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RESUMEN

Comprender la historia evolutiva y los procesos involucrados en la diversificacion genética debido a la coloniza-
cion de una region por poblaciones humanas ha sido de gran interés para la biologia evolutiva. Cuando una pobla-
cion coloniza un nuevo territorio se produce un proceso de dispersion geografica, acompanado por el surgimiento
divergencias genéticas y morfologicas; y por supuesto la extincion de poblaciones preexistentes. El objetivo de
este estudio fue realizar un analisis que incluyera los indices de heterocigosidad, F y F, reportados para algunos
paises de Centro y Suramérica, para evidenciar las diferencias de diversidad genética que presentan actualmente
estas poblaciones y correlacionarlo con los patrones de distribucion geografica y su historia cultural, median-
te analisis de varianza (ANOVA) bajo STATISTICA. Se encontré que en los diferentes paises resefiados, solo
Brasil y México presentan diferencias significativas en cuanto a sus indices de diversidad genética; (H=24.612
p=0.0022) para Brasil y (H=24.612 p=0.0163) para México; ademas los indices de heterogeneidad (h) tanto
de secuencias nucleares (SSR)-h como mitocondriales Mct-H fueron significativamente diferentes (H=37.695
p=0.000). Por otra parte, entre las distintas ecorregiones registradas para Colombia, la region amazoénica fue
significativamente diferente a las demas (H=16.854 p=0.000) lo que podria sugerir la baja recombinacion gené-
tica que han tenido las comunidades amazonicas que en su mayoria corresponde a comunidades indigenas. En
conclusion podemos afirmar que estas diferencias entre los distintos indices de diversidad genética analizados son
congruentes con los procesos historicos, culturales y biogeograficos de las poblaciones humanas asentadas a lo
largo del territorio Americano.

Palabras Clave: Diversidad genética, haplotipos, heterogeneidad, poblaciones humanas, América.
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ABSTRACT

Understand the evolutionary history and the process associated with genetic diversification due to the colonization
of a region by human populations has been of great interest to evolutionary biology. When a population colonizes
a new territory, a geographic dispersal processes occur, accompanied by morphological and genetic emergence
with the posterior extinction of populations. The aim of this study was to conduct an analysis that included he-
terozygosity and F-Wright’s (FST and FIS) indexes, reported for some countries in Central and South America,
to demonstrate the differences in the genetic diversity of current populations and correlate with patterns with
the geographic distribution and its cultural history using analysis of varianza (ANOVA) implemented in STA-
TISTICA software. We found that in the different countries surveyed, only Brazil and Mexico have significance
differences in their levels of genetic diversity (Brazil, H=24.612 p=0.0022) and (Mexico, H=24.612 p=0.0163).
the index of heterogeneity of both core sequences (% for nuclear sequences —SSR- and H mitochondrial sequen-
ces — mctDNA-) were significantly different (H=37.695 p=0.000). Moreover, among the different ecoregions
recorded for Colombia, the Amazon region was significantly different from the others (H = 16.854 p = 0.000)
which may suggest low genetic recombination Amazonian communities have had most of which correspond to
communities Indians. In conclusion we can say that these differences between genetic diversity indices analyzed
are consistent with the historical processes of cultural and biogeographical human populations settled along the

American territory.

Key words: Genetic diversity, haplotypes, heterogeneity, human populations, America.

INTRODUCCION

Entender la historia evolutiva y los procesos involucra-
dos en el poblamiento de una region ha sido de gran
interés para la biologia evolutiva y la antropologia.
Cuando una poblacion coloniza un nuevo territorio se
produce un proceso de dispersion geografica, acompa-
nado por el surgimiento, la divergencia y la extincion de
poblaciones, asi como por el establecimiento de patro-
nes de flujo génico entre ellas (1). Estos procesos defi-
nen la dimension histdrica del poblamiento de la region,
es decir la historia evolutiva; este conjuntamente con la
dispersion y divergencia de las poblaciones produce un
proceso de diferenciacion ecologica y diversificacion
fenotipica (2).

La distribucion de la diversidad genética humana ha
sido un tema de interés, y tiene importantes implica-
ciones para la evolucién humana, la medicina forense,
y la distribucion de las enfermedades genéticas en las
poblaciones (3). La diversidad genética en las pobla-
ciones humanas es baja en relacion a la de muchas otras
especies, lo que demuestra el origen reciente y peque-
fio tamafio de la poblaciéon humana ancestral (4). Los
humanos modernos se han dispersado progresivamente
hacia diferentes regiones del mundo durante los tltimos
80.000 afios. Durante este proceso el continente ame-
ricano fue el ultimo territorio en ser ocupado por los
humanos modernos (3).
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Las poblaciones latinoamericanas, se caracterizan por
ser hibridas o mezcladas, con aportes genéticos de in-
dividuos pertenecientes a diversos linajes que coloniza-
ron este vasto territorio utilizando varias rutas geogra-
ficas (5). Como resultado de estos eventos migratorios
y seguro de otras interacciones socio-culturales, existe
hoy una gran entremezcla racial compuesta sobre todo
por amerindios, afrodescendientes y europeos, llegados
de Espana y Portugal principalmente (6). El estado ac-
tual de los conocimientos sobre el ritmo y la modalidad
de eventos demograficos experimentados por los ante-
pasados de los actuales nativos americanos estd lleno
de incertidumbres. En los ultimos afios, la mayoria de
los estudios de genética molecular de amerindios se han
centrado en la aclaracién de los aspectos de sus orige-
nes asiaticos, mediante la comparacion de la estructura
genética de los varios grupos continentales (7).

Otros estudios se han encargado de incluir el patron de-
mografico de las comunidades y establecen que dicha
diversidad genética es tipica de las poblaciones rurales
del Nuevo Mundo, y no difiere marcadamente de las
observadas en otras poblaciones orientales (8). Analisis
posteriores relacionan del mismo modo una relacion es-
pacial de la heterogeneidad para varios loci de grupos
sanguineos de diferentes poblaciones suramericanas,
con diferencias significativas que se producen en rela-
cion con la ABO, MNSs y Duffy (9). Sin embargo, esta
heterogeneidad evidenciada no sigue un patron regular
demo-geografico; es decir, los resultados muestran que
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para las distintas poblaciones los factores que definen
la heterocigosidad son discontinuos, donde algunos
de estos presentan patrones de diversidad genética ma-
yores con respecto a otros, lo que sugiere seguramente
que estos procesos de fijacion e intercambio genético es
desigual entre las poblaciones Americanas; mas bien re-
fleja una dicotomia que probablemente se relaciona con
el grado de influencia no indigena de las poblaciones
locales mas que cualquier otro factor (9).

Con esto, el objetivo de este estudio fue realizar un ana-
lisis que incluyera los indices de heterocigosidad, la de-
ficiencia o el exceso de heterocigotos promedio en cada
poblacion (F ), el grado de diferenciacion génica entre
las poblaciones (Fy ), reportados para algunos paises
Centro y Suramericanos para poblaciones humanas con
el fin de evidenciar las diferencias en términos de diver-
sidad genética que presentan actualmente estas pobla-
ciones; todo esto bajo una vision inter e intrapoblacio-
nal y finalmente proponer una serie de explicaciones
histéricas que permitan relacionar los valores obtenidos
de diferenciacion de la diversidad génica entre las po-
blaciones estudiadas con los eventos socioculturales y
biogeograficos ocurridos. Entonces nuestra hipdtesis
nula fue que los procesos que llevaron a cabo la dife-
renciacion genética de todas las poblaciones analizadas
para los distintos paises de Centro y Suramérica no son
diferentes significativamente. En tanto que la hipotesis
alternativa fue que los procesos que llevador a cabo la
diferenciacion genética de todas las poblaciones anali-
zadas para los distintos paises de Centro y Suramérica
si son diferentes significativamente.

MATERIALES Y METODOS

Obtencion de informacion

Se emplearon bases de datos tales como ScienceDirect,
SciELO, Google Scholar y Springer Link y Plos One;
para todos los casos se emplearon las palabras diver-
sidad genética, polimorfismos, frecuencias alélicas, in-
dices de heterocigocidad, humanos, Homo sapiens L.
como términos de busqueda. Ademas, en algunos casos
se empled la opcion busqueda avanzada con el filtro de
Supporting information y después Data para obtener da-
tos anexos.

Seleccion de informacion

Se seleccionaron trabajos de investigacion que presen-
taran los siguientes criterios investigativos de forma y
contenido en su tesis: a) medidas de la diversidad ge-
nética dentro de una poblacion humana; b) medidas de
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la diversidad genética entre poblaciones humanas; c)
cuantificacion de las relaciones genéticas; d) diversidad
y diferenciacion genética a nivel de nucledtido; e) in-
clusion de datos (en tablas o mencidn) de indices de
heterocigocidad de poblaciones humanas; f) idioma in-
glés, portugués y espafiol. Para los casos donde existian
varios articulos que relacionaban la misma informacion
se seleccion6 Unicamente el mas reciente. Los nombres
de los autores y afio de publicacion, las regiones de ori-
gen, localidades y etnias; asi como los datos de diver-
sidad genética fueron recogidos, anotados y resumidos
en la tabla 1.

En base a la ecuacion para la estructura genética de po-
blaciones (1 - F, ) = (1 - F)(1 - F )y alos valores de
la diversidad genética o la heterocigosidad esperada en
la poblacion total (H,), la diversidad génica dentro de
una poblacion o la heterocigosidad promedio observada
en un grupo de poblaciones (HI) y la heterocigosidad
promedio esperada, estimada a partir de cada subpobla-
cion (HS) se calcularon los estadisticos de F: F = la
deficiencia o el exceso de heterocigotos promedio en
cada poblacion; F = el grado de diferenciacion génica
entre las poblaciones, en funcion de las frecuencias alé-
licas; con las siguientes formulas: F = 1 — (HI/HS) y
F, = 1—(HS/HT).

Los valores calculados de F, se interpretaron de la si-
guiente manera: Rango de F = 0, se asumié que no
existe divergencia genética entre las poblaciones; F =
1, si existe divergencia genética; y cuando F esta de 0
a 0.05 la diferenciacion genética fue pequena; de 0.05
a 0.15 moderada; de 0.15 a 0.25 grande y >0.25 muy
grande.

Analisis estadistico

Se realiz6 un analisis de varianza (ANOVA) de una via
para determinar las diferencias significativas entre las
diferentes tasas de diferenciacion genética (F,) entre
las poblaciones reportadas por los distintos autores con-
sultados para Centro y Sudamérica; se incluyeron los
analisis de Rondon et al. (6); Guauque ef al. (10); Mesa
etal.(11), Bluter et al. (12), Geppert et al. (13), Paroli et
al. (14), Gorostiza (15), Tarazona et al. (7). Por otra par-
te, en base a datos parcialmente trabajados por Guauque
et al. (10); Mesa et al. (11), Geppert et al. (13), Paroli
et al. (14), Gorostiza (15), Tarazona et al. (7) se realizo
una comparacion entre los datos de heterogeneidad para
las secuencias mitocondriales y nucleares para identi-
ficar si estas eran significativamente diferentes; con el
fin de determinar si los resultados parciales que arrojan
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Tabla 1. Datos de diversidad genética de etnias Centro y suramericanas. N°n: numero de individuos analizados; H:
heterocogocidad; SSR-H: Heterogeneidad nuclear; Mct-h: Heterogeneidad mitocondrial.

Pais Localidad Etnia N° Secuencia Indice de H Referencia
n  (SSR)- Mect- Fgy Fis
H h
Colombia Tolima Coyaimas 50 0,77 0,69 0.21 0,34  Rondoén et al.
Colombia Tolima Pijaos 35 0,82 0,72 0.21 0,01 (6)
Colombia Narifio Awa-Kuaikier 42 0,78 0,51 0.21 0,29
Colombia Cauca Paeces 21 0,87 0,51 0.21 0,20
Colombia Cauca Yanaconas 23 0,85 0,51 0.21 0,16
Colombia Choco Emberas- 18 0,85 0,70  0.21 0,16
Duma

Colombia Caldas Mestizos 21 0,86 0,70 0.21 0,43
Colombia  Risaralda Mestizos 21 0,89 0,70 0.21 0,11
Colombia  Quindio Mestizos 21 0,85 0,51 0.21 0,16
Colombia Cauca Mestizos 27 0,91 0,51 0.21 0,15
Colombia  Popayan Mestizos 27 0,84 0,51 0.21 0,25
Colombia Cali Mestizos 103 0,87 0,75 0.21 0,18
Colombia Tulua Mestizos 69 0,86 0,33 0.21 0,33
Colombia Florida Mestizos 69 0,86 0,33 0.21 0,27
Colombia Palmira Mestizos 69 0,81 0,33 0.21 0,01
Colombia Sevilla Mestizos 69 0,87 0,33 0.21 0,27
Colombia Bolivar Mestizos 69 0,84 0,33 0.21 -0,19
Colombia  Restrepo Mestizos 69 0,87 0,33 0.21 -0,10
Colombia Valle Mestizos 69 0,83 0,33 0.21 0,28
Colombia  B.Solano Afro 5 0,88 0,33 0.21 0,14
Colombia Tumaco Afro 4 0,68 0,33 0.21 0,03
Colombia Giiapi Afro 19 0,93 0,33 0.21 0,28
Colombia  B/ventura Afro 40 0,85 0,71 0.21 0,29
Colombia Mulal6 Afro 33 0,80 0,71 0,27 0,17  Guauque (10)
Colombia Amazonas Ticuna 50 0,68 0,36 0,18 0,47 Mesa et al.
Colombia Amazonas Ticuna 50 0,68 0,37 0,18 0,46 (11)
Colombia Guajira Wayuu 18 0,68 0,37 0,18 0,46
Colombia Guajira Wayuu 20 0,68 0,37 0,18 0,46
Colombia Guajira Wayuu 8 0,68 0,37 0,18 0,46
Colombia  Putumayo Ingano 10 0,69 0,35 0,18 0,49
Colombia  Putumayo Ingano 23 0,69 0,35 0,18 0,49
Colombia  Cordoba Zenu 150 0,67 0,29 0,18 0,57
Colombia  Antioquia Embera 34 0,66 0,24 0,18 0,63
Colombia Mita Tukano 55 0,67 0,24 0,01 0,64 Butler et al.
Colombia  Guaviare Tukano 22 0,66 0,24 0,09 0,63 (12)
Colombia  Guaviare Guayaveros 29 0,54 0,24 0,12 0,56
Ecuador Amazonia Waorani 42 - - 0,36 - Geppert et al.
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cada uno de estos indices son verdaderamente diferen-
tes, y por tanto informativos para analisis de diversidad
genética en poblaciones humanas.

Con base a la informacion reportada por Rondon et
al. (6); Guauque et al. (10); Mesa et al. (11); Bluter et
al.(12); y el grado de FIS calculado (Ver seleccion de
informacion) se realizo un analisis local (interpoblacio-
nal) donde se establecieron cuatro ecorregiones para el
territorio Colombiano asi: 1) Andina: incluyd Antio-
quia, Caldas, Quindio, Risaralda, Tolima y Sevilla; 2)
Pacifico: Cali, Tulua, Florida, Palmira, Restrepo, Bahia
Solano, Tumaco, Gliapi, Buenaventura, Mulalo y el res-
to del valle; 3) Amazodnica: Amazonas, Guaviare, Mitu,
Putumayo; 4) Caribe: Cérdoba, Bolivar y Guajira. Con
esto se comprobo si existian diferencias significativas
entre estas regiones en términos de sus indices de diver-
sidad genética propuestos parcialmente por los autores
mencionados.

Para todos estos analisis se comprobo previamente la
homocedasticidad (homogeneidad de varianzas) de los
datos, con la prueba de Cochran, Hartley y Bartlett. En
todos los casos no se cumplio este supuesto, por tanto
se aplico una prueba no paramétrica de Kruskal-Wallis.
Para todas las pruebas se utilizo un nivel de significan-
cia del 95%. Los analisis estadisticos se realizaron con
el programa STATISTICA 7 (Statsoft Inc. 1984-2004).

RESULTADOS Y DISCUSION

Para el analisis de las diferentes tasas de diferenciacion
genética entre las poblaciones (F,), se obtuvo que entre
los diferentes paises resefiados, solo Brasil y México
presentan diferencias significativas en cuantos a su F
(H=24.612, p=0.0022) para Brasil y (H=24.612,p=
0.0163) para México. Por tanto, no existen diferencias
significativas de este indice de diversidad genética, para
Colombia (H =24.612 p = 0.18); ecuador (H = 24.612
p = 0.28); Peru, Argentina y chile (H =24.612 p =1.0)
y Paraguay (H=24.612 p=0.157).

Lo anterior puede ser explicado en base a todo el tras-
fondo transcultural y geografico de los pueblos indige-
nas de México y Amazoénicos, donde la homogeneidad
genética de es alta, y por tanto hace que la diferencia de
estas en relacion con los otros paises donde se han pre-
sentado procesos socioculturales diferentes sean signi-
ficativamente diferentes. Asi, la poca o nula integracion
que han tenido estas poblaciones ubicadas en dichos
lugares con otras poblaciones de otros lugares ademas

76

de su resguardo en sus comunidades, ha provocado una
conservacion de su linaje, mostrando un alto grado de
diferencia genética con el resto de la poblacion compra-
da. Segln a la literatura el ADNmt y cromosoémico,
sugieren que el origen geografico de las poblaciones
americanas es asiatico, principalmente Mongol (figura
1), los cuales se dispersaron por américa, teniendo sus
primeros asentamiento en norte américa y México (16
-18).

Adicionalmente en diferentes estudios realizados, se
distinguen cuatro haplogrupos caracteristicos del AD-
Nmt en las poblaciones amerindias, denominados A, B,
C, y D; los cuales se encuentra en todo el continente
americano, y cual es presentado como un apoyo a la
colonizacion de américa por némadas asiaticos (figura
1) (17, 18).

Por otra parte, la composicion indigena de la actual
Reptiblica Mexicana, es el resultado de un complejo
proceso historico, cultural y demografico, se trata de un
area sumamente diversa tanto en variabilidad climato-
logica como en recursos accesibles a las culturas que en
ella se desarrollaron (19). Si bien, el medio contribuy6
a la diversificacion inicial de los primeros habitantes
que comenzaron a especializarse en ciertas actividades
econdmicas acordes a los recursos disponibles de su en-
torno, los pueblos se vieron integrados en un proceso
civilizador unico que adquiri6 caracteristicas regionales
(20); de acuerdo al estudio realizado por Gorostiza (15),
en las poblaciones Mesoamérica asociadas a etnias in-
digenas, sefiala que Mesoamérica, donde se incluye y
se hace énfasis especial en Mexico, se caracteriza por
cierta homogeneidad genética, donde se identifican tni-
camente cuatro haplotipos amerindios; ademas afnade
que las regiones culturales definidas para Mesoamérica
determinaron las dindmicas poblacionales de los grupos
indigenas, estructurando el sustrato genético de cada
uno de ellos, atin detectable hoy en dia, demostrando
la importancia que los procesos historicos y culturales,
unidos a los geograficos, han tenido en las interrelacio-
nes poblacionales de evidenciar practicamente una en-
dogamia generalizada (20).

Gorostiza et al. (15) sostiene que la heterogeneidad de
alelos modales, las frecuencias alélicas extremas (cerca-
nas a 1) y la reducida diversidad genética observada en
los grupos étnicos mexicanos, parece ser consecuencia
de diferentes factores que interactuan individualmente
o en conjunto tales como: 1) el menor tiempo de diver-
sificacion desde el poblamiento del nuevo mundo por
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grupos ancestrales asiaticos; ii) mayor nivel de aisla-
miento geografico; iii) efecto fundador; y iv) menor ta-
mafio efectivo de poblacion, propiciando deriva génica.

En la parte occidental de Suramérica, asociado a la re-
gion andina, las poblaciones presentan grandes tamafios
eficaces y mayores niveles de flujo génico entre ellas,
lo que implica una tendencia a la homogeneizacion de
la reserva genética. Por el contrario, las poblaciones
del este, que se establecieron en la regién amazoénica,
la meseta central de Brasil y la region del Chaco, pre-
sentan tasas mas altas de la deriva genética y menores
niveles de flujo de genes, con una tendencia hacia la
diferenciacion genética resultante. Este modelo implica
que las poblaciones amerindias del Sur deben ser consi-
derados como dos grupos que evolucionan a diferentes
velocidades (7) (figura 1). En la parte occidental de Su-
ramérica, asociado a la region andina, las poblaciones
presentan grandes tamafios eficaces y mayores niveles
de flujo génico entre ellas, lo que implica una tenden-
cia a la homogeneizacion de la reserva genética. Por el
contrario, las poblaciones del este, que se establecieron
en la region amazonica, la meseta central de Brasil y la
region del Chaco, presentan tasas mas altas de la deriva
genética y menores niveles de flujo de genes, con una
tendencia hacia la diferenciacion genética resultante.
Este modelo implica que las poblaciones amerindias

Espafia kS
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del Sur deben ser considerados como dos grupos que
evolucionan a diferentes velocidades (7) (figura 1).

El alto grado de similitud genética entre las poblacio-
nes andinas indica una fuerte correlacion entre la va-
riabilidad genética y la diversidad ambiental y cultural;
dado que estas poblaciones que se establecieron en la
region andina, en conjunto de montafias y valles que
presentan una amplia distribucion latitudinal y altitudi-
nal. Desde un punto de vista ecologico, la zona Andina
es homogénea, en el sentido de que, a una altitud dada,
en sus desplazamientos latitudinales encuentran entor-
nos similares. Esta zona geografica se ha involucra-
do en un proceso unico culturales durante los ultimos
12.000 anos, lo que ha dado lugar a una homogeneidad
cultural y lingiiistica relativa en comparacioén con las
poblaciones nativas del este de América del Sur, que se
establecieron en la region amazonica, la meseta central
de Brasil y el area del gran Chaco (21). Esta semejanza
cultural entre poblaciones andinas podria haber favo-
recido intensivos intercambios genéticos entre ellos,
incluso teniendo en cuenta que no estin muy cerca geo-
graficamente. Esto es relevante porque, en general, el
medio ambiente de alta altitud se asocia con la diferen-
ciacion genética y el aislamiento (22).

En tanto que las otras poblaciones muestreadas presen-
tan una gran variabilidad genética (Brasil H=24.612, p

Figura 1. Flujo génico por las inmigraciones de las poblaciones humanas desde Europa y Asia hasta los
paises de Centro y Suramérica. Notese México y Brasil que fueron colonizados por mongoles (antes de la
conquista) y portugueses (en la conquista) respectivamente y el resto de paises colonizados en su mayoria por

espafioles.
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=0.0022; FST = 0.31), la cual esta sujeta a la constante
migracion e interaccion con los diferentes pueblos ame-
ricanos y no americanos, dado que la cultura ha tenido
una gran expiacion y resurgimiento con estas otras, ha-
ciendo que el acervo genético sea mayor donde su inte-
raccion o recombinacion genética mas evidente se dio
durante la conquista con poblaciones provenientes de
Portugal hecho que modifico fielmente su composicion
y estructura genética y que la hace diferente con los
otros pueblos que fueron en su mayoria colonizados por
pobladores espafioles (figura 1). Segiin Bedoya (23) la
historia de la mezcla varia entre las poblaciones hispa-
nas dependiendo, entre otras cosas, del tamafio y nime-
ro de olas migratorias a las regiones post-colonizacion;
que de acuerdo a lo sefalado por €l, la influencia de
hombres espafioles durante los siglos 16y 17, y su mez-
cla con las mujeres nativas marco la dinamica del flujo
de genes. Ademas afiade que las poblaciones américas
aln encuentran en un proceso de mezcla importante, lo
que resulta en una densidad variable de los marcadores
necesarios para el mapeo en poblaciones con diferentes
dinamicas mestizaje.

Por otro lugar, el andlisis entre los indices de heteroge-
neidad (H) para las poblaciones Colombianas, arrojado
por las secuencias nucleares (SSR)- h y mitocondriales
Mtc-H demuestran que existen diferencias significa-
tivas entre los indices dependiendo de las secuencias
nucleotidicas que se analicen (H = 37.695 p = 0.000);
esto sugiere que los resultados de heterogeneidad que
se empleen en los estudios de diversidad genética se-
ran significativamente divergentes dependiendo de las
secuencias de DNA que se empleen; asi Rondon et al,
(6) encontraron a partir de las frecuencias alélicas de
12 sistemas microsatélites autosémicos, que la mayor
diversidad genética estaba representada en la muestras
de los afrodescendientes del Cauca y la menor en las
muestra obtenidas de Narifio mediante los analisis de
heterogeneidad nuclear; ademas de hallaron un alto
mestizaje en las diferentes muestras obtenidas de etnias
y poblaciones del occidente Colombiano. En tanto que
para los haplotipos mitocondriales, la muestra poblacio-
nal de Versalles que reporta este autor presento para el
haplotipo B una frecuencia de (80%) mientras que 94%
de la Pijao se distribuy6 entre los haplotipos A, By C.
Asi mismo, Guauque et al., (10), utilizando 8 sistemas
STR’s autosomicos encontrd la mayor diversidad gené-
tica en las poblaciones mestizas del Valle del Caucay el
Cauca mientras que Mesa (11), hall6 a partir de 9 mar-
cadores microsatélites autosomicos para el cromosoma
Y, y 4 sitios de restriccion de ADN mitocondrial, que la
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diferencia de la estructura de la poblacion basados en
ambos analisis son estadisticamente significativos.

Finalmente para el caso, donde se analizo las relaciones
de diversidad genética entre las distintas ecorregiones
en Colombia se encontré que la region amazonica es
significativamente diferente a las demas ecorregiones
evaluadas (H = 16.854 p = 0.000); Andina, Pacifico y
Caribe (H = 16.854 p = 1.0); esto nos demuestra lo que
podria ser la baja recombinacion genética que han teni-
do las comunidades amazonicas que segun los autores
consultados corresponde a comunidades indigenas (6,
20, 21). Con esto, ademas del conocimiento e historia
de Colombia que ha sido uno de los paises latinoame-
ricanos con mayores consecuencias socioculturales ge-
neradas por la llegada de los conquistadores espafoles
en 1492 al continente americano (24), suceso que dio
lugar al encuentro de diversos grupos étnicos (y con
esto diversos haplotipos): los amerindios, residentes
en América; los caucasicos, provenientes de Europa; y
africanos traidos como esclavos de la region occidental
y central de este continente (Guinea, Senegal, El Con-
g0, Sudan y Angola principalmente) (25) fue impres-
cindible para que existiera hoy dia una gran diversidad
genética entre las poblaciones actuales presentes en
el pais. En este contexto, y segiin nuestro resultados,
es importante mencionar que las poblaciones asenta-
das en la ecorregion Amazonica, segun Olaya (26) no
se presentod significativo intercambio sociocultural con
las culturas colonizadoras (nativos espafioles y africa-
nos principalmente) quizas porque en esos momentos
existian grandes barreras geograficas como las cordi-
lleras de los Andes que impedia a los colonizadores
expandir su rango de distribucion de conquista hasta
la ecorregion amazodnica; de hecho, gran parte de este
territorio amazonico aun se encuentra fuertemente con-
servado tanto natural como culturalmente (27); de ahi
que nuestros analisis comparativos demuestren que esta
ecorregion sea significativamente diferente de las de-
mas ecorregiones (H = 16.854 p =0.000) con respecto a
su diversidad genética; caso contrario ocurre en la zona
norte, central y occidental del pais, donde los eventos
de intercambio sociocultural fueron mas amplios; tanto
asi que produjeron mestizaje entre estas etnias (las pre-
existentes y las colonizadoras), hecho que se prolonga
desde la época de la Conquista y la Colonia (siglos XVI
al XIX) hasta estos tiempos (siglo XXI). El caso de la
ecorregion pacifica u occidental del pais fue blanco de
multiples colonizaciones por esclavos africanos que se
asentaron en estos territorios por el facil acceso desde
el océano pacifico a las costas colombianas (figura 2);
del mismo modo en la region ecorregion caribe que
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permitia por su ubicacién geografica estratégica que
embarcaciones provenientes del norte y de Europa arri-
baran aqui para asentarse y expandirse hasta la region
andina y conformar lo que hoy son las grandes ciudades
colombianas, Medellin, Bogota, Cartagena, entre otras
(figura 2); todas estas reconocidas hoy dia por su gran
diversidad cultural y alto grado de poligamia (6). Esta
ultima ecorregion, E. Andina, junto con las anteriores
no se diferencian significativamente tal como se anoto
con anterioridad (H=16.854 p = 1.0).

Otro aspecto que debe ser precisado en este aparte es

Mar Caribe

Océano Pacifico

Variacion de la diversidad y estructura genética de las poblaciones humanas. Poveda ef al.

que estas poblaciones indigenas que se encuentran res-
guardas en la ecorregion Amazonica Colombiana tales
como las Shuar, Tukano, Guayaveros, Waorani, Kichwa
e Ingano, y que fueron producto de las revisiones de los
autores consultados, son caracteristicas por ser etnias
con altos valores de endogamia; es decir que contraen
matrimonio o unién marital solo entre sus integrantes o
en algunos casos de algunas subtribu de la misma zona
por lo que la recombinacién o mezcla genética con otros
haplotipos es nula en la mayoria de los casos (6, 24, 28).

- Eco-region Caribe
Eco-region Andina
Eco-region Pacifica

Eco-region Amazonica

Figura 2. Ecorregiones propuestas para Colombia; flechas indican posibles rutas de colonizacion de los con-
quistadores espafioles y esclavos africanos que se asentaron y distribuyeron hasta la Ecorregion Andina; no-
tese cordillera de los Andes como obstaculo fisico para la dispersion y colonizacion de conquistadores hasta

regiéon Amazonica.
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