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Resumen

En el estado Zulia se encuentra 61.18% de la poblacién aborigen de
Venezuela. La etnia afid es el segundo grupo de indigenas mds nu-
meroso, después de los waytiu. Se estudiaron 29 individuos afd, a los
cuales se les realizé extraccién de ADN por medio de un método que
combina dos técnicas (Fenol/Sevag y Salting-Out), se procedié a la
amplificacion de las mismas a través de la pcr multiplex, se empled el
Kit Promega Powerplex®16HS, y se determin las frecuencias alélicas
de 15 marcadores STR’s autosémicos: D3S1358, THO1, D21S11,
D18S51, PENTA E, D58818, D13S317, D75820, D165539, CS-
F1P0, PENTA D, vWA, D8S1179, TPOX, FGA y AMELOGENI-
NA. La genotipificacién se realizé después de la comparacion de frag-
mentos de STR con la escalera alélica y el tamafio del carril interno
estandar utilizando el software GeneMapper® ID-X, Version 1.2; las
mayores frecuencias alélicas para cada marcador genético fueron las
siguientes: el alelo 18 del locus D351358 (0.448), alelo 6 de THO1
(0.586), alelo 30 D21S11 (0.379), alelo 12 D18S51 (0.275), alelo
14 Penta E (0.258), alelo 11 D5S818 (0.603), alelo 12 D13S317
(0.327), alelo 11 D7S820 (0.586), alelo 12 D16S539 (0.310), ale-
lo 10 CSF1PO (0.344), alelo 11 Penta D (0.327), alelo 16 vWA
(0.620), alelo 14 D8S1179 (0.431), alelo 8 TPOX (0.551) y alelo 24
FGA (0.396). Segtin la matriz de distancia de Nei, la poblacién afd
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Abstract

The state of Zulia concentrates 61.18% of the aboriginal population
of Venezuela, of wich the Ant are the second largest group, after the
Waytiu. 29 Ant individuals were studied, and DNA extraction was per-
formed by means of a method that combines two techniques (Fenol
/ Sevag and Salting-Out), proceeding to their amplification through
multiplex PCR, using the Promega Powerplex"16HS Kit, determin-
ing the allele frequencies of 15 autosomal STR markers: D351358,
THO1, D21S11, D18S51, PENTA E, D5S818, D13S317, D7S820,
D16S539, CSF1P0, PENTA D, vWA, D8S1179, TPOX, FGA and
AMELOGENINE. Genotyping was performed after the comparison
of STR fragments with the allelic ladder and the standard internal
lane size using the GeneMapper” ID-X software, Version 1.2, with
the highest allelic frequencies for each genetic marker being the fol-
lowing: the allele 18 of the locus D351358 (0.448), allele 6 of THO1
(0.586), allele 30 D21S11 (0.379), allele 12 D18S51 (0.275), allele
14 Penta E (0.258), allele 11 D5S818 (0.603), allele 12 D13S317
(0.327) , allele 11 D7S820 (0.586), allele 12 D16S539 (0.310), al-
lele 10 CSF1PO (0.344), allele 11 Penta D (0.327), allele 16 vWA
(0.620), allele 14 D8S1179 (0.431), allele 8 TPOX (0.551) and allele
24 FGA (0.396). According to Nei’s matrix of distance, the Aft pop-
ulation does not share its genetic stock with other Zulian indigenous
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no comparte su Acervo Genético con otros grupos indigenas zulia-
nos ni del continente americano, lo cual indica que este grupo étnico
tiene su propio origen ancestral con poco o ningun aporte genético
externo.

groups or the American continent, indicating that this ethnic group
has its own ancestral origin with little or no external genetic contri-
bution.

Palabras clave: antropologia genética; lenguaje; frecuencia alélica; dendrograma; tipificacién AbN

Keywords: genetic anthropology; language; allelic frequency; dendogram; pNa typing

Introduccién

La genética de poblaciones se mantiene mds vigente
que nunca y con mayor fuerza debido a los avances que
ha tenido la biologia molecular en la secuenciacién e
identificacién de genes y regiones no codificantes en los
seres humanos. A través de los marcadores encontrados
en el ADN y su variacién, podemos dilucidar los origenes
del hombre y la dindmica que han presentado nuestras
poblaciones. En el caso de Venezuela, su poblacién se
caracteriza por presentar una gran variabilidad genética
y cultural como resultado de las numerosas migraciones
que ha recibido a lo largo de la historia y, por lo tanto, su
composicion étnica constituye una mezcla entre indigenas,
africanos y en mayor medida europeos. A su vez, cada regién
del pais posee su propia estructura genética, que refleja su
historia particular. En la actualidad, segtin los resultados del
censo poblacional realizado por el Instituto Nacional de
Estadisticas (INE) del afo 2011, 725 141 individuos se
declararon indigenas y se encuentran distribuidos a lo largo
de Venezuela. En la poblacién total indigena registrada,
50.6% son hombres (365 920) y 49.9% son mujeres (359
208); ademds, se reporté un aumento significativo de
poblacién indigena respecto al total de 41.8% entre 2001
y 2011 (Instituto Nacional de Estadistica 2013). En el
estado Zulia se encuentra la mayor concentracién de
indigenas con 443 673 lo que representa 61.18% de la
poblacién aborigen de Venezuela.

La Ley de Demarcacién y Garantia del Habitat y Tie-
rras de los Pueblos Indigenas (2001) indica la existencia
de 35 grupos étnicos en el pais y entre ellos reconoce
cinco en el estado Zulia: wayuu, bari, yukpa, japreria y
los aflu o paraujanos quienes mantienen un arraigo so-
ciocultural e histérico importante. Los afiu o paraujanos
son el segundo grupo de indigenas desde el punto de vis-
ta numérico en el estado Zulia, después de los wayuu que
ocupan el primer lugar y los quintos a nivel nacional,
representando 2.9% de toda la poblacién indigena; si-
guiendo a los wayuu se encuentran los waraos, karina y
pemones 2011 (Instituto Nacional de Estadistica 2013).

Los indigenas de la etnia anu son conocidos también
como la “poblacién de agua”; habitan el noroeste del es-
tado Zulia, tanto en palafitos como en tierra firme, desde
la laguna de Sinamaica, ciénagas vecinas y el rio Limén,
hasta Carrasquero, Campo Mara, San Rafael del Mojén e
islas de la Bahia de Urub4; el barrio Santa Rosa de Agua
y barrios vecinos en Maracaibo; y en la costa noroeste
del Lago de Maracaibo, desde el Curarire hasta la desem-

bocadura del Rio Palmar; asi mismo, se conoce que un
grupo de ellos habita al sur del lago especificamente en el
Municipio Colén (Bermudez ez al. 2009; Novelli 2012).
Los ant se autodenominan “laguneros” para reconocerse
como habitantes de la laguna de Sinamaica y diferenciar-
se de otras personas que alli viven y que no pertenecen a
esta etnia indigena. Asimismo, han presentado una alta
tasa de endogamia por ser una sociedad culturalmente
muy cerrada, similar a los grupos étnicos bari y yukpa.
Para algunos investigadores la etnia zuliana se encuentra
en peligro de extincién debido a la occidentalizacién, de
ahi la importancia del estudio de su estructura genética
y establecer cudnto pueden semejarse o diferenciarse de
otras etnias de la regién y obtener informacién acerca
de su mestizaje (Amodio ez al. 2005). En este sentido se
puede resaltar desde el punto de vista genético la impor-
tancia de conocer la estructura de estos pueblos y com-
pararlas con las ya estudiadas en el continente americano,
para conocer sus origenes y, de igual manera, identificar
el grado de mezcla que pudo haberse producido tras su
incorporacién cada vez mayor a las ciudades. Lo dicho
anteriormente es de gran relevancia en el estado Zulia
donde se encuentra concentrada la mayor parte de la po-
blacién indigena del pais; y mds ain la comunidad afu
o paraujana elegida para este estudio, que representa el
quinto grupo en frecuencia después de los wayuu, los wa-
raos, los karifias y los pemones, siendo ademds la segunda
poblacién indigena con mayor frecuencia en el estado.

Materiales y métodos
Poblacién y muestra

Se analizaron 29 individuos de la etnia indigena anu
de la Laguna Sinamaica, estado Zulia, de los cuales
22 pertenecian al sexo femenino y 7 al masculino, no
relacionados genéticamente y seleccionados al azar. El
ADN fue donado por el Banco de apN del Laboratorio
de Genética Molecular del Instituto de Investigaciones
Genéticas “Dr. Heber Villalobos Cabrera”, perteneciente
a la Facultad de Medicina de la Universidad del Zulia.

Extraccién de ADN, amplificacién y
genotipificacién de marcadores STR’s autosémicos:

El ADN se extrajo previamente mediante la técnica
Salting Out modificada (Miller ez a/. 1998). Luego de la
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extraccién y posterior determinacién de la calidad del abn
extraido de las muestras, se procedi6 a la amplificacién
de las mismas a través de una pcr multiplex, utilizando
para ello el kit de Promega kit Powerplex'16HS de acuerdo
a las instrucciones del fabricante para D3S1358, THO1,
D21S11, D18S51, PENTA E, D5S818, D13S317,
D7S8820, D16§539, CSF1PO, PENTA D, VWA,
D8S1179, TPOX y FGA. La genotipificacion se realizé
después de la comparacién de fragmentos de sTR con la
escalera alélica y el tamano del carril interno estindar
utilizando el software GeneMapper® ID-X, Versién 1.2.
Todas las etapas del proceso se llevaron a cabo de acuerdo
con las normas de control interno del laboratorio y los
controles del kit proporcionado por la corporacién
Promega.

Analisis estadistico

En cuanto al andlisis estadistico, las estimaciones para el
cilculo de pardmetros poblacionales se llevaron a cabo
utilizando el programa Arlequin en su version 3.5. Entre
los pardmetros estadisticos que fueron considerados
se encuentran las frecuencias alélicas para cada locus,
heterocigosis observada, heterocigosis esperada, equilibrio
Hardy-Weinberg; mientras que el programa dispan fue
utilizado para el cdlculo de las distancias genéticas y el
dendrograma se obtuvo aplicando el método Neighbor-
Joining (Excoffier y Lischer 2010; Ota T. 1993, Nei y
Roychoudhury 1974; Saitou y Nei 1987).

Resultados y discusién

La poblacién anu se encuentra en equilibrio de Hardy-
Weinberg (Hw) para 14 de los marcadores autosémicos
estudiados, lo que permite inferir que es una poblacién en
donde los individuos tienen un apareamiento aleatorio y
que los eventos migratorios que han podido haber marca-
do una dindmica poblacional, han tenido poco efecto en
la variacién de las proporciones genotipicas de la misma.
Sin embargo, se observa que el marcador D8S1179 se
encuentra en desequilibrio de Hardy-Weinberg (P <
0,003) puesto que la Ho es significativamente inferior a
la He. El anilisis de Hardy-Weinberg busca establecer si
en una poblacién las frecuencias génicas y genotipicas
permanecen constantes de generacién en generacion,
cuando la poblacién cumple con apareamiento aleatorio,
herencia mendeliana y ausencia de seleccién, mutacién o
migracion (Falconer y Mackay 1996). En un porcentaje
elevado de estos loci, el desvié podria explicarse a causa
de un déficit de heterocigotos, presumiblemente dado
por un mayor nivel de endogamia, ya que los loci con
mayor frecuencia se desvian del equilibrio Hw.

De los 15 marcadores autosémicos estudiados, ca-
torce presentaron heterocigosis mayores a 58% con ex-
cepcién de D7S820 con 48%, siendo los loci pENTA E v
D13S317 los que presentaron la mayor heterocigosis con
89.6%. En relacién con la variabilidad de los marcadores

en la poblacién and, de los 15 marcadores STR’s analiza-
dos se observé que los marcadores PENTA E, D18S51,
FGA y pEnTA D fueron los que presentaban una mayor
variabilidad en cuanto al nimero de alelos. PENTA E re-
sultd ser el mds polimérfico en esta investigacion, al tener
presente 16 alelos que van desde el 7 hasta el 21, el de
mayor frecuencia fue el alelo 14 con 24.1%, seguido del
marcador FGa, el cual presenté diez alelos que van desde
el 19 al 28 siendo el de mayor frecuencia el alelo 24 con
39.6%; D18S51 presentd 9 alelos del 12 al 23, siendo el
de mayor frecuencia el 12 con 25.8%, y PENTA D mostrd
8 alelos distintos desde el 8 al 15 siendo el de mayor fre-
cuencia el alelo 9 con 32.8%.

En cambio, los marcadores THO1 y D7S820 fueron
los que presentaron menos variabilidad con 5 y 4 ale-
los respectivamente. El marcador con mayor frecuencia
alélica independientemente del niimero de alelos pre-
sentado en la poblacién and fue en primer lugar el alelo
16 de vwa con 62%, en segundo lugar el alelo 11 de
D5S818 con 60% vy, en tercer lugar los alelos 6 de THO1
y 11 de D75820, ambos con una frecuencia de 58%. No
se obtuvo presencia de alelos raros (frecuencia alélica <
0,005%) para la poblacién indigena afu (cuadro 1).

Pineda y colaboradores estudiaron 15 marcadores
STR’s autosémicos en la poblacién de Maracaibo y encon-
traron que el marcador con mayor variabilidad fue rca
con 14 alelos siendo los mds frecuente los alelos 21, 23 y
24 todos con 16%, y los de menor variabilidad D351358
y THO1 ambos con 7 alelos, mostrando el alelo 15 con
la mayor frecuencia; para D351358 con 30% vy el alelo
6 del marcador THO1 también con 30% (Pineda ez 4l
2000).

Al comparar la variabilidad de los alelos encontrados
en nuestro estudio con el llevado a cabo por Filho Rigotti
en la poblacién brasilefa, observamos que el marcador
con mayor variabilidad en cuanto al nimero de alelos fue
D21811, el cual presenté 21 alelos distintos, siendo el de
mayor frecuencia el alelo 30, el FGa presentaba 20 alelos
siendo el de mayor frecuencia el alelo 21 y el D18S51
presentaba 16 alelos del 9 al 23 siendo el mds frecuente el
alelo 11, en cambio, los marcadores D75820, CSF1PO,
D16S539, TPOX y el D5S818 presentaban menor varia-
bilidad al mostrar en todos los casos observados 9 alelos
(Filho 2012). Por su parte, en un estudio realizado por
Ossa y colaboradores en la poblacién de Antioquia, Co-
lombia, de 14 marcadores STR’s autosémicos, se encon-
tré que el sistema PENTA E fue el marcador que presen-
t6 un mayor niimero de alelos entre los individuos con
16, siendo el de mayor frecuencia el alelo 11 con 19% y
D3S1358 el marcador que presenté un menor nimero
de alelos con 5, entre los cuales, el mds frecuente fue el
alelo 14 (Ossa et al. 2010).

En otro estudio llevado a cabo por Ramirez en la Ciu-
dad de México, mediante el uso de 22 loci STR’s autosé-
micos, se determiné que el loci con mayor variabilidad
fue el PENTA E con 23 alelos siendo el mds frecuente el
12 con 16%, D18S51 con 15 y el de mayor frecuencia
el alelo 17 con 18% y FGA con 14, lo cual mostré que
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el de mayor frecuencia fue el alelo 24 con 16%; por el
contrario, el de menor variabilidad fue TPOX con 5 alelos
y el mds frecuente fue el alelo 8 (Ramirez 2014).

Del mismo modo, en un estudio llevado a cabo por
Flores y colaboradores en la poblacién de Belice, se deter-
minaron las frecuencias alélicas de 15 marcadores sTR’s
autosémicos y encontraron la mayor variabilidad para el
locus D21S11 con 17 alelos siendo el més frecuente el
30 con 22% y el locus D18S51 también con 17, donde
el alelo 17 fue el mds frecuente para este marcador con
21%; los que presentaron menos variabilidad en esta po-
blacién fueron CSF1PO, D3S1358, THO1 y D16S539
todos con 8 alelos (Flores et al. 2015).

En el caso de una investigacién realizada por Her-
nandez y Trejo en la ciudad de Zacatecas, México, me-
diante el empleo de 15 marcadores sTR’s autosémicos se
encontré que los marcadores con mayor variabilidad fue-
ron D18S51 y D21S11 ambos con 15 alelos, siendo mds
frecuente el alelo 14 con 18% para D18S51 y el alelo 30
con 27% para D21S11 y el de menor variabilidad fue
THO1 con 6 alelos, siendo el alelo 7 el mas frecuente con
33% (Herndndez-Rodriguez y Trejo-Medinilla 2014).

Con esto podemos observar que los marcadores PEN-
1A E, D18S51 y EGA, son los que presentan mayor varia-
bilidad en cuanto al ndmero de alelos, tanto en la po-
blacién anti como en otras. Por su parte, la elaboracién
de la matriz de distancias genéticas entre poblaciones se
estimé con base en Nei (1974) tomando en cuenta las
frecuencias alélicas de 7 marcadores de la poblacién an:
CSF1PO, TPOX, THOI, vWA, D75820, D13S317 y
D5S818 y las reportadas para diversas poblaciones del
estado Zulia tales como las poblaciones indigenas bari y
yukpa, la poblacién mestiza de Maracaibo, la poblacién
afro-descendiente de San José de Heras e Isla de Toas,
conjuntamente con otras poblaciones de Latinoamérica,
como los indigenas waorani de Ecuador, mestizos de Za-
catecas, México, mestizos de Antioquia, Colombia, mes-
tizos del sur de Brasil y de Buenos Aires, Argentina. Los
resultados de la misma pueden observarse en el cuadro 2.

Las variaciones bioldgicas entre poblaciones humanas
pueden ser investigadas a través de distintas herramientas
metodoldgicas, sin embargo la bibliografia internacional
recomienda el uso de las distancias genéticas y la repre-
sentacién grafica de las matrices a través de dendrogra-
mas o mapas genéticos que son usados frecuentemente
para hacer inferencias con respecto a patrones geogréfi-
cos, lingiiisticos o etnohistéricos (Demarchi 2009). Exis-
ten diferentes tipos de distancias genéticas que se pueden
aplicar para estudios de diferenciacién génica de las cua-
les la mds utilizada para polimorfismos del tipo microsa-
télite es la distancia genética del tipo DA de Saitou y Nei
(1987). Esta ha demostrado tener ciertas ventajas sobre
las otras, ya que es mds discriminativa entre poblaciones
cercanamente relacionadas como las humanas, y aunque
no es lineal con el tiempo evolucionario, se observa que
es mds eficiente para obtener correctas tipologias a nivel
de los drboles, por lo cual se seleccioné para esta investi-

gacién (Zabala ez al. 2005)

Segtn Cavalli-Sforza, cuando las distancias genéticas
son estudiadas bajo la construccién de un 4rbol filogené-
tico, las poblaciones tenderdn a unirse o agruparse con
aquellas a las que tengan mayor afinidad. En el caso de
poblaciones mezcladas, formardn grupos con las pobla-
ciones que hayan aportado el mayor componente a su
acervo genético (Cavalli-Sforza 2007).

De acuerdo con hipétesis tedricas y algunos resulta-
dos genéticos, los pueblos indigenas de América provie-
nen de Asia, entraron a América aproximadamente hace
18 000 afos al atravesar el estrecho de Bering; a medida
que descendian por el continente se iban asentando en
diferentes grupos. El territorio venezolano fue alcanza-
do por estos pobladores aproximadamente hace 15 000
afos en la época Paleoindia; se asentaron en la zona no-
roccidental del pais y se caracterizaban por ser recolec-
tores, cazadores y pescadores (Sans 2000; Leal-Jiménez
2008). Al considerar lo anteriormente expuesto, seria
légico plantear que los pueblos indigenas americanos
comparten un mapa genético muy semejante, sobre todo
aquellos que se encuentran geograficamente cercanos,
como los indigenas anu, bari y yukpa que estdn ubicados
en el estado Zulia, sin embargo, en este estudio queda
demostrado que no es asi.

Cuando analizamos el dendrograma construido al
medirse por frecuencias alélicas de los microsatelites
estudiados: CSF1P0, TPOX, THO01, vWA, D7S820,
D13S317 y D5S818, encontramos que la poblacién in-
digena afu se ubicé en una rama totalmente aislada, lo
cual nos indica que no comparten su acervo genético con
otros grupos indigenas zulianos, ni con estas poblacio-
nes, por lo que se podria suponer que este grupo étnico
tiene su propio origen ancestral, ademds de poco o nin-
gln mestizaje (figura 1).

Los grupos indigenas bari, yukpa y aid pertenecen a
familias etnolingiiisticas diferentes. En el caso de los bari
provienen del tronco de los chibchas, los yukpas provie-
nen de la rama norte de la familia lingiiistica caribe y los
and de la familia lingiiistica arawak, por lo que no solo
existe un distanciamiento geogréfico sino cultural que
contribuye a que sean poblaciones cerradas y genética-
mente diferentes. A continuacién se encuentran ubicadas
las poblaciones de América Central y del Sur, las cuales,
a pesar de tener historias y culturas diferentes, tienen ca-
racteristicas comunes. En primer lugar, la poblacién de
Zacatecas (México), podria explicar su mayor cercania
con las poblaciones indigenas debido a que se trata de
un pais que tenfa una alta densidad de indios americanos
en la época precolombina y que, a pesar de haber pasado
también por procesos colonizadores y muchas migracio-
nes, aln mantienen una fuerte contribucién amerindia,
mostrando un grado méds alto de linaje americano nativo
A continuacién se encuentra la poblacién del sur (Brasil)
y del departamento de Antioquia, Colombia, las cuales a
su vez se agruparon por su cercanfa genética. Luego en-
contramos la poblacién de Buenos Aires (Argentina). Por
ltimo y mds alejadas genéticamente de la poblacién in-
digena and, a pesar de su cercania geogréﬁca, se encuen-
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Cuadro 2. Matriz de distancias genéticas D de Nei entre la poblacion anii y diversas poblaciones americanas

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11
ANU -
BARI 0,1515 -
MEX 0,0557  0,1686 -
MBO 0,0653 02156  0,0121 -
ISLA 0,0837 02174  0,0263  0,0181 -
ECU 0,2575 02477  0,2800  0,3053  0,3114 -
COL 0,0868  0,2483  0,0456  0,0428  0,0698  0,3251 -
ARG 0,0617 02110  0,0071  0,0061  0,0192  0,2929  0,0389 -
SJDH 0,1927 03798  0,1421  0,1229  0,1336  0,3916  0,1835  0,1304 -
BRA 0,1097 02512  0,0434  0,0409  0,0550  0,3377  0,0577  0,0378  0,1511 -
YUK 0,1221  0,1737  0,1419  0,1835 02124 03434 02011  0,1766  0,3411  0,2206 -

1: aft (de nuestra autorfa), 2: barf (Zabala ef 2/ 2005), 3: México (Ramirez 2014) 4: Maracaibo (Pineda ef /. 2006), 5: Isla de Toas (Zabala et al. 2005), 6: Ecuador (Demarchi 2009), 7: Colombia (Ossa et /. 2010), 8:
Argentina (Demarchi 2009), 9: San José De Heras (Zabala et al. 2005), 10: Brasil (Filho 2012), 11: yukpa (Zabala ez al. 2005).

Isla de Toas

Maracaibo

Argentina

Brasil

México

—anag

yukpa

bari

San José de Heras

Colombia

—
0,05

Ecuador

1: anu (de nuestra autoria), 2: bari (Zabala et al. 2005), 3: México (Ramirez 2014) 4: Maracaibo (Pineda et al. 2006), 5: Isla de Toas (Zabala et al. 2005), 6: Ecuador (Demarchi 2009), 7: Colom-
bia (Ossa et al. 2010), 8: Argentina (Demarchi 2009), 9: San José¢ de Heras (Zabala ez al. 2005), 10: Brasil (Filho 2012), 11: yukpa (Zabala et al. 2005).

Figura 1. Dendrograma construido con el mérodo de Distancia Da Nei con NJ a partir de los microsatelites estudiados: CSF1PO,
TPOX, THOI, vWA, D75820, D135317 y D55818 en la poblacién anii y diversas poblaciones americanas.

tran las poblaciones del estado Zulia como Maracaibo y
San José de Heras e Isla de Toas, quienes poseen un alto
componente afrodescendiente.

Algunos investigadores encuentran correlacién entre
genes y lenguaje; contrario a los resultados que se encon-
traron en este trabajo, en el dendrograma NJ se muestra
que la etnia yukpa y bari del estado Zulia y waoranis de
Ecuador estdn préximos genéticamente a pesar de que
sus lenguas son radicalmente diferentes. Los yukpa son
de la filiacién lingiiistica caribe, los bari de la familia lin-
giifstica chibcha y waoranis de Ecuador cuyo idioma es

el huao terero, no derivado de ninguna de estas ramas
lingiiisticas. Por su parte, los indigenas afd se encuen-
tran en una rama separada, lo que demuestra que estin
distantes de estos grupos desde el punto de vista genético
y del lingiiistico ya que originalmente éstos hablaban un
idioma propio, “el ant”, de la filiacién lingiiistica arawa-
ca, que es la mds extendida e importante familia lingiis-
tica de América del sur. Actualmente, es bien sabido que
ha cesado la transmisién intergeneracional del idioma,
pues han adoptado en su mayoria el castellano para co-
municarse.
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Otro factor que podemos considerar al observar la
diferenciacién de la poblacién afii con respecto a otras
estudiadas, es su ubicacién geogréfica. La laguna de Sina-
maica estd ubicada al noroeste del estado Zulia, una zona
de dificil acceso incluso en la actualidad, por lo que se ha
dificultado el flujo genético entre poblaciones. La cultura
es un elemento de gran influencia pues la poblacién and
es una comunidad cerrada cuya estructura social es muy
importante y siempre buscan mantener la identidad de
su pueblo, por lo tanto, prevalece la unién consanguinea
entre primos.

Por todo lo expuesto anteriormente, podemos su-
poner que condiciones como las barreras lingiiisticas, la
distancia geografica y los patrones culturales han traido
como consecuencia el aislamiento y cierre de la pobla-
cién and, evitando asi el intercambio genético con otros
grupos étnicos.

Estos resultados, muestran la gran utilidad que tienen
los marcadores moleculares para establecer las diferencias
genéticas entre grupos que cohabitan dentro de una mis-
ma drea geogrifica a la par que proveen informacién que
apoya la evolucién demografica y destaca la importancia
de disponer de bases de datos locales para utilidad de la
genética forense y la antropologia molecular.

Conclusiones

Este es el primer reporte acerca de la estructura genética
de la poblacién indigena and de la laguna de Sinamaica;
aporta datos importantes que contribuyen al cono-
cimiento del Acervo Genético de la regién zuliana. Las
frecuencias alélicas obtenidas son importantes por el es-
tablecimiento de bases de datos locales para su aplicacién
en estudios de predisposicién a diversas enfermedades,
investigaciones en el drea de la Farmacogenética, entre
otros aplicados a la poblacién indigena ant. A pesar de
que los indigenas afu constituyen un grupo poblacional
cerrado, el alto nivel de heterocigosis demostrado en
algunos marcadores, favorece los estudios de genética
forense. Con base en los resultados de las distancias
genéticas obtenidas se pudo demostrar que la etnia
indigena ant posee identidad genética propia que permite
diferenciarla del resto de las poblaciones estudiadas.
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