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Resumen

Este trabajo revisa y discute los avances en antropología genética en 
México, considerando la población como ente de cambio evolutivo. 
Estos datos ayudan al entendimiento de la demografía histórico- 
genética de la población antigua y actual. 

Se exponen los aportes al conocimiento antropológico generados 
en el Instituto de Investigaciones Antropológicas de la unam, desde la 
evolución de la especie humana con el análisis de varios genes impli-
cados en la cognición y el tamaño cerebral, hasta los estudios realiza-
dos en el México prehispánico y en la población indígena actual. Se 
discute el alcance de dicha contribución en diferentes áreas del cono-
cimiento científico y se concluye con la reflexión de cómo los análisis 
en antropología genética se pueden proyectar hacia el desarrollo del 
país desde la cultura y la identidad.

Abstract

This paper reviews and discusses the advances in genetic anthropolo-
gy under the idea that population is an entity of evolutionary change 
as well as the advances in this same area in Mexico, whose data help 
to understand the historical-genetic demography of the ancient and 
current population.

The contributions to anthropological knowledge from the Insti-
tute of Anthropological Research of unam are exposed, from the evo-
lution of the human species with the analysis of several genes involved 
in cognition and brain size, in addition to the studies carried out in 
pre-Columbian Mexico as well as the current indigenous population. 
It discusses the contribution to different scientific areas and concludes 
with a reflection on how genetic anthropology projected toward the 
country development of the country from culture and identity.

Introducción

En un contexto multidisciplinario, la rama de la 
antropología genética está basada en la genética de las 
poblaciones y, junto con los análisis evolutivos, plantea 
una metodología para entender la demografía histórica y 
la dinámica de una o varias poblaciones. 

Aunque la función de la antropología genética en la 
sociedad podría pasar desapercibida, su importancia ra-
dica en entender la naturaleza de un proceso evolutivo 
como la evolución del hombre y de su población alre-
dedor del mundo. Si se estudia a una sola persona, no se 
obtendrán cambios porque fallece en pocos años, pero 
las poblaciones llevan la herencia de sus ancestros por 
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generaciones y sí muestran cambios a través del tiempo, 
hablando de millones de años. Por consiguiente, desde la 
base de la herencia a los hijos y los resultados de su estudio 
en el ámbito de la antropología, se puede aplicar el cono-
cimiento a otros campos como el de las ciencias forenses 
para la búsqueda e identificación de personas desapareci-
das, en la investigación biomédica para entender el origen, 
desarrollo y transmisión de las enfermedades, en la biolo-
gía humana y evolutiva para conocer y entender cuál es el 
futuro de las poblaciones humanas, también en ecología 
y cultura, donde puede presentarse una variación a causa 
del aumento de la población regional por migración. Por 
ejemplo, los casos de desastres ambientales y escases de 
alimento o de peligro por presencia de guerra, llevan a 
los grupos humanos a asentarse en otros pueblos diferen-
tes a su origen de nacimiento, un problema actual a nivel 
mundial. 

Las desviaciones de las leyes de Mendel, importante 
base de la genética, son el objeto de análisis en los estu-
dios de genética poblacional humana; con ellas se busca 
entender los fenómenos evolutivos en los aspectos pobla-
cionales a través de las generaciones. Estos fenómenos es-
tán regidos por  mutaciones, distintos tipos de selección 
natural y eventos de deriva génica como consecuencia de 
la reducción del tamaño o el número poblacional y tam-
bién dependerán de la distribución geográfica diferente al 
lugar de la vivienda. Todos estos son signos que afectan las 
variantes, también llamadas alelos, de un gen. Un claro 
resultado de la variación y dinámica de los pueblos es la 
población donde se observa la complejidad dentro de la es- 
pecie, concepto que puede definirse como un conjunto de 
individuos capaces de reproducirse entre sí al azar, asenta-
dos en un espacio con características climáticas, capaces 
de compartir aspectos culturales (en el caso del humano) 
y que tienen una frecuencia génica particular con respec- 
to a los grupos en su vecindad, aún si presentan flujo 
génico entre los grupos. 

En términos biológicos, puede ser debatible, pero 
Ernst Mayr definió a la especie como un grupo de po-
blaciones que son capaces de reproducirse entre sí y a su 
vez pueden estar reproductivamente aislados de otros gru-
pos cercanos en su filogenia (Ruelas Inzulza 2018). Sin 
embargo, a pesar de que puede existir pluralidad en una 
población, ésta se puede aislar por diferencias culturales 
limitando el mestizaje. Es decir, la cultura crea barreras 
de contacto entre los individuos y su interacción, lo que 
contribuye a la covariación entre los genes y a la cultura en 
escala relativamente pequeña; así, pueden aprender com-
portamientos y buscar preferencias que van construyendo 
barreras hacia el flujo génico; por consiguiente, altera el 
curso de la evolución (Pichkar y Creanza 2022).  

Este trabajo revisa y resalta los estudios de antropología 
genética y los avances realizados en el área, su contribu-
ción al conocimiento evolutivo en las poblaciones huma-
nas y los alcances que se han desarrollado en el Instituto 
de Investigaciones Antropológicas (iia), desde hace casi 20 
años, y que han contribuido a conocer las variantes de las 
poblaciones indígenas en el territorio mexicano, así como 

algunas de las poblaciones prehispánicas y sus patrones 
de migración a través del tiempo (González Sobrino et al. 
2016; Aguirre Samudio et al. 2017).

Genética de poblaciones humanas, nuevos 
horizontes

El principal objetivo de la genética poblacional es llegar al 
entendimiento de cómo las fuerzas evolutivas pueden 
cambiar y moldear los esquemas de la diversidad genética en-
tre y dentro de las poblaciones. Analiza probabilísticamente 
el efecto de la mutación, selección natural, deriva y flujo 
génico sobre la distribución de las frecuencias de alelos 
(referido como variantes alternativas de un gen) a través 
de las generaciones. La floreciente antropología genética 
fue mejorando su forma de estudiar la variación desde los 
estudios de polimorfismos clásicos de grupos sanguíneos, 
antígenos de leucocitos humanos (hla) y proteínas como 
las isoenzimas (Lewontin 1964)1. 

En la necesidad de probar modelos y estimar paráme-
tros de interés con una mayor certeza, todo apuntaba a la 
introducción de una tecnología creciente y necesaria; es así 
que en 1980, el descubrimiento de la reacción en cadena 
de la polimerasa y el avance tecnológico de la secuencia-
ción, permitieron obtener datos de genomas completos de 
individuos geográficamente diversos, los cuales se perfila-
ron dentro de la genética poblacional mundial (National 
Library of Medicine creó una base de datos y buscador de 
citas2) con aplicación a diferentes áreas del conocimiento. 
Este avance en la obtención de datos finos va acompañado 
de sofisticadas herramientas bioinformáticas de informa-
ción genómica masiva, lo que da luz a las señales de la 
historia humana como una biografía (Ben-Ari 1999).

En la actualidad, la inferencia del comportamiento de 
las mutaciones en la población, ya sea sin efecto, es decir sin 
cambio en la función de las proteínas (neutral, eliminando 
nucleótidos), o con una ventaja selectiva y la aparición de 
mutación en un grupo dentro de un mismo espacio geo-
gráfico, son aspectos por tratar en la genética poblacional, 
lo que ayuda a entender la adaptación de un gen o de una 
región genómica en las poblaciones humanas modernas, 
así como con sus parientes Homo arcaicos y apes superio-
res (Akkey y Di Rienso 2016).

En una población, lo que se espera a partir de condi-
ciones de adaptación estará representado por una diversi-
dad fenotípica expresada de acuerdo con la distribución 
humana directamente relacionada con la geografía, don-
de la deriva genética, el flujo génico y la selección natu-

1 Las isoenzimas son proteínas con actividad enzimática que tienen 
funciones idénticas o similares, pueden tener varias formas alélicas 
(aloenzimas) y pueden estar presente en el mismo individuo (Market 
y Moller 1959). Tienen patrones evolutivos neutro y se usaban en 
los años de 1960 como marcadores genéticos para estimar frecuencias 
alélicas siendo parte de la composición de una población. Con esta 
información es posible obtener heterocigosis, diversidad y diferencia-
ción genética y otras medidas de variación. Hubby y Lewontin 1966).

2 https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/
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ral pueden actuar. Se muestra en este punto el modelaje 
de una genética poblacional a gran escala para mapear 
señales o signos del efecto de la selección natural sobre 
las variaciones con lo que se ha denominado mapeado 
selectivo (Werren et al. 2021). La funcionalidad de las 
variantes en las regiones que codifican proteínas dirige la 
búsqueda de alelos candidatos con características adap-
tativas; la metodología empleada para este fin engloba 
la asociación fenotípica, el mapeo detallado y los análisis 
de experimentación funcional. Se espera que este campo 
crezca con el apoyo de las nuevas técnicas de biología 
molecular y que pueda indagar a profundidad todo el 
espectro fenotípico de adaptación de la especie humana. 

Algunos estudios han mostrado que las variantes pue-
den tener una funcionalidad directa de acuerdo con el 
tipo de hábitat, con una amplia gama de climas en dis-
tintos espectros geográficos, lo que hace que el papel del 
fenotipo-genotipo sea importante entre las poblaciones. 

Están descritas aquellas variantes asociadas al metabo-
lismo de la obtención de energía (cuadro 1). Hancock et 
al. (2008) plantean cambios de acuerdo con el entorno 
de la presión selectiva, los cuales se relacionan con el tipo de 
clima y las frecuencias de las variantes genéticas de acuer- 
do con la vía metabólica energética. Ellos demostraron, de 
acuerdo con un análisis de 52 poblaciones del Human 
Genome Diversity Project, que existe evidencia de que 
la variación entre poblaciones humanas con susceptibi-
lidad a padecer enfermedades metabólicas puede estar 
relacionada, en parte, con la historia de la presión se- 
lectiva sobre los genes. Algunos estudios de asociación 
de alelos adaptados en la ruta metabólica se detallan en 
el cuadro 1.

Este recurso de cambio en el genoma es una clara 
adaptación de la especie para sobrevivir en el frío o el 
calor extremo, lo siguiente sería la fijación de la variante 
por medio de la reproducción de los progenitores que lle-
van esas características. Así será posible observar el efecto 
de la selección natural, porque dejan señales, una firma 
genómica que puede detectarse. A este respecto, se han 
observado clinas latitudinales de frecuencias alélicas para 
varios polimorfismos en humanos (Cavalli-Sforza et al. 
1994). Particularmente, los habitantes de África Ecuato-
rial están adaptados a tolerar altas temperaturas gracias 
a genomas que fueron fuertemente seleccionados en las 
poblaciones ancestrales, y durante la salida de África a 
regiones de altas altitudes, pasaron la presión selectiva 
para tolerar bajas temperaturas por estrés térmico, un 
escenario de exposición a la radiación ultravioleta y a 
diferentes patógenos (adaptados al clima), lo que impli-
ca variación en la pigmentación de la piel, un fenotipo 
que varía alrededor del planeta en función de la inten-
sidad de la luz ultravioleta (Jablonski y Chaplin 2000). 
Algunos ejemplos de alelos con adaptaciones climáticas e 
inmunológicas también se describen en el cuadro 1. 

Por otra parte, la dieta ha tenido importantes cambios 
a lo largo de la historia de la humanidad, desde cómo se 
preparan, la forma de comer carne y la domesticación 
de las plantas y animales para el consumo diario de la 

población, muchos de los cambios que ocurrieron van 
acompañados de adaptaciones anatómicas (aumento del 
tamaño del cerebro y reducción del intestino, para mayor 
aprovechamiento de la dieta y absorción) y mecánicas, 
así como los cambios culturales. Un ejemplo de esto es 
la transición de cazador recolector a agricultor, lo que 
también incluye a las enfermedades asociadas a esos cam-
bios en los hábitos alimenticios como la diabetes tipo 2 
y el síndrome metabólico. Al respecto, Luca et al. (2010) 
realizan una amplia revisión y análisis de esta historia a 
partir de la información de fósiles del linaje de homí-
nidos; aunque hay muchos debates en torno al uso de 
herramientas como la tecnología para el consumo, ya sea 
de carne o almidón, la resolución al debate es complica-
do debido a que no hay evidencias o registros para llegar 
a una conclusión.

Es un hecho que han ocurrido cambios a lo largo del 
neolítico, este cambio en la dieta permite que actúe la 
presión selectiva en las rutas metabólicas implicadas en 
romper moléculas y absorber los nutrientes de los ali-
mentos. Gracias al estudio de poblaciones, Valente et 
al. (2015) han propuesto, a partir de este enunciado de 
presión selectiva, algunos genes candidatos de acuerdo 
con los diferentes modos de subsistencia de las pobla-
ciones y la dieta, encontrando que el gen cyp3a5 está 
bajo selección positiva pero no en circunstancias de dieta 
variable sino a un factor ambiental asociado al Trópico 
de Cáncer y a la adaptación de hábitos de dieta por el 
clima, sin embargo los genes plrp2 y nat2 presentan 
también restricciones selectivas pero con diferencias en 
los hábitos alimenticios en las poblaciones (Valente et al. 
2015). También se han descubierto las variantes de los 
genes mcm6 que están en individuos persistentes a la lac-
tasa (Enattah et al. 2002; Tishkoff et al. 2007). De igual 
forma está el gen mtrr relacionado con el metabolismo 
del ácido fólico y el gen mgam asociado con la adapta-
ción a la dieta alta en almidones (Lindo et al. 2018). En 
resumen, hay una relación entre adaptaciones a la dieta, 
la sobrevivencia de acuerdo con la distribución local, la 
ecología y la frecuencia alélica de los genes involucrados 
en la respuesta a la dieta (Puig et al. 2010). 

Otro gen con presión selectiva es el as3mt, el cual 
tiene variantes con adaptación a ambientes tóxicos (Ei-
chstaedt et al. 2015, tabla 1); un ejemplo es el caso de 
los Andes argentinos, donde Schlebusch et al. (2013) re-
portan cambios genómicos adaptativos en los habitantes 
que ingieren agua con altas concentraciones de arsénico, 
quienes presentan rutas metabólicas con vías de excre-
ción eficientes y arsénico dimetilado que favorece la libe-
ración de menos cantidad de toxinas. Con la aplicación 
tecnológica en genética, de 4,301,332 Single Nucleotide 
Polymorphisms (snps o variaciones únicas) examinados 
en las mujeres de la región, encuentran que el gen as3mt 
(Arsenic [+3 Oxidation State] Methyltransferase) presen-
ta variantes asociadas a un mejor metabolismo del arséni-
co (Schlebusch et al. 2013).  

Sin embargo, a pesar de estos descubrimientos, siem-
pre será importante investigar cuáles son las variantes 
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C
uadro 1. Variación alélica y su funcionalidad con características de presión selectiva poblacional

Alelo 
candidato

Región 
funcional

G
en 

asociado
Localización 
crom

osóm
ica

Población
Tipo de 
selección

Área de estudio
C
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C
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Exón, 

p.Pro479Leu
C
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C
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Siberia
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C
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C
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O
C
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C
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C
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a
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la piel
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rs4932620-T
Intrón

H
ERC

2
C
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Africana, sudeste de 
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elanésica

Positiva
C
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a
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C
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G

RO
W

1 
(G

D
F5 
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C
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Asiática del este
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C
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a
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proporcionalidad
C
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C
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C
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a
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8
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a
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de am
bientes fríos
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M
6

C
hr2:135851076
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Enattah et al. 2002
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erren et al. (2021).
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emergentes que pueden provocar daño en la población 
y la relación con otras especies para entender la biología 
humana. Un ejemplo de esto son las recientes variantes 
asociadas al Covid 19, que provocó una pandemia con 
afectaciones globales y sistémicas que continúan presen-
tes en la población (Katella 2023).

Influencia cultural y el origen de la variabilidad 
humana

Un importante evento del hombre moderno y la práctica 
cultural que ha dejado huellas en el genoma fue la salida 
de África, esa búsqueda de nuevos hábitats generó, 
probablemente, eventos repetitivos fundadores, en que 
pequeños grupos viajeros se establecen en un nuevo 
asentamiento (Henn et al. 2012). 

Otro hecho histórico ha sido el mestizaje, con el secu-
lar pensamiento de conquista y del uso de la tecnología 
para el diseño de flotas marinas de largo transporte, el 
cual se ilustra con la colonización de América. El grupo 
colonizador exhibe una adaptación cultural a un nuevo 
ambiente, tomando prácticas de vestimenta, hábitats y 
alimentación, e interviene de forma compleja con su he-
rencia en la comunidad. La migración a un nuevo am-
biente altera la genética por presión selectiva, situación 
que numerosos estudios han focalizado identificando los 
sitios bajo selección (Creanza y Feldman 2016). 

Dentro de los aspectos culturales pueden coexistir la 
consanguinidad y la cultura, ya que ambos responden a un 
patrón de transferencia de la información. Factores cul-
turales como la religión, características demográficas sexo 
específicas, migración definida por el sexo y pertenencia 
cultural sexo determinada pueden moldear la ruta de la 
evolución genética (Haber et al. 2013; Webster y Sayres 
2016). 

Con la evolución paterna observada mediante el cro-
mosoma Y, sin considerar la herencia materna del dna 
mitocondrial, es posible trazar eventos evolutivos, a lo 
que se suma el efecto de la práctica cultural con el ma-
triarcado o el patriarcado (Underhill y Kivisild 2007). 

Otro aspecto por considerar es el comportamiento 
de movilidad que se refleja en situaciones de responsa-
bilidad o de la función en la sociedad. Un ejemplo de 
esto se puede observar en el análisis de polimorfismos 
del cromosoma Y en población euro-asiática y africana, 
las variantes pueden ayudar a inferir patrones de expan-
sión en población sedentaria (con cultura agrícola) y, en 
el caso de cazadores-recolectores nómadas y pastores se-
minómadas, tienen un constante tamaño efectivo de la 
población3, lo que indica que los individuos con marca-
dor Y tienen gran movilidad, en especial, debido a que la 
transmisión de la herencia paterna, que es más sensible 

3 La base del concepto de tamaño efectivo de la población (Ne) fue 
propuesto por Sewall Wright y refiere al tamaño poblacional en tér-
minos evolutivos, es decir, el número de individuos reproductivos, 
quienes van a contribuir a la generación siguiente en términos de-
mográficos y sobre todo genéticos (Hedrick 2000).

en detectar el cuello de botella; tal es el caso de la salida 
de África. A diferencia de los marcadores mitocondria-
les maternos que pueden detectar patrones de expan-
sión reciente en grupos de cultura sedentaria (Aime et 
al. 2015). Esto podría explicarse como una consecuencia 
de la historia del dna mitocondrial, sugiriendo que las 
poblaciones humanas fueron matrilinealmente estructu-
radas antes de la expansión por la salida de África (Behar 
et al. 2008). 

Caben en este apartado las prácticas culturales sexo 
específicas, la edad reproductiva y la característica de la 
sociedad, que, en un sentido plano, es una práctica que 
puede aportar o perder variantes genéticas en la comu-
nidad donde se inserta el cónyuge. Si la práctica es del 
tipo de patrilocal, la transmisión de la herencia es paterna 
pero sesgada al que tiene mejor éxito reproductivo, que 
es culturalmente transmitido, lo que implicaría una di-
versidad genética reducida (Heyer et al. 2015). En cam-
bio, si la práctica es matrilocal, entonces el cónyuge se 
mueve a la comunidad de la mujer, esto puede reducir el 
tamaño efectivo de la población y la diversidad femeni-
na (Tumonggor et al. 2014). Se suman a estas prácticas, 
los aspectos culturales que involucran las actitudes, pre-
ferencias o normas que no tienen impacto directo sobre 
la demografía (Creanza y Feldman 2016). Motivo por el 
que las prácticas culturales participan directamente en 
la evolución genética, ya que se interrelacionan entre sí  
(figura 1). Dentro del esquema de la evolución huma- 
na (figura 1), el grado de diferencias culturales puede te-
ner un impacto en el flujo génico. Particularmente el len-
guaje puede ser una barrera de comunicación que limita 
el mestizaje en la población, lo cual afecta la estructu- 
ra genética de la población si hay de por medio un sistema 
dialéctico diferente, y probablemente impacta directa-
mente en la preferencia de matrimonio. Tal es el caso del 
estudio realizado por Pichkar y Creanza (2022), en don-
de examinan la densidad espacial lingüística y los datos 
genéticos asociados con cambios mutacionales por dife-
rencias entre y dentro de los dialectos de Inglaterra. Estos 
autores encuentran similitud entre la variación genética 
y los marcadores dialécticos dentro del espacio de dis-
tribución en una escala amplia en el país y menos de 20 
variantes a nivel de condados, llevando a una covariación 
entre ambas variables (cultural y genética); el análisis 
considera que las barreras geográficas no están presentes, 
y concluye que hay una influencia clara y directa sobre la 
estructura genética de la población en Inglaterra.

Los ejemplos descritos previamente muestran la ver-
ticalidad de la transmisión de las características y reflejan 
la historia demográfica debido a la herencia que ocurre 
entre las generaciones, tanto cultural como biológica-
mente; aún si hay diferencias individuales (Guglielmino 
et al. 1995). 

Sin pasar desapercibida la tendencia de homofilia, en 
un sentido de preferencias entre similitudes por compor-
tamiento aprendido, éste podría resultar en una pobla-
ción estructurada que puede limitar la transmisión de las 
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características (Creanza y Feldman 2014; Eshel y Cavalli- 
Sforza 1982). 

Otra característica de aprendizaje por comportamien-
to es la vocalización y la sincronización rítmica; algunos 
estudiosos plantean una hipótesis que propone que el 
humano tiene capacidad para moverse al compás de un 
latido auditivo de manera precisa, predictiva y con tem-
po flexible, originándose en los circuitos neuronales para 
el aprendizaje vocal complejo. También esta hipótesis ac-
tualmente propone mecanismos de coevolución entre la 
cultura y la genética permitiendo una preadaptación que 
hace predicciones comprobables para la neurociencia, los 
estudios de especies cruzadas y la genética (Patel 2021).

Estudios en México desde el Instituto

Nuestro grupo de trabajo del iia, en su labor de estudiar 
al hombre y aprovechar los avances tecnológicos, explora 
tanto la evolución del hombre como la historia genética 
de las poblaciones en México.

La evolución del Homo sapiens es estudiada desde 
diferentes perspectivas, entre éstas se incluyen los análisis 
de antropología genética, los cuales juegan un papel im-
portante para entender el contexto poblacional.

En un estudio que realizamos, consideramos el ta-
maño del cerebro entre los primates con el objetivo de 
entender los cambios evolutivos y su papel en el proce-
so de cognición y el lenguaje, examinamos el tiempo de 
evolución, la capacidad craneal, la evolución molecular 
y la filogenia de los genes aspm (Abnormal Spindle-like 
Microcephaly Associated) y mcph1 (Microcephalin-1) 
entre los homininos y otros primates. Ambos genes tie-
nen variantes asociadas a la microcefalia, enfermedad que 

afecta el desarrollo del cerebro y el tamaño craneal. De 
esta forma se analizó la tasa mutacional nucleotídica (de 
la proporción sustitución no sinónima/sinónima) y la 
tasa de encefalización para encontrar señales de selección 
natural en las secuencias a través del linaje primate. Los 
resultados mostraron una evolución acelerada del tama-
ño cerebral entre los homínidos, lo cual es coincidente 
con la tasa de sustitución de aspm y mcph1 sugiriendo 
selección natural del tipo positiva. La diferencia de la ace-
leración entre ambos genes puede interpretarse como dos 
funciones independientes: aspm presenta selección entre 
los homininos y mcph1 evolucionó desde los primates a 
lo largo del linaje de los catarrinos (Leyva et al. 2021).

El proceso de cognición cerebral ha sido uno de los 
eventos importantes de la evolución humana, así como 
del movimiento poblacional entre los continentes. No-
sotros estudiamos el papel del gen drd4 (Receptor a do-
pamina tipo 4) en la migración histórica de México y su 
variación a nivel mundial. Este gen es parte del sistema 
dopaminérgico, su localización neuroanatómica permi-
te redes de conexión para la memoria, la comunicación 
verbal, el pensamiento abstracto y las emociones, ade-
más del control motor; especialmente, está ubicado en 
la región de unión de las drogas neurolépticas. Contiene 
en su secuencia nucleotídica mucha variación alélica, el 
cual es utilizada en los estudios de antropología genética 
(Aguirre-Samudio et al. 2014).

La composición alélica tan variable de este gen fue 
examinada en cuatro poblaciones mexicanas (tarahu-
mas, mayas, mixes y urbanos de la Ciudad de México), 
las cuales fueron comparadas con 2882 individuos de 
53 poblaciones de cuatro continentes; entre éstos, los 
grupos de biaka (África) y ticuna (Sur América) tenían 
mayor variación alélica a nivel mundial. Los resultados 

Figura 1. Círculo de relación entre la evolución humana y diferentes aspectos biológicos y culturales.



Antropología genética, sus alcances y oportunidades.../Anales de Antropología. Especial 50 Aniversario del iia: 21-31 27

de comparación permitieron observar patrones de movi-
miento de población antigua y una diferenciación entre 
los grupos del norte y del sur de México; lo que nos su-
giere que, en el caso de México, el eje transvolcánico ha 
sido una barrera para la dispersión humana en América y 
genera una estructura en las poblaciones mexicanas. De 
estos resultados se concluye que hay un patrón con el 
marcador vntr del gen drd4 entre los grupos norteños 
y sureños que los separa (Aguirre-Samudio et al. 2014). 

En un estudio evolutivo morfológico y genético po-
blacional realizado por Fong Zazueta en 2019 (tesis de 
grado inédita) analiza la morfología de la base del crá-
neo y las variaciones del gen runx2, el cual está asociado 
con los procesos osteo y condrogénicos en el desarrollo 
embrionario. El objetivo del trabajo fue estudiar los pro-
cesos genéticos que afectan el desarrollo del basicráneo 
humano, específicamente en la región occipital del mas-
toide, región importante en la evolución estructural del 
proceso de bipedestación y el sostén de la cabeza de la 
posición erguida durante la hominización (Fong Zazueta 
2019). Con una muestra entre homo arcaicos, en su ma-
yoría del pleistoceno, y modernos, el estudio logra obte-
ner la filogenia e interpreta la evolución del gen runx2, 
compara la morfología entre los arcaicos, y termina en el 
desglose del movimiento poblacional entre los continen-
tes de Asia y Europa occidental mediante el dato de ge-
nética poblacional de acuerdo con su variación genética 
(Fong Zazueta 2019). Un estudio que se logró gracias a 
las bases de datos de población humana moderna y an-
tigua (pero en menor proporción) que están disponibles 
para investigación.

Muchos estudios a nivel de genética de dna antiguo 
pueden efectuarse por la disposición de las moléculas or-
gánicas que sobreviven a la acción de la degradación del 
tiempo. Es así como el material arqueológico puede usar-
se para investigación. En México, también se han estu- 
diado los patrones polimórficos de herencia materna, cuya 
interpretación basada en datos genético-matemáticos 
ayudan a dilucidar los movimientos poblacionales del 
pasado como es el caso de las poblaciones prehispánicas 
del periodo Clásico y el Posclásico (200-900 dC). Un 
primer estudio de genética poblacional pudo incluir cua-
tro barrios de la ciudad antigua y multiétnica de Teoti-
huacan: San Francisco Mazapa, San Sebastián Xolalpan, 
La Ventilla y el Barrio Oaxaqueño (Aguirre et al. 2017; 
Soler Hernández 2019), los cuales fueron comparados 
con otras poblaciones antiguas; su análisis matemático 
trató de inferir las relaciones con otras culturas, encon-
trando relación con la maya. Sin embargo, estos estudios 
podían ser un poco más profundos con el análisis de da-
tos de secuenciación. 

Posteriormente, basados en la metodología de estu-
dios de dna antiguo, se realizó el análisis de siete sitios 
arqueológicos de población zapoteca, lo que permitió 
estudiar la relación por distancia genética de los marca-
dores mitocondriales poblacionales. La muestra estaba 
formada por sitios históricos como: Dainzú, Lambityeco, 
El Palmillo, Atzompa, Yagul, de la Sierra Norte de Oa-

xaca Caxono y Mitla La Fortaleza. Las variantes alélicas 
también fueron analizadas de acuerdo con un fragmento 
de la región hipervariable, lo que llevó a corroborar el 
modelo de expansión por crecimiento de la población 
zapoteca en el periodo Clásico, así como su relación con 
los pobladores teotihuacanos. Dicha relación también es 
posible observarla en las estructuras arquitectónicas con 
detalles talud tablero que están en Monte Albán y en 
Teotihuacan. También se incluye en esta comparación la 
presencia de un barrio Oaxaqueño en Teotihuacan.

Dentro de Oaxaca, en términos históricos, tanto el 
comercio, como la movilidad de objetos y personas se 
puede observar en los restos arqueológicos que se tras-
ladaron de un lugar a otro; el paso por el Valle de Tla- 
colula era sumamente relevante para el intercambio de 
objetos, así como el paso obligado para las relaciones ma-
trimoniales que surgían de las diferentes actividades entre 
las poblaciones dentro de Oaxaca (Aguirre Samudio, en 
edición). Éste es el primer estudio genético que incorpora 
varios sitios poblacionales antiguos que se realiza en Oa-
xaca, otros estudios podrían ir encaminados a abarcar una 
muestra poblacional mayor y con más regiones variables 
del dna mitocondrial para identificar haplotipos de la re-
gión antigua de los Valles centrales de Oaxaca, lo que pue-
de ayudar a entender la historia genética y su geografía.

En otro estudio, la donación de una colección de 
cráneos esgrafiados sin contexto arqueológico al museo 
de la Casa del Mendrugo, ubicado en Puebla, México, 
nos llevó a participar en un proyecto multidisciplinario 
para esclarecer su origen étnico. Con una antigüedad 
del 1200 dC, las piezas dentarias fueron tratadas con la 
metodología de dna antiguo, se hicieron comparaciones 
y se pudieron inferir algunas relaciones con las pocas 
muestras de población prehispánica que se han realizado 
en México. El resultado comparativo fue relacionado con 
la herencia materna teotihuacana y la población del sur 
de México. Otros estudios morfológicos coinciden en los 
análisis (Aguirre et al. en edición).

A lo largo de la historia de México y mayormente des-
pués de la Conquista española, las poblaciones han ido 
cambiando su estructura a nivel cultural pero también 
genético. González Sobrino et al. (2016) con el análisis 
de datos de 3026 individuos entre población urbana e in-
dígena realizaron un estudio genético e infirieron varios 
procesos evolutivos en la población mexicana, los cuales 
dependen de la región geográfica observada, así como del 
marcador analizado, ya que el comportamiento de mo-
vilidad entre mujeres y hombres es diferente. Los autores 
observaron un patrón macrorregional entre norte, centro 
y sur con el marcador mitocondrial de herencia materna, 
a diferencia del análisis de las variantes del cromosoma 
Y que logró diferenciar entre la población urbana y la 
indígena (González Sobrino et al. 2016).

De igual forma González Sobrino (2008), se ha plan-
teado identificar variantes genéticas de acuerdo con su 
diversidad cultural, lo que le llevó a estudiar a los co-
ras (de 101 localidades), huicholes (de 86 localidades) y 
otros grupos mestizos de Veracruz y la Ciudad de México. 
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Los análisis de este estudio mostraron mucha diversidad 
en los genes de serotonina, maoa, Apo E relacionados 
con el sistema de neurotransmisión y el metabolismo y 
transporte de las grasas, cuyos polimorfismos tienen una 
importancia desde la salud de las poblaciones. 

Conclusión

En México, la antropología genética tiene alcances importan- 
tes en temas evolutivos y poblacionales, y aporta cono-
cimiento de la variación genética de la población mexicana. 
El resultado de los análisis genético-antropológicos puede 
tener implicaciones en diferentes ámbitos como en la 
creación de una base de datos con fines forenses, tanto 
para la identificación como para ayudar a establecer el 
orden judicial en una comunidad, muy necesaria en los 
laboratorios de investigación policial y fiscalías en la 
aplicación de la Ley General en Materia de Desaparición 
Forzada de Personas, Desaparición Cometida por Par-
ticulares y del Sistema Nacional de Búsqueda de Personas 
del Código Penal Federal y de la Ley General de Salud. 

La evolución de variantes alélicas tanto de genes con 
función adaptativa, así como de variantes en general pue-
de favorecer al conocimiento en el área biomédica, en 
especial cuando la sociedad se ve amenazada con enfer-
medades de origen desconocido. 

Es necesario, entonces, conocer mejor la genética de la 
población mexicana y su historia de movimiento pobla-
cional a nivel genético, ya que aporta información iden-
titaria aún si se establece a nivel regional. Si se considera 
que la migración lleva nuestra información genética a 
otros lugares, no podemos pensar que no habrá mestizaje 
en el viaje. De acuerdo con estudios de genética antigua, 
la población en México desde el periodo Clásico (200 al 
600 dC) se mueve y se mezcla con otros grupos étnicos; 
por consiguiente, es un comportamiento aprendido des-
de hace muchos siglos y que muy probablemente conti-
núe. Es por este motivo que se necesitan más esfuerzos 
en recursos y personal preparado para realizar estudios 
genéticos en México. El aporte hecho hasta el momento 
desde el iia, con el laboratorio de antropología genética, 
ha sido apoyado por recursos de proyectos del Consejo 
Nacional de Humanidades, Ciencias y Tecnología y del 
Programa de Apoyo a Proyectos de Investigación e Inno-
vación Tecnológica para México. 
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