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RESUMEN

En el pasado se ha estudiado mediante diferentes marcadores moleculares la
estructura de los grupos humanos mexicanos contemporaneos, con un enfoque
principal en poblaciones indigenas. Los grupos humanos mestizos, predominan-
tes en la poblacién moderna, no se han estudiado extensamente. Por este motivo
llevamos a cabo la bisqueda de informacion en la base de datos Nucleotide del
National Center of Biotechnology Information (NCBI) de secuencias completas de
genoma mitocondrial de indigenas, poblacion mestiza mexicana y mexicoamerica-
nos radicados en Estados Unidos. Se clasificaron de acuerdo con los polimorfismos
asociados a haplogrupos mitocondriales y se comparé con la estructura poblacional
de 14 grupos indigenas representativos. La intencién del trabajo es proporcionar
un marco de referencia del potencial aprovechamiento de informacién disponible
en bases de datos genémicos publicas de libre acceso y sus posibles aplicaciones en
proyectos de investigacion en antropologia fisica. Se hace el ejercicio de este caso
problema proporcionando informacion basica de los métodos para tener acceso
a secuencias de referencia de poblaciones latinoamericanas en un lenguaje claro

para usuarios no expertos en disciplinas bioinformaticas.
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ABSTRACT

In the past, the structure of contemporary Mexican human groups has been studied
using different molecular markers, focusing mainly on indigenous populations. The
predominantly mestizo human groups in the population have not been studied exten-
sively. Thus, we carried out the search for information in the Nucleotide database of the
National Center of Biotechnology Information (NCBI) on complete sequences of the
mitochondrial genome of indigenous people, Mexican mestizo population and Mexican
Americans living in the United States. They were classified according to the polymor-
phisms associated with mitochondrial haplogroups and compared with the population
structure of 14 representative indigenous groups. The aim of this work is to provide a
frame of reference of the potential use of available information in open access genomic
public databases, aswell as the potential applications of mitochondrial markersin physical
anthropology. The exercise of this problem case is done by providing basic information
of the access methods to reference sequences of Latin American populations in a clear

language for not expert in bioinformatic disciplines users.
KEYWORDS: bioinformatics, mitochondria, haplogruop, Mexico.
INTRODUCCION

El genoma mitocondrial se ha convertido en una herramienta muy util en
las investigaciones bioantropologicas debido a su naturaleza polimorfica
y su linaje por herencia materna, caracteristicas que, combinadas con su
informacion de secuencia, nos permiten identificar individuos, estudiar
dinamicas poblacionalesy explorar aspectos evolutivos, entre otros muchos
usos (Pakendorf'y Stoneking 2005).

Los primeros esfuerzos para estudiar el linaje de grupos humanos
mediante el ADN mitocondrial (ADNmt) se llevaron a cabo en poblaciones
indigenas americanas y sentaron las bases para definir los cuatro grupos
principales que actualmente definen a los grupos humanos originarios del
continente: A, B, Cy D (Horai et al. 1993; Ward et al. 1991). Estos haplo-
grupos —y en menor frecuencia el X—- son considerados los grupos fun-
dadores asociados a los primeros americanos (Bonatto y Salzano 1997a,
1997b; Guardado-Estrada et al. 2009).

Aunque en los distintos grupos indigenas que actualmente se distri-
buyen en el territorio de la republica mexicana se encuentran los cuatro
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haplogrupos fundadores, su distribucién no es uniforme: se encuentra
con mayor frecuencia el haplogrupo A, después, en orden descendente,
tenemos los grupos B y C, y en mucho menor frecuencia, el D (Salzano
2002; Penaloza-Espinosa et al. 2007).

Los estudios de ADNmt en grupos indigenas americanos se han rea-
lizado en poblaciones con el supuesto componente ancestral amerindio,
como son los grupos mixtecas o mayas, sin embargo, la poblacién mexi-
cana actual es considerada mestiza, producto del flujo genético indigena,
europeo y, en mucho menor proporcion, africano. No obstante, esta es-
tructura genética ha sido en gran parte ignorada, ya que los estudios de
genoma mitocondrial y otros marcadores moleculares en esta poblacion,
y en general en latinoamericanos, son muy limitados (Bryc et al. 2010;
Rodriguez-Rodriguez et al. 2018).

Alo largo de la Republica mexicana, la distribucion de los haplogru-
pos indigenas varia muy poco y suele mantenerse hasta en un 90 % en la
poblacion general (Green et al. 2000), donde el haplogrupo A se presenta
con mayor frecuencia, con una distribucion que, de acuerdo con la pro-
porcién relacionada con los otros haplogrupos, va desde 33 hasta 53 %
en poblacién mestiza y hasta cerca de 60 % en algunos grupos indigenas;
el haplogrupo B, del 20.0 al 33.3 %; el haplogrupo C, del 6.7 a1 23.3 %y,
por altimo, el haplogrupo D, del 2.9 al 5.8 %, aunque otros autores han
considerado que el haplogrupo D se encontraba ausente en la poblacion
mexicana (Guardado-Estrada et al. 2009; Buentello-Malo et al. 2008).

Estudios genéticos en restos humanos precolombinos originarios de
Meéxico central reportan con mayor frecuencia el subclado A2 —entre 40
y 48 %-—, principalmente asociado a poblaciones aztecas (Torroni et al.
1992, 1996; Malhi et al. 2003; Mata-Miguez et al. 2012; Kemp et al. 2005,
2010), mientras que los haplogrupos no indigenas, cuyo porcentaje es
menor al 10 %, corresponden al flujo genético materno inmigrante
dentro de la poblacién mexicana (Green et al. 2000; Bonilla et al. 2005;
Martinez Marignac et al. 2007). Una de las fuentes de este flujo genético
corresponde a Espana, donde el haplogrupo H es el mas comun, con
frecuencias por arriba del 40 % (Torroni et al. 1996). También podemos
encontrar otros origenes europeos con frecuencias menores, como los
haplogrupos K, J, V, U, y los de origen africano, representados por los
haplogrupos L1y 1.2, cuya frecuencia en el Africa subsahariana es de 70
hasta 100 % (Guardado-Estrada et al. 2009).
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Los haplogrupos identificados en indigenas americanos con mayor
frecuencia, y que sirven como referencia, se encuentran depositados en
Genebank,1a base de datos de libre acceso mas completa hasta el momento.
Las secuencias mitocondriales que se tienen registradas en la actuali-
dad se encuentran distribuidas de la siguiente manera: el haplogrupo A
con 1 252 secuencias (4 %), B con 3 528 secuencias (12 %) y X con 416
secuencias (1 %) en el linaje euroasiatico, de un total de 28 233 secuen-
cias depositadas; por otro lado, el haplogrupo C se encuentra con 1 456
secuencias (6 %) y el D con 2 062 secuencias (23 %) en el linaje asiatico,
de un total de 9 100 secuencias en la base de datos (Lott et al. 2013).

MATERIALES Y METODOS

Como marco de referencia se emple6 el trabajo publicado por Penaloza-
Espinosa et al. (2007) donde se llevé a cabo el haplotipado de indigenas
mexicanos basado en haplogrupos de ADNmt a partir de métodos de
amplificacion por reaccion en cadena de la polimerasa (PCR) y digestion
con enzimas de restriccion. En este estudio descriptivo se investigo6 la
estructura genética de 513 sujetos indigenas mexicanos agrupados en 14
poblaciones (Mixteca-Alta, Mixteca-Baja, otomi, purépecha, tzeltal, tarahu-
mara, huichol, nahua-Atocpan, nahua-Xochimilco, nahua-Zitlala, nahua-
Chilacachapa, nahua-Ixhuatlancillo, nahua-Necoxtla y nahua-Coyolillo).
Sus resultados mostraron que 98.6 % de los individuos se distribuye en
los haplogrupos Al, A2, B1, B2, C1, C2, D1 y D2; que el haplotipo X6 se
encuentra presente en tarahumaras (un individuo de 53) y huicholes (tres
individuos de 15) y el haplotipo L esta presente en grupos nahua-Coyolillo
(tresindividuos de 38). De acuerdo con estos hallazgos, la distribucion de
haplogrupos de ADNmt encontrados en grupos indigenas mexicanos es
similar a otros haplogrupos amerindios, a excepcion del africano que se
encontr6 en una poblacién nahua-Coyolillo (Penaloza-Espinosa et al. 2007).

Para explorar la prevalencia y distribucion de distintos haplogru-
pos v sus haplotipos relacionados en poblacion mexicana, se disené la
busqueda de secuencias completas del cromosoma mitocondrial en una
base de datos de acceso publico, sin tomar en consideracion fragmentos
menores a 15 400 pares de bases de nucleétidos. Debido a que la mayor
parte de trabajos previos sobre el tema s6lo amplifican la region control
del cromosoma mitocondrial con tamanos menores a 1 000 pares de ba-
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ses, la mayor parte de informacion en las bases de datos s6lo contienen
estos fragmentos de ADNmt y no secuencias del cromosoma mitocondrial
completo.

De esta manera, se llevo a cabo la bisqueda de informacion en la
base de datos Nucleotide del NCBI de acuerdo con una estrategia disenada
que comprende cinco pasos:

1. Tamano de las secuencias de interés (SLEN de acuerdo con el
comando empleado en el buscador: Sequence LENgth) definido
entre 15 400y 16 700 nucleétidos (el ADN del cromosoma mito-
condrial completo tiene 16 569 bases).

2. Delimitacion del organismo de interés, es decir, la especie Homo
sapiens, con el comando [Organism].

3. Uso del comando [FILT] para para seleccionar sé6lo el término
mitochondrion en los metadatos de los archivos.

4. Delimitar la busqueda mediante el empleo de boolenanos NOT
y OR para descartar en la busqueda restos humanos antiguos
(ancient human remains)y confusores, como New Mexico; emplear
el operador ANDy las palabras clave Mexico o Mexican.

De acuerdo con esta estrategia, se introdujo la solicitud en el busca-
dor de la base de datos de la siguiente manera:

(015400[SLEN]:016700[SLEN]) AND Homo[Organism| AND
mitochondrion[FILT] AND Homo NOT (ancient human remains OR New
Mexico) AND (Mexico OR Mexican).

Una vez identificadas las secuencias en la base de datos, se procedio a
revisarlainformacion enlos metadatosacompanantes en cadaunade ellas,con
dos objetivos: el primero, validar el lugar de origen del individuo a partir del
cual se obtuvo la informacion y asi descartar las secuencias que correspondian
a grupos humanos del pasado o donde no se especificaba el grupo étnico;
el segundo, la conformacion de los grupos de analisis indigenas y mestizos.

De las secuencias seleccionadas se obtuvo la referencia de la cita del
trabajo para evaluar en cada uno de éstos el fin del muestreo y sus obje-
tivos en el diseno experimental, y se descargaron en archivos en formato
FASTA. A partir de este formato se exploraron las secuencias en conjunto
a través del navegador genomico de la Universidad de California en Santa
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Cruz (Kent et al. 2002) y de la secuencia revised Cambridge Reference Sequence
(rCRS) ensu ultimaversion disponible (GRCh38/hg38 Assembly) . Este paso
nos permite identificar, mediante una interfaz grafica, los polimorfismos
en las secuencias analizadas con respecto a la secuencia de referencia.

A partir de los archivos en formato FASTA se llevo a cabo la haplotipifi-
cacion de las secuencias obtenidas por medio de la aplicacion MITOMASTER
(Lott et al. 2013) y se construy6 una base de datos en una hoja de calculo .xlsx
(Excel, Microsoft) para su tabulacion y analisis estadistico de las frecuencias.
Los criterios para clasificacion de los diferentes haplogrupos pueden encon-
trase en la base de datos Phylotree (Van Oven y Kayser 2009) (cuadro 1). Para
el andlisis estadistico de las diferencias entre el nimero de haplogrupos entre
indigenas y mestizos se utilizé la prueba de %2

Cuadro 1. Polimorfismos para identificar diferentes haplogrupos mitocondriales
en poblaciones americanas recomendados en PhyloTree.org- mtDNA tree Build 17 (Gltima
actualizacion el dia 18 de febrero de 2016, disponible en linea en
<http://www.phylotree.org>) (Van Oven y Kayser 2009).

Grupo Haplogrupos Polimorfismos
humano
A A235G, A663G, A1736G, T4248C, A4824G, C8794T,
C16290T, G16319A
B T16189C
Americano C T3552A, A9545G, G11914A, A13263G, T14318C,
C16327T
D C5178A, T16362C
X T6221C, C6371T, A13966G, T14470C, T16189C,
C16278T
Europeo H G2706A, T7028C
Africano L1 G3666A, A7055G, T7389C, T13789C, T14178C,
G14560A
L2 T146C, C150T, T152C, T2416C, G8206A, A9221G,
T10115C, G13590A, C16311T, G16390A
Euroasidtico U A11467G A12308G G12372A
I T10034C G16129A
T G709A, G1888A, A4917G, G8697A, T10463C, G13368A,

G14905A, A15607G, G15928A, C16294T
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RESULTADOS

Se obtuvieron 283 secuencias con los criterios definidos, de las cuales se se-
leccionaron 268 secuencias que se muestran en el cuadro 2.

Cuadro 2. Origen y referencias de las secuencias empleadas para el analisis. Con

excepcion de la informacién de Penaloza Espinoza et al. (2007) que se encuentra

en su publicacion, el resto se encuentra disponible en la base de datos de Genebank

consultada por tltima vez para el formateo de los datos el lunes 15 de enero de 2018.

Poblacion muestreada

Secuencias  Grupo étnico

Referencia

Mexicoamericanos en Esta-
dos Unidos.

Tlaxcala, Zacatecas, Gua-
najuato y Camargo (sin
especificar en los metadatos
si esta localidad se referia a
la poblacion en el estado de
Tamaulipas o la de Chihua-
hua).

Tamaulipas y Nuevo Leon.

México.

Nahuas (Chilacachapa,
Necoxtla, Coyolillo, Xochi-
milco, Zitlala, Ixhuatlancillo,
Atocpan), purépecha, hui-
chol, tarahumara, Mixteca
Altay Baja, otomi y tzeltal.

Tarahumaras de Chihuahua,
Durango, Jalisco, Guanajua-
to, México, Nuevo Leon, San
Luis Potosi, Sinaloa, Oaxaca,
Sonora, Tamaulipas, Vera-
cruzy Zacatecas.

Chihuahua, Durango, Jalisco
y Sinaloa.

Oaxaca (mixes, mixtecos y
zapotecos).

215

510

25

11

Mestizos Kumar et al. 2011
Mestizos *Depositadas en Genbank por
Greenspan B. de la empresa
Family Tree DNA - Genealogy by
Genetics, Ltd., en Houston, Texas,
en diciembre de 2015.
Mestizos Bedford et al. 2013
Mestizo *Depositada en Genbank por
Secher et al. de la Universidad de
La Laguna, Sta. Cruz de Tenerife,
Espana, en mayo de 2012.
Indigenas Penaloza-Espinoza et al. 2007
Indigenas Perego et al. 2009, 2010
Indigenas Achilli et al. 2013
Indigenas Rieux et al. 2014 y obtenidas del

trabajo previo de Wang et al. 2007.
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La mayor parte, 215 secuencias, pertenecen a individuos mexicoa-
mericanos radicados en los Estados Unidos de América y reportados
previamente en el estudio de Kumar et al. (2011), donde la mayor parte
de esta informacion fue obtenida por muestreo del trabajo de Mitchell
et al. (1996). Se utilizaron 25 secuencias de tarahumaras de Chihuahua,
Durango, Jalisco, Guanajuato, México, Nuevo Leén, San Luis Potosi, Si-
naloa, Oaxaca, Sonora, Tamaulipas, Veracruz y Zacatecas de los trabajos
de Perego et al. (2009, 2010) y 11 secuencias referidas por Achilli et al.
(2013); 4 secuencias depositadas por Bedford et al. (2013), 6 secuencias
de indigenas contemporaneos mixes, mixtecos y zapotecos de la region
sureste del pais remitidas por Rieux et al. (2014) y obtenidas del trabajo
previo de Wang et al. (2007). En mucha menor proporcién, algunas se-
cuencias obtenidas de la base de datos eran producto de envios directos
sin citar en publicaciones o estudios cientificos: una por Secher et al. de
la Universidad de La Laguna, Santa Cruz de Tenerife, Espana, en mayo
de 2012,y 6 secuencias de individuos de Zacatecas, Guanajuato Tlaxcala
y Camargo (sin especificar en los metadatos si esta localidad se referia a
la poblacion en el estado de Tamaulipas o de Chihuahua) referidas por
Greenspan B. de la empresa Family Tree DNA - Genealogy by Genetics, Ltd.,
en Houston, Texas, en diciembre de 2015. Finalmente se conformo una
base de datos de 268 secuencias obtenidas de la base de datos de Genbank.

Se procedi6 a los andlisis para haplotipado in silicoy se tabul6 junto
con la informacién del trabajo de Penaloza-Espinosa et al. (2007) donde
se caracteriz6é a 510 individuos de origen nahua de diferentes comuni-
dades actuales (Chilacachapa y Zitlala en Guerrero; Necoxtla, Coyolillo,
Ixhuatlancillo en Veracruz; Xochimilco y Atocpan en la Ciudad de Mé-
xico), purépechas de Michoacan, huicholes de Nayarit, tarahumaras de
Chihuahua, la Mixteca Altaenlos estados de Pueblay Guerrero,la Mixteca
Baja en el estado de Oaxaca, otomies de los estados de México e Hidalgo y
tzeltales de Chiapas. La comparacion y los resultados en resumen general
se muestran en la figura 1 y en el cuadro 3.

Se conformo un universo de estudio para comparacion de haplogrupos
en poblacion mexicana contemporanea de 768 secuencias, de las cuales
70 % eran indigenas y 30 %, mestizas. El grupo mas frecuente que domina
las poblaciones estudiadas es el A2 con 247 individuos, 32.2 % del total, pero
al analizar por grupo humano, proporcionalmente, es mucho mas frecuente
en mestizos (38.5 %) que en indigenas (29.4 %) (cuadro 3).
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Figura 1. Distribucion de haplogrupos en poblacién

mexicana contemporanea indigena y mestiza.

Cuadro 3. Resumen comparativo de distribuciéon de haplogrupos

en poblacién mexicana contempordnea indigena y mestiza.

Haplogrupos Indigenas (%) Mestizos (%) Total (%)
Al 107 (20.0) 0 107 (13.9)
A2 157 (29.4) 90 (38.5) 247 (32.2)
Bl 117 (21.9) 0 117 (15.2)
B2 (8.2) 54 (23.1) 98 (12.8)
Cl (6.6) 0 35 (4.6)
c2 ( 61 (26.1) 93 (12.1)
DI (3.9) 18 (7.7) 39 (5.1)
D2 (3.2) 0 17 (2.2)
D4 0 2 (0.9) 2(0.3)
X2 4 (0.7) 0 4 (0. 5)

L 0 2 (0.9) 2(0.3
I5a 0 1(0.4) 1 (0. 1)
T2e 0 4 (1.7) 4(0.6)
Uba 0 2 (0.9) 2 (0.3)

Total 534 (100) 234 (100) 768 (100)
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LoshaplogruposAl, B1, ClyX2se encuentran ausentes en poblacion
mestiza mientras que D4, junto con los haplogrupos exéticos I5a, T2e y
Ub6a, no se encuentran en los grupos indigenas (figuras 2y 3).

Esnotable que el haplotipado por medio de métodos de amplificacion
por PCR y enzimas de restriccion limita mucho la informaciéon debido,
principalmente, a su baja resolucién comparada con lo que se obtiene
cuando se emplean tecnologias de secuenciacion de dcidos nucleicos.
Si comparamos los resultados de Penaloza-Espinoza et al. (2007) con los
nuestros, la secuenciacion proporciona muchos subtipos de haplogrupos
que pasan desapercibidos cuando se emplean otras tecnologias. Por ejem-
plo, mientras que en el trabajo citado se identific6 s6lo un haplogrupo A2
(con 29.8 % del total de individuos), en nuestro andlisis obtuvimos dos
subgrupos: A2 y A2a con doce diferentes subclados, que en su conjunto
conforman el 34.4 % del total de individuos estudiados (cuadro 4), lo que
permite mayor informacion, con mucho mayor detalle para posteriores
andlisis filogeograficos y poblacionales.

Por lo que respecta al haplogrupo B con 215 individuos, representa
el 28 % de la poblacién estudiada, conformado por los haplotipos Bl y
B2 (cuadro 3). El haplotipo B1, exclusivo de los grupos indigenas, se en-
contré en 117 individuos (21.9 % de su grupo), mientras que el haplotipo
B2 fue mas comun en los mestizos, pues se encontr6 en 98 individuos
(12.8 % de su grupo) (figura 4).

El haplogrupo C se encontré en 118 individuos, lo que representa
el 16.7% de la poblacién estudiada y se conforma por los haplotipos
Cl y C2 (cuadro 3). El haplotipo CI, también exclusivo de los grupos
indigenas, se encontré en 35 individuos (6.6 % de su grupo), mientras
que el haplotipo C2 fue mds comun en los mestizos al encontrarse en 61
individuos (26.1% de su grupo) (figura 4).

El haplogrupo D estaba estructurado en 3 subclados: D1, D2y D4,
dispersos en 58 individuos que constituyeron el 7.6 % de nuestro universo
de estudio (cuadro 3), donde la mayor parte se encontr6 distribuida
en el subclado D1 con 39 individuos que representan el 5.1% de la po-
blacion. Es importante hacer notar que el haplotipo D4 es exclusivo de
la poblacién mestiza (cuadro 3). Se llev6 a cabo la prueba de x* para
explorar las diferencias entre los haplogrupos A2, B2, C2 y D1, indige-
nas y mestizos, tras lo cual se encontré una significancia estadistica con
una p menor a .01.
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Cuadro 4. Distribucion de haplogrupo A en poblacion mestiza mexicana

contemporanea, como ejemplo de haplotipado mitocondrial de alta resolucién

mediante la aplicacion de técnicas de secuenciacion de acidos nucleicos.

Haplogrupo Subclado Individuos % % grupal
A2 8 8.9
A2+64 8 8.9 22.2
A2
A2+64+@153 2 2.2
A2+64+@16111 1 1.1
A2a4 1 1.1
A2ae 1 1.1
A2af1b2 2 2.2
A2ai 9 2.9 12.2
A2a
A23j 2 2.2
A2a0 1 1.1
A2aol 1 1.1
A2ap 1 1.1
A2c A2c 1 1.1
A2d A2d 5 5.6
A2f2 2 2.2
A2f
A2f3 2 2.2
A2g 6 6.7
A2g
A2g1 2 2.2
A2h A2h1 1 1.1
A2j 2 2.2
AZj
A1 0 0.0
A21 4 4.4
A2m 2 2.2
A20 2 2.2
A2p 3 3.3
A2p 66.7
A2pl 5 5.6
A2q A2q1 1 1.1
A2r 1 1.1
A2r
A2rl 1 1.1
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Cuadro 4 (continuacion). Distribucion de haplogrupo A en poblacion mestiza mexicana
contemporanea, como ejemplo de haplotipado mitocondrial de alta resolucién

mediante la aplicacién de técnicas de secuenciacién de dcidos nucleicos.

Haplogrupo Subclado Individuos % % grupal
A2s 1 1.1
A2t 4 4.4
A2ul 5 5.6
A2u
Au2 2 2.2
A2vla 1 1.1
A2v
A2v1+152 3 3.3
A2w 1 1.1
A2x 3 3
Total 90 100

Figura 4. Estructura de haplogrupos mitocondriales en

poblacién mexicana contempordnea mestiza.

mA2

=C2

= D]

=L
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Por otro lado, se encontraron subclados exoéticos exclusivos de la
poblacion mestiza, como los haplogrupos I5a, T2e y Uba, que en con-
junto representan menos de 1.0 % del total. Haplogrupos L, asociados
a poblacion afrodescendiente y relacionados solamente con poblacion
mestiza, se encontraron en dos individuos de todo el universo de estudio
analizado, para contribuir con sélo 0.9 % del total de poblacién y 0.3
% de su grupo (cuadro 3). Este haplogrupo constituyé el clado menos
representado en el universo estudiado, si tomamos en cuenta la gran pro-
porcion de poblacion afrodescendiente que actualmente radica México.
Otros marcadores asociados a poblaciones europeas, como haplogrupo
H, no fueron detectados en el analisis.

DISCUSION

El haplogrupo A es el mejor representado y los individuos en los cuales
se le encuentra actualmente son poblacion indigena autéctona y sus
descendientes (figura 1). El subclado mas comun de este grupo es A2,
ampliamente distribuido en ambos grupos, con un ligero predominio
en la poblacion mestiza (figuras 3y 4). Este se considera el dominante
en grupos aztecas en mas de la mitad de su poblacion y ampliamente
distribuido en Mesoamérica por su extensa dominaciéon durante tiempo
prolongado (Mata Miguez et al. 2012) y se le ha reportado entre el 40y
60 % en los restos humanos antiguos asociados con este grupo (Kemp et
al. 2005; Mata Miguez et al. 2012).

El haplogrupo C fue el que se encontré con mayor diversidad de
subclados: C1, C2 —que fue el mas comun-y C4.

En cuanto a los marcadores menos frecuentes en nuestro analisis se
encuentran el haplogrupo Ubay el 15a. El primero de ellos es originario
del norte de Africa y se distribuye desde Espana hasta la costa occiden-
tal del continente africano y el Cercano Oriente, donde tiene su mayor
diversidad (Behar et al. 2012). El 15a, por otra parte, tiene su origen en
el Caucasoy el noreste de Europa. En la actualidad, se encuentra amplia-
mente distribuido y es comtin en sélo unas pocas dreas pequenas de Africa
Oriental, Asia Occidental y Europa, con amplia presencia en Dubai, Yemen
y Turquia (Behar et al, 2012; Fernandes et al. 2012), asi como en la ciudad
de Leon, Espana, especificamente en haplotipo 15al (Maca-Meyer et al.
2001). Ambos haplogrupos sugieren una probable evidencia en nuestra
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poblacion de los rastros de hibridacion de los europeos de la peninsula
ibérica colonizada por grupos musulmanes del norte de Africa y Medio
Oriente durante cerca de ocho siglos.

Talvez el tipo ex6tico masinteresante, y que es un excelente marcador
por su limitada segregacion, es el haplogrupo T2e (cuadro 2), originario
de Mesopotamia hace aproximadamente 17 000 anos (Bermisheva et al.
2002) y frecuente en grupos de origen judio sefardita (Bedford 2012), los
cuales probablemente migraron durante la colonizacién espanola hacia
la Nueva Espana; actualmente se encuentra en el norte de la republica
mexicanaen los estados de Tamaulipasy Nuevo Le6n (Bedford ezal. 2013).

Debe tenerse en consideracion el sesgo potencial del submuestreo
de haplogrupos raros o exoéticos, ya que estan poco representados en las
bases de datos y podrian no identificarse por no tener los marcadores
adecuados para detectarlos. Grandes extensiones del territorio mexicano,
principalmente en las costas del sureste y el golfo de México, estan habi-
tadas por individuos con un marcado fenotipo afrodescendiente, lo que
habla de la falta de cobertura en los estudios poblacionales hasta ahora
realizados, pues los muestreos mas importantes se han realizado en mexi-
coamericanos en California y Texas, con alguna cobertura en poblacion
mestiza del centro, occidente y norte del pais y algunos grupos indigenas
poco hibridados. Las poblaciones afrodescendientes practicamente no
han sido exploradas (Green et al. 2000).

Observamos en nuestra investigacion que existe un sesgo considera-
ble debido al muestreo dirigido en el que existe una gran proporciéon de
haplotipos poco representados a causa de la falta de muestreo, y de que
la mayor parte de investigaciones previas se realizaron con tecnologias
con digestion con enzimas de restriccion de los fragmentos de ADNmt
(Brown 1980), las cuales permitian una baja resolucion para diferenciar
subclados dentro de los haplogrupos. El empleo de la amplificacion de
acidos nucleicos y la secuenciacion de alta resolucion han mejorado sus-
tancialmente estos inconvenientes técnicos (Sturk-Andreaggi et al. 2017).

Este primer ejercicio es un acercamiento en el que s6lo empleamos
secuencias completas del ADNmt. En trabajos futuros podremos incluir
el gran acervo que existe en la base de datos de fragmentos de la region
control del cromosoma mitocondrial, lo que nos dard una perspectiva
general mas cercanay nos permitira consolidar mucha de la informacién
dispersa en la base de datos, que no se ha cruzado hasta el momento.
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Esta misma aproximacion puede emplearse con otros grupos humanos
de interés particular.

Finalmente, una vez que se incremente el esfuerzo de muestreo para
mayores coberturas de grupos humanos poco representados y mejores
disenos experimentales para trabajo de campo de poblaciones represen-
tativas de diversos grupos indigenas, mestizos y afrodescendientes, tanto
del pasado como contemporaneas, hasta hoy en dia poco exploradas,
tendremos una mejor perspectiva al comparar los datos con la informa-
cion disponible actualmente.
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