ESTUDIOS DE
ANTROPOLOGIA
BIOLOGICA

VOLUMEN XIII
*

Editoras

Magali Civera Cerecedo
Martha Rebeca Herrera Bautista

Instituto Nacional Consejo Nacional j E
de Antropologia para la
(o) e Historia Culturay las Artes

AMAB

UNIVERSIDAD NACIONAL AUTONOMA DE MEXICO
INSTITUTO DE INVESTIGACIONES ANTROPOLOGICAS
INSTITUTO NACIONAL DE ANTROPOLOGIA E HISTORIA
ASOCIACION MEXICANA DE ANTROPOLOGIA BIOLOGICA
MEXICO 2007



Comiteé editorial

Xabier Lizarraga Cruchaga
Abigail Meza Penaloza

Florencia Pena Saint Martin
José Antonio Pompa y Padilla
Carlos Serrano Sanchez

Luis Alberto Vargas Guadarrama

Todos los articulos fueron dictaminados

Primera edicion: 2007

© 2007, Instituto de Investigaciones Antropolégicas
Universidad Nacional Autéonoma de México
Ciudad Universitaria, 04510, México, D.F.

© 2007, Instituto Nacional de Antropologia e Historia
Coérdoba 45, Col. Roma, 06700, México, D.F.
sub_fomento.cncpbs@inah.gob.mx

© 2007, Asociacién Mexicana de Antropologia Biolégica

ISSN 1405-5066

Prohibida la reproduccién total o parcial por cualquier medio sin la autorizacién

escrita del titular de los derechos patrimoniales

D.R. Derechos reservados conforme a la ley
Impreso y hecho en México
Printed in Mexico



HAPLOTIPOS STRS EN CROMOSOMAS Y AMERINDIOS
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RESUMEN

El cromosoma Y (CY) define el sexo masculino en humanos; existe una mu-
tacion C®T (M3) que establece su origen geografico como amerindio. Los marca-
dores STRS tienen una tasa de mutacion relativamente alta que permite analizar
procesos microevolutivos. Para indagar el proceso de diversificaciéon de los CY
amerindios (M3) en nuestro pais estudiamos seis Y-strS en 129 varones de ocho
poblaciones mexicanas. Nuestra discusion se centra en los huicholes, donde su
baja diversidad genética hizo evidente efectos de deriva génica y/o efecto
fundador atribuible a su aislamiento geografico. En el andlisis de redes de haplo-
tipos sobresalieron dos grandes agrupaciones de CY huicholes, los cuales
concuerdan con antecedentes antropomeétricos e histéricos que indican que se
crearon por la fusién de dos etnias ancestrales (Diguet 1982). Las distancias
genéticas y la relacion directa entre Y-haplotipos huicholes y tarahumaras
corroboran su filiacién lingtistica con la biolégica. Los purépechas se carac-
terizaron por una gran diversidad genética y una amplia distribucién de sus
haplotipos en la red, lo cual parece ser resultado de su importancia politica en
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Mesoaméricay/o su formacion tardia en el Posclasico. Finalmente, la estrecha
relacion entre nahuas y mestizos sugiere que esta etnia ha contribuido mas al
componente genético paterno de los mestizos, respecto a las demads etnias in-
cluidas en este estudio.

PALABRAS CLAVE: antropologia, genética, cromosoma-Y, huicholes, amerindios.

ABSTRACT

The Y-chromosome (YC) establishes the male gender in humans. It has been
described as C®T mutation (M3) that defines the YC origin as Amerindian. The
STRs markers have a relatively high mutation rate, which makes it easier to
analyze microevolutionary processes. We analyzed the diversification process
of Amerindian Y chromosomes (M3) by means of 6 Y-STRs in 129 males from 8
Mexican populations. Our discussion was focused on Huichols, who had the
lowest Y-STR genetic diversity, suggesting genetic drift effects and/or founder
effects attributable to their geographical isolation. The presence of two princi-
pal paternal lineages in the network-joining tree, supported historical and
anthropometric records, which indicate that Huichols were formed by the
fusion of two ancestral tribes (Diguet 1982); the genetic distances and close
haplotype relationship between Huichols and Tarahumaras were in agreement
with their linguistic affiliation. The high genetic diversity of Purépechas and
wide distribution of their haplotypes, suggest their present genetic composi-
tion was influenced by their dominance in western Mesoamerica and/or his late
formation in Posclassic time. The Y-haplotypes shared between populations
suggest that, among the Amerindian tribes studied herein, the paternal genetic
pool of Nahuas could have contributed more importantly to the Mexican-
Mestizos.

KEY WORDS: anthropology, genetics, chromosome-Y, Huicholes, Amerindios.

INTRODUCCION

Debido a la herencia lineal de padres a hijos varones al escapar de la
recombinacion, el estudio de marcadores en la region no pseudoauto-
somica del cromosoma Y (CY) ha demostrado su capacidad para es-
clarecerla historia de las poblaciones humanas (Underhill et al. 2001).
En América, el marcador binario M3 (transicién C®T) distingue los
cromosomas Y de grupos étnicos de América o amerindios (Lell et al.
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1997). En particular los STRs ligados al Y (Y-STRs), con una alta tasa de
mutacion, han permitido analizar la diversidad interna de haplogrupo
amerindio (Ruiz Linares et al. 1999). Cabe recordar que al conjunto de
alelos para varios Y-STRs que tiene un individuo, o un Cy, se le conoce
como haplotipo, que a suvezse agrupa en haplogrupos; éstos indican que
tienen cierta mutacion (como M3) que define su origen geografico
(amerindio).

En México existen muy pocos estudios del cromosomaY que ana-
licen el origen y las relaciones genéticas entre sus poblaciones (To-
rroni et al. 1994, Rangel Villalobos et al. 2003) . Los mestizos mexicanos
son las poblaciones mas ampliamente distribuidas, viven tanto en re-
giones urbanas como rurales en todo el pais; usando el lenguaje como
el criterio de seleccion, ellos constituyen cerca del 90% de la poblacién
total de México (Fernandezy Serrano 1996). Ademas de los mestizos,
existen en México mas de 60 grupos étnicos bien definidos (Scheffler
1999). Desafortunadamente, estas etnias tienden a desaparecer por su
inminente absorcion a la sociedad mestiza, asi que esta en riesgo la
oportunidad de analizar este componente indigena para aceptar o re-
chazar hipétesis sobre su origen y procesos de diversificacion propuestos
por otras disciplinas, como la lingtistica, etnologia y arqueologia. En
este trabajo analizamos la diversidad del CY amerindio (Q-M3) en seis
poblaciones mexicanas, mediante seis Y-STRs (DYS19, DYS389a, DYS390,
DYS391, DYS392 y DY393). La evidencia genética se discute desde una
perspectiva historica, particularmente se encontr6 evidencia a favor
de un doble origen en el linaje paterno de los huicholes.

MATERIAL Y METODOS

Se analizaron 129 varones mexicanos no emparentados, todos ellos
con la mutacion amerindia M3. La muestra de mestizos consisti6 en 31
varones del noroeste de México. Las muestras de grupos étnicos fue-
ron de 98 varones; de éstos 34 fueron huicholes, de la sierra Madre
Occidental al norte de Jalisco y al este del estado de Nayarit; 15 pure-
pechas de la region lacustre del estado de Michoacan; 11 tarahumaras
de las montanasy canones de Chihuahua; 24 nahuas de las tierras altas
del sur de Puebla, y cuatro tzotziles de Chiapas. Se incluyeron adicio-
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nalmente CY con haplogrupos Q-M3 de seis mayasy cuatro de indigenas
zuni del sur de Estados Unidos (Bianchi et al. 1998). Las descripciones
antropolégicas de huicholes, purépechasy tarahumaras han sido deta-
lladas previamente (Rangel Villalobos et al. 2000). Las muestras de
nahuas fueron tomadas en los municipios de San José Miahuatlan y Zoqui-
tan, Puebla. Los nahuasson el grupo étnico mas abundante yampliamente
distribuido en el pais; los estados de Puebla y Veracruz destacan por
tener la mayor concentracion de esta poblacion. Linguisticamente, los
nahuas pertenecen al grupo nahua-cuitlateco, tronco yuto-nahua y
familia nahua. Las muestras de tzotziles fueron de la villa de San
Cristobal de las Casas, en Chiapas; ellos pertenecen al grupo maya-
totonaco, tronco mayense, familia mayense y subfamilia yax (Sheffler
1999). Para su inclusion en el estudio, todos los voluntarios firmaron
una carta de consentimiento informado aprobado por el Comité de
Etica en Investigacion del CUCiénega (U. de G.).

E1ADN se extrajo por métodos estaindar de fenol-cloroformo y sali-
no. Se analizaron seis Y-STRs: DYS19, DYS389a, DYS390, DYS391, DYS392 y
DYS393; se usaron los iniciadores y las condiciones de PCR segin un
reporte previo (Rangel Villalobos et al. 2001). El marcador amerindio
M3 se analiz6 de acuerdo con el protocolo reportado por Lell et al.
(1997) con la enzima de restriccion Munl (Life Technologies, Inc.).
Los amplificados y sus digestiones se corrieron en geles verticales de
poliacrilamida con buffer TBE 1X tenidos con nitrato de plata. La no-
menclatura para los alelos STRs se basé en él nimero de repeticiones.

Se estimaron las frecuencias alélicas por el método de conteo yla
diversidad génica como heterocigocidad teérica (h) para cada Y-STR,
asi como la diversidad haplotipica (D) con sus varianzas para la pobla-
cion total. Las relaciones entre poblaciones fueron analizadas por: a)
haplotipos compartidos entre poblaciones; b) distancia genética medida
por el coeficiente de coancestros, que se represent6 graficamente en
arboles generados por el método Neighbour Joining (NJ);y ¢) por ar-
boles Network-joining o redes de haplotipos Y-STRs, generados con el
algoritmo Reduced Median (RM); para esto la mutabilidad de los mar-
cadores fue inversamente correlacionada con la varianza alélica de
cada STR. Al final, la red de haplotipos fue purgada de conexiones su-
perfluas con un algoritmo de parsimonia maxima (MP) (Bandelt ef al.
1995). Para los arboles de RM medimos ademas el tiempo del nodo
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ancestral en eventos mutacionales. Se convirtieron en anos usando la
frecuencia de mutacién de 3.17 x 10 estimado por Kayser et al. (2000)
y el tiempo de generacion de 20 anos. El analisis fue realizado con el
software ARLEQUIN 2000 (Scheneider et al. 2000), con el programa GDA
version 1.1 (Lewis y Zaykin 2001) y NETWORK 4.1.1.1 (Polzin and
Daneshmand 2004).

RESULTADOS Y CONCLUSIONES

La distribucion alélica y los parametros de diversidad de la muestra
total se presentan en el cuadro 1. En general, las frecuencias de los seis
Y-STRs estuvieron de acuerdo con los reportes previos de amerindios
(Bianchi et al. 1998). Interesantemente, los purépechas presentaron la
mayor diversidad genética (pyD), mientras los huicholes tuvieron la mas
baja; en los huicholes los resultados implican procesos de deriva
génica, como se sugirié previamente con marcadores autosomicos (Rangel
Villalobos et al. 2000), y de acuerdo con su aislamiento geografico y
cultural (Diguet 1992).

Entre los haplotipos compartidos en las poblaciones, A17, A25y
A27 fueron los masampliamente distribuidos, respectivamente (cuadro
2).Basados enlosalelos modales de cada Y-STRs, inferimos los haplotipos
Y-STR ancestrales (DYS19-13, 389a-10, 390-24/23, 391-10, 392-14y 393-
13). El haplotipo mas representativo fue A24 (A de amerindio), que fue
idéntico al haplotipo ancestral amerindio 0A, previamente obtenido
por Bianchi et al. (1998). En ambos estudios , ni A24 ni 0A fueron los
mas frecuentes ni los geograficamente mas dispersos. Sin embargo,
por su posicién central A24 fue considerado el nodo ancestral enlared
de haplotipos (RM network) para medir el tiempo o edad de la muta-
cion M3 (figura 1), que fue estimada en 17 948.9 £ 3 958.1 anos. Esta
estimacion constituye un valor promedio de lo reportado en estudios
previos con el CY (Bianchi et al. 1998, Ruiz Linares et al. 1999), que con-
cuerdan con estudios arqueologicos y antropologicos (Crawford 1998).

Los nahuas tuvieron una distribuciéon muy amplia a través del RM
network, y compartieron un numero mayor de haplotipos (cuatro)
conmestizos. De igual forma, las distancias genéticas demostraron que
los nahuas son el grupo étnico mas cercano alos mestizos en los arboles
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Cuadro 1
Distribucion alélica y parametros de diversidad * (porcentaje)
de seis Y-STRs en cromosomas Y amerindios (M3) de poblaciones

mexicanas
STRAlelo n % +sd STRAlelo n % +ds
DYS19 DYS392
13 105 81.4 3.4 11 1 0.8 0.8
14 24 18.6 3.4 12 5 3.9 1.7
h = 30.28 13 27 20.9 3.6
DYS389 I) 14 41 31.8 4.1
9 20 15.5 3.2 15 33 25.6 3.9
10 77 59.7 4.3 16 16 12.4 2.9
11 30 23.3 3.7 17 6 4.9 1.9
12 2 1.6 1.1 h= 77.03
h = 56.50 DYS393
DYS390 12 5 3.9 1.7
22 9 7 2.3 13 107 82.9 3.3
23 51 39.5 4.3 14 14 10.9 2.7
24 51 39.5 4.3 15 3 2.3 1.4
25 14 10.9 2.7 h = 29.88
26 4 3.1 1.5 Parametros de diversidad ?
h = 67.02 Poblacién® n® (#) D P
DYS391 Mestizos 31 (25) 98.49 £ 1.2 3.15
9 15 11.6 2.8 Huichol 34 (15) 89.85 £ 3.2 2.3
10 82 63.6 4.3  Purépecha 15 (14) 99.05 £ 2.8 3.4
11 30 23.3 3.7 Tarahumara 11 (9) 96.35 £ 5.1 2.65
12 2 1.6 1.1 Nahua 24 (19) 96.07 £ 3.1 2.89
h= 52.75 TOTAL* 129 (74) 98.5 +3.7 3.16

a. Diversidad génica (A4); Diversidad haplotipica (D); Tamano de muestra y nimero
de haplotipos diferentes (#); Promedio de diferencias pareadas (p).

b. Las poblaciones con tamano de muestra menores de diez individuos no son
incluidos.

filogenéticos (figura 2). Lo anterior sugiere que, de entre los grupos
étnicos que estudiamos, el componente genético paterno de los nahuas
pudo contribuir mas alos mestizos que el resto, lo cual puede ser expli-
cado por suamplia distribucion geografica en 11 diferentes estados de
México (Mansferrez y Baez Cubero 1995).

Enlos huicholes sobresalieron por su altafrecuencia dos haplotipos
no directamente relacionados (A44=20.6% y A62=23.5%). Esto puede
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Mestizos
Huicholes
Tarahumaras
Nahuas
Purepechas
Mayas
Tzotziles
Zuni

00000000

Figura 1. Red de haplotipos Y-STRs generado por algoritmo RM en cromosomas Y
amerindios (Q-M3) en poblaciones mexicanas. El tamano de los circulos
corresponde a la frecuencia de haplotipos, y la longitud de las uniones
son proporcionales al nimero de mutaciones entre haplotipos.

Los circulos grandes indican los dos principales linajes ligados
con el Y en huicholes.

serresultado de poligamia, practicaalafecha poco comin en huicholes,
pero antes llevada a cabo (Diguet 1992), y/o por deriva génica previa-
mente descrita con marcadores autoséomicos (Rangel Villalobos et al.
2000). Para su discusion estos haplotipos frecuentes fueron conside-
rados como dos grupos principales en huicholes (figura 1). El grupo
A44 fue derivado del haplotipo ancestral A25, e incluy6 principalmen-
te a tarahumaras y huicholes. Aunque los haplotipos A41 y A71 encon-
trados en huicholes parecen estar muy lejanos del grupo A44 (figura
1, lado izquierdo), estan ligados a A40 por s6lo uno o dos eventos mu-
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Mestizos
Nahua

Purépecha

Tarahumara

Huichol

Figura 2. Arbol NJ entre cinco poblaciones mexicanas basadas en haplotipos
de STRs de cromosoma Y en grupos étnicos (Q-M3). Grupos con tamano
de muestra menor a diez individuos fueron omitidos.

tacionales, respectivamente (cuadro 2). Por ello estos haplotipos hui-
choles actualmente podrian pertenecer al grupo A44, haciendo a este
grupo mas robusto. Esta cercania de los haplotipos tarahumaras y
huicholes esta de acuerdo con la estrecha relaciéon genética inferida
que se muestra en el arbol filogenético (figura 2), ademas de su afi-
liacion lingtistica dentro de la familia uto-azteca, y con resultados
genéticos previos (Rangel Villalobos et al. 2000). El grupo A62 se deriva
del haplotipo ancestral A24 (0A de Bianchi et al. 1998), e incluye
haplotipos de la mayoria de grupos étnicos de México, sugiriendo que el
grupo A62 es mas ancestral que el A44. Interesantemente, la tradicién
dice que los huicholes provienen de Hicuripa, un lugar geograficamente
ubicado al centro-norte del pais, presumiblemente en el estado de San
Luis Potosi. Una fraccion de este grupo habria sobrevivido al migrar a
las montanas de Nayarit, guiados por un mitico lider llamado Majakuagy,
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donde se fusionaria con grupos nativos dellugar, como teules, tepehuanos,
coras, cascanes, etcétera, formando los actuales huicholes (Diguet
1992). Este hecho es fundamentado por la existencia de dos fenotipos
fisicos basicos y la presencia de individuos con diferente morfologia
craneal: braquicéfalosy dolicocéfalos. Se hainterpretado que el grupo
mas primitivo fue de braquicéfalos, mientras que los dolicocéfalos
serian los mds avanzados, trayendo la religion, artes y agricultura que
actualmente constituyen la cultura huichol (Diguet 1992). De acuerdo
con estos datos historicos, nuestros resultados revelan la presencia de
dos principales linajes paternos del cromosoma Y en huicholes, un
ancestro derivado de A24 (grupo A62) y uno mas reciente derivado de
A25 (grupo A44). La presencia de grupos del centro-norte en el grupo
A44 (tarahumaras, indigenas zuni y purépechas, principalmente)
sugiere que estalinea del Cyrepresenta una migracion de un grupo del
norte que llegé mas recientemente a las montanas de Nayarit. Aunque
nuestros resultados fundamentan un origen doble de esta etnia mexicana,
estos datos deben confirmarse con unamuestramasampliade huicholes.

El origen de los purépechas se relaciona con la mezcla entre chi-
chimecas, nahuas y comunidades de pre-tarascos; ademas, se han in-
volucrado migraciones del Peru a través de la costa del Pacifico, lo cual
se fundamenta por evidencias linguisticas, arqueologicasy etnograficas.
En particular, a los purépechas se les ha considerado un grupo aislado
linguisticamente, sin relaciones directas con otros mesoamericanos, y
mas bien se han relacionado con grupos del norte y sur de Ameérica,
como los quechua-aymara de Peru y los indios zuni del sur de Estados
Unidos (Argueta Villamar 1995). Antecedentes historicos indican que
los purépechas fueron una de las culturas prehispanicas mas impor-
tantes en el periodo Posclasico, quienes tuvieron un amplio dominio
en la zona occidente de Mesoamerica (70 000 km?), incluyendo los
estados de Michoacan, Guerrero, Jaliscoy Colima (Michelet 2001). De
hecho, los purépechas fueron uno de los pocos grupos que resistieron
la expansion de los aztecas antes de la conquista (Solis Olguin 2003).
Este predominio de los purépechas en el occidente de Mesoamérica
pudiera ser el factor que explique la amplia distribucién de sus haplo-
tipos en RM network (figura 1), asi como su elevada diversidad genética,
inclusive mayor que la de los mestizos (cuadro 1), tanto para los mar-
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cadoresligados al Y como paralosautosémicos (Rangel Villalobos et al.
2000).

En conclusion, en este trabajo se describen las relaciones genéticas
via paterna entre las poblaciones mexicanas muestreadas. Nuestros
resultados proveen informacién con respecto a: 1) el doble origen de
los huicholes; 2) el impacto genético de la importancia prehispanica
del grupo purépecha;y 3) que la amplia distribucién geografica de los
nahuas pudiera haberinfluido en el presente componente genético de
los mestizos.
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