del material genético, usualmente de

una forma alélica a otra.

Mutacion neutra: alteracion de un par de bases en un gen que cambia un
coddn en la secuencia del mRNA, sin implica r ninguna alteracion en la funcion

de la proteina traducida de esa secuencia.

Nucleétido: Molécla monomérica del DNA y del RNA, formada por tres partes:

una pentosa (Desoxirribosa en el DNA y ribosa en el RNA), una base

nitrogenada y un grupo fosfato.

Origen de replicacion: en procariotas, secuencia especifica de DNA necesaria

para la iniciacion de la replicacion del DNA
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Plasmidos: Cadena doble de ADN circular cerrada por sus extremos. Se replica
independientemente de los cromosomas Yy la informacion que contiene puede

conferir a la célula que los alberga caracteristicas especiales.

Pirimidina: Tipo de base nitrogenada.

“Pool génico”: Informacion genética total en los genes de una poblacion

reproductora en un momento determinado.

Primer: Cadena de polinucleotidos preexistente a la replicacion del DNA, a la

gue se unen los nuevos necledtidos.

Purina: Tipo de base nitrogenada. Tanto en DNA como en RNA las purinas son

adenina y guanina.

Recombinacion génica: Proceso en que progenitores con caracteres genéticos

distintos dan lugar a la progenie, haciendo que los genes en que los

progenitores difieren se asocien en nuevas combinaciones.

rRNA: Moléculas de RNA de diferentes tamafios que, junto con proteinas

ribosdmicas, forma los ribosomas de procariotas y eurariotas.

Seleccion Natural: Reproduccion diferencial de genotipos

Tasa de mutacion: Probabilidad de un tipo particular de mutacion en el tiempo.
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Timina: (T) Base pirimidinica presente en el DNA pero no en el RNA. En

cadenas dobles de DNA se emparaja con la purina adenina.

Traduccion: Sintesis de proteinas. Conversion de la informaciéon de la

secuencia de bases del mMRNA en la secuencia aminoacidos de un polipéptido.

Transcripcion: Sintesis del RNA. Transferencia de la informacion de una

molécula de DNA de doble cadena a una De RNA de cadena sencilla.

Transicion: Mutacion especifica de sustitucion que implica el cambio de una

base pirimidina o purina, a otra pirimidina o purina.

Transversion: Mutacion especifica de sustitucidon que implica el cambio de una

base, purina o pirimidina, a otra purina o pirimidina.

tRNA: Uno de los cuatro tipos de moléculas de RNA producidas por

transcripcion e implicadas en la sintesis de proteinas. Estas moléculas

entregan los aminoéacidos al ribosoma.

Uracilo: (U) Base pirimidinica presente en el RNA pero no en el DNA
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‘Nuestro ADN no s¢ deshace como un antiguo pergaming mno Se
oxida en la tierva como la espada de wn guervero muerto hace
mucho tiempo, no Lo erosionan el viento Yy la lwvia; no queda
veducido 4 ruinas por  incendios Y terremotos. Es un I/Z@km

procedente de un pais antiguo que Vive dentro de nosotros.”

Bryan Sglfaes

Narciso.
Composicion Yafiez-Solis E.
llustracion Julio Cesar Yafiez Solis
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