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RESUMEN

Se ha analizado ADN mitocondrial (ADNmt) de restos humanos de yacimientos
ubicados en el altiplano mexicano: Tlatelolco, Los Olmos y Hospital San Juan de
Dios, con la finalidad de inferir, desde la vision de los linajes maternos, la dinamica
de las poblaciones antiguas mexicanas. Para ello, se estudiaron marcadores del
ADNmt a partir de la restriccion enzimatica de la region codificante y de la secuen-
ciaciéon de un fragmento de la regiéon hiper-variable I (HVI), se observé una to-
tal correspondencia entre ambos analisis. De los 93 individuos estudiados, 78
fueron clasificados dentro de los cuatro principales haplogrupos americanos y tres
no segregaron para ninguno de ellos. En éstos ultimos, los datos actuales permiten
suponer un linaje africano perteneciente a uno de los haplogrupos L1, L2 o L3.
Los resultados muestran continuidad genética entre las tres series, Los Olmos tiene
una la distribucion atipica del ADNmt, lo que indica un fuerte declive, producto,
posiblemente, del proceso de colonizacion. Por otra parte, el aporte europeo esta
virtualmente ausente enloslinajes maternos; sin embargo, destaca el hallazgo de tres
individuos de la serie Hospital San Juan de Dios con linajes maternos africanos.

PALABRAS CLAVE: Mesoamérica, ADN antiguo, ADN mitocondrial.
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ABSTRACT

Mitochondrial DNA from human skeletal remains from the Mexican Plateau (the
Mexican “Altiplano”) were analyzed, in order to gain insights, with the information
that the maternal lineages can provide us, into dynamics of the ancient Mexican
populations. mtDNA markers have been studied both by specific restriction en-
zyme analysis in the coding region and by sequencing of the HVI segment. Full
correspondence among mitochondrial markers was found. Eighty seven out of the
102 individuals studied were classified into one of the four major founding mtDNA
haplogroups described for Native Americans while three of them didn’t segregate
for any of these haplogroups. For these samples, the current dataindicate an African
lineage, either from L1, L2 or L3 haplogroups. The result showed that there is a
genetic continuity among the three ancient series. Nevertheless, mtDNA atypical
distribution in the series of Los Olmos allows us to hypothesize that this population
could suffer a strong declivity due to colonization processes. The maternal Euro-
pean contribution to the samples analyzed was virtually absent. However, is worth
to note the finding of three individuals with African mitochondrial inheritage in
the series from Hospital San Juan de Dios.

KEY WORDS: Mesoamerica, ancient DNA, mitochondrial DNA.

INTRODUCCION

Los hallazgos arqueologicos y las evidencias antropologicas en América,
desde la década de los 80, se han sustentado en analisis genéticos utili-
zando diversos marcadores. Una herramienta muy importante ha sido
sin duda el analisis del ADN mitocondrial (ADNmt), que ha proporcio-
nado una amplia informacion en los estudios de la evolucién historica
de la especie humana. La secuencia total del genoma mitocondrial hu-
mano fue publicada por Anderson et al. en 1981 (Anderson et al. 1981).
Es una molécula duplo-helicoidal circular cerrada de + 16.569 pb. En
este genoma las mutaciones se acumulan secuencialmente formando lina-
jes independientes conocidos como haplotipos; de modo que las rela-
ciones filogenéticas entre los haplotipos mitocondriales reflejan las
relaciones genealdgicas matrilineales. Las mutaciones basales (sitios po-
limorficos estables) son compartidas por grupos de linajes denominados
haplogrupos, los cuales son especificos en los continentes (Maca-Meyer et
al. 2001). Las investigaciones sobre la variacion del ADNmt en las pobla-
ciones del Norte, Centro y Sudamérica (Torroni et al. 1992, 1993; Stone
y Stoneking 1998, Lalueza et al. 1997) han coincidido en que los aborige-
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nes de este continente comparten sélo cuatro de los haplogrupos presen-
tes en la poblacion asiatica ancestral (A, B, Cy D), definidos por muta-
ciones especificas en lasregiones codificante y de control, lo que confirma
la teoria del desplazamiento migratorio del hombre a través del estrecho
de Bering. Losavances enlas técnicas de genéticamolecular han permitido
recuperar pequenos segmentos de ADN de restos antiguos, especialmente
de ADNmt, cuyas caracteristicas favorecen su preservacion en relacion
con el ADN nuclear. No obstante, recientemente se han publicado trabajos
sobre marcadores autosomicosy cromosoma-Y (Keyser-Tracqui et al. 2003)
que complementan los analisis previos en material antropolégico.

En este estudio se analiza el ADNmt de individuos pertenecientes a
tres poblaciones antiguas localizadas en el Altiplano mexicano: Tlatelolco,
Los OlmosyHospital San Juan de Dios que incluyen unaserie prehispanica
y dos series posteriores al contacto con la finalidad de aportar datos para
la caracterizacion genética desde la época prehispanica hasta el Virreinato
de la Nueva Espana, especialmente a partir del ADN mitocondrial, y de
esta manera contribuir al esclarecimiento de los posibles movimientos
poblacionales que han dado origen a la poblacion mexicana actual.

MATERIALES Y METODOS

Se seleccionaron de forma aleatoria 93 dientes, en buenas condiciones
de conservacion de individuos pertenecientes a tres de las colecciones esque-
léticas del Instituto Nacional de Antropologia e Historia (INAH) de México.
Este material fue proporcionado porlosinvestigadores del proyecto “Time
variation in Mesoamerica: testing the effects of the European contact and
reconstructing scenarios” GR 6863, de la Wenner-Gren Foundation for
Anthropological Research. Los dientes con caries, fracturas o fisuras fueron
excluidos; asimismo, se descartaron los dientes de individuos infantiles
o jovenes con raices incompletas o foramenes apicales abiertos, ya que
cualquierade estos casos podriarepresentar una puerta de entrada de ADN
contaminante y otras sustancias inhibitorias de las reacciones enzimaticas.
La muestra comprende tres series localizadas en el contexto geografico
del Altiplano mexicano: 30 individuos del yacimiento prehispanico de
la ciudad de Tlatelolco, Ciudad de México (Posclasico tardio mesoame-
ricano, datados entre 1350-1400 aproximadamente); 36 individuos del
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yacimiento de la época del contacto en la comunidad de Los Olmos, que
corresponde a un asentamiento colonial llamado Tetetzontlilco, en el
municipio Tizayuca, estado de Hidalgo (siglo XvI entre 1531-1600); y 27
individuos del yacimiento Hospital San Juan de Dios, Ciudad de México
(siglo XIX).

La fase experimental se realiz6 siguiendo la metodologia descrita
por Malgosa et al. (2005). En los procedimientos de laboratorio se esta-
blecieron criterios de esterilizacion que consisten en: lavado de equipos,
instrumental y material de vidrio con soluciones de hipoclorito de sodio
al 10% vy alcohol etilico al 70%; y esterilizacion en autoclave y radiacion
con luz ultravioleta. Los procesos de extraccion y amplificacion mediante
la reaccion en cadena de la polimerasa (PCR por sus siglas en inglés) se
realizaron en un laboratorio dedicado exclusivamente al trabajo con ADN
antiguo, fisicamente separado de las areas en las que se realizaron los
procedimientos posteriores a la PCR (post-PCR), restringiendo asi la con-
taminacion por transporte de amplicones (carryover).

Extraccion y precipitacion de ADN

Los dientes se esterilizaron mediante inmersion en hipoclorito de sodio
al 10% y exposicion a luz ultravioleta. En cada extraccion se procesaron
de cuatro a cinco dientes; asimismo, en el proceso se incluyo un blanco de
extraccion que contenia solo los reactivos para el control de la contami-
nacion. Del conducto radicular, por medio de instrumental odontolégico,
se obtuvo polvo de dentina (~0.05gr.) que fue sometido a digestiéon enzi-
matica con 0.1mg/ml de proteinasa K, en tampon de extraccion (EDTA
0.5M pH 8, Tris-HCI 1M pH 8.0-8.5, SDS al 10%), incubandolo a 37° C
durante toda la noche. LLa extraccion de ADN se realizé con fenol/cloro-
formo y la purificacion y concentracion se llevo a cabo con centricon 30
(Millipore®). Los extractos de ADN en suspension se almacenaron a 4°C
durante tres dias, con la finalidad de minimizar los efectos de los inhi-
bidores de la PCR (Montiel et al. 1997).

Caracterizacion genética

El estudio del ADNmt se baso6 en el analisis de sitios polimorficos estables
en la region codificante, incluidos polimorfismos de restriccion (RFLPs



ANALISIS DEL ADN MITOCONDRIAL DE TRES SERIES ANTIGUAS MEXICANAS 247

por sus siglas en inglés), una deleciéon polimoérfica y la secuenciacion de
un fragmento de laregion hiper-variable I (HVI). Se analizaron los cuatro
marcadores del ADNmt descritos para linajes de nativos americanos por
Wallace et al. (1985) y Torroni et al. (1992). Se amplificaron mediante PCR
fragmentos de la region codificante que contienen los sitios de restriccion
especificos para los linajes americanos y la delecion de 9 pb (cuadro 1).
Sélo en el caso de que la muestra no fuese asignada a ninguno de los prin-
cipaleslinajesamericanos, se procedi6 al analisis de la posicion polimorfica
que define al haplogrupo X. En cada proceso se incluyeron blancos de
extraccion y un control negativo de amplificacion, que contenia todos los
reactivos excepto ADN, para el control de contaminacion.

Las muestras que resultaron negativas para los cinco haplogrupos
fundadores americanos se analizaron para la posicion polimérfica 10871
Mmnll (cuadro 1), la cual define su pertenencia, ya sea a uno de los haplo-
grupos europeos (Pre-HV,HV,H,V, U, K, ], T, I, X, W, otros), o a cualquiera
de los haplogrupos L1, L2, L3, M (Santos C. et al. 2004).

Paraelanalisis de laregion HVIse amplificaron fragmentos solapantes
de entre 87y 400 pb (cuadro 1). El producto amplificado y purificado se
sometio a la reaccion de secuenciacion con Big Dye ABI PRISM®v3.1. Las
secuencias se visualizaron con el programa Chromas v1.45 y se alinearon,
la verificacion se realiz6 manualmente con el programa BioEdit v5.0.9.1,
usando como referencia la secuencia de Cambridge (CRS) (Anderson et
al. 1981).

RESULTADOS

Del total de 93 individuos estudiados, 78 pertenecen a uno de los cuatro
principales linajes descritos para aborigenes americanos y tres sujetos de
la serie Hospital San Juan de Dios resultaron negativos para estos mar-
cadores, inclusive para el quinto y menos frecuente linaje americano, el
haplogrupo X. Con la finalidad de intentar definir el origen geografico
de sus linajes maternos, estos individuos fueron sometidos a restriccion
parala posicion 10871 Mnl1, con resultado negativo en los tres casos, por
lo cual lo mas probable es que pertenezcan a alguno de los haplogrupos
africanos L1, L2 o L3. De hecho, en una de las muestras (SJD26L.2a) se
logro6 la secuencia de un fragmento de 190 pb, que contiene variantes
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nucleotidicas que corresponden al subhaplogrupo africano L.2a. Lamen-
tablemente, no se pudo continuar con su caracterizacion debido a
que los extractos se agotaron y no contamos con mas dientes para reali-
zar nuevas extracciones; cabe senalar que la muestra esta constituida por
dientes aislados.

Es bien conocido que las investigaciones con ADN antiguo presentan
dificultades inherentes al dano molecular que algunas veces impide ob-
tener suficiente ADN amplificable, tal es el caso de nueve individuos, en
los cuales no se consiguio la secuenciacion de los fragmentos de la region
HVI. No obstante, se lograron obtener 63 secuencias legibles de 190 pby
nueve de 400 pb con un rendimiento global total de 88.8%.

En la grafica 1 se observa el analisis de frecuencias de haplogrupos
de las tres series antiguas mexicanas. E1 haplogrupo A es el linaje dominan-
te. En el caso de la serie Tlatelolco éste haplogrupo alcanza un 0.467,
en tanto que el B presenta 0.367, siendo la mayor frecuencia observada en-
tre las tres series examinadas. Finalmente los haplogrupos Cy D estan
representados con 0.066y 0.10, respectivamente. En Los Olmos el haplo-
grupo A también muestra la mayor frecuencia (0.70); el haplogrupo C
también exhibe la mayor de las tres series (0.167). Contrariamente, el
haplogrupo B exhibe la mas baja (0.10). En esta serie, la distribucion
de los haplogrupos B y C difiere de lo observado en las series de Tlate-
lolco y Hospital San Juan de Dios e incluso en un contexto general si
lo confrontamos con datos publicados. EI D tiene la menor frecuencia

B E— [ — I
Coiriiiriiiiiniiiiniriviiiiiiiiiiiiiiii il ]
o e o e |
Tlatelolco
4 oA
""""""" CoTTiTiTiTiiiiiiiiiiinn =B
Los Olmos C
ED
WI12a
N 555 l
H. San J. de Dios
0 0,1 0,2 0,3 0,4 0,5 0,6 0,7 0,8

Grdfica 1. Frecuencias relativas de haplogrupos de las series Tlatelolco, Los Olmos
y Hospital San Juan de Dios.
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de todos los haplogrupos (0.033). En la serie Hospital San Juan de Dios
la distribucion de los haplogrupos analizados esta mas relacionada con la
encontrada en Tlatelolco, A 0.476; B 0.238; C 0.095 y D 0.047, cada uno.
De esta serie, tres de los individuos no pertenecen a ninguno de los cinco
linajes fundadores americanos, lo que representa 0.142.

En cuanto al analisis de secuenciacion de la region HVI, para cada
una de las series analizadas (27 Tlatelolco, 26 Los Olmos y 17 Hospital
San Juan de Dios), hay una total correspondencia entre RFLPs/delecion
y las secuencias del HVI (cuadros 2y 3), asimismo en cada grupo, de las
19 extracciones realizadas, se han obtenido resultados distintos, tanto en
el analisis de restriccion enzimatica (diferentes frecuencias) como en la
secuenciacion (diferentes secuencias), lo que disminuye la probabilidad
de que éstos provengan de eventos de contaminacion entre las muestras
o de una contaminaciéon con ADN exoégeno. La correspondencia entre
los resultados de estas dos metodologias, restriccion y secuenciacion, se
reconoce como un criterio de autenticidad cuando se analiza el ADNmt
proveniente de restos antiguos (Montiel et al. 2001, Bandelt 2005).

Debido al escaso numero de secuencias de 400 pb, los analisis entre
las secuencias nucleotidicas se realizaron tomando como base un frag-
mento de 162 pb entre las posiciones 16209-16370. Segtn lo establecido
por Montiel (2001), este fragmento contiene suficiente informacion
para realizar analisis filogenéticos y producir resultados similares a los
obtenidos en segmentos de mayor tamano. No obstante, el analisis de
Montiel (2001) fue realizado con secuencias europeas y aun queda por
determinar si en secuencias americanas se obtendra el mismo resultado.
Gilbert et al. (2003) también senalan que esta region (la media del HVI)
contiene la mayoria de las variantes filogenéticas.

Se analizaron 162 posiciones nucleotidicas, de las cuales 60 sitios
son polimorficos, que incluyen 21 sitios para cada serie Tlatelolco y Los
Olmos y 18 para Hospital San Juan de Dios. De las posiciones polimorfi-
cas, b9 son transiciones (substitucion de purina por purina o pirimidina
por pirimidina) y corresponden al mayor nimero de transiciones entre
pirimidinas que entre purinas (22 T=C, 23 C>T, 9 A>Gy 4 G2A), asi
como una tranversion (substitucion de purina por pirimidina o viceversa)
tipo C=2G, en la posicion 16270 observada en la secuencia TL22B de la
serie Tlatelolco. Una transversion en esta posicion nucleotidica no es
especialmente comun; sin embargo, segin Excoffier y Yang (1999), este
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sitio tiene una alta tasa mutacional in vivo. Es posible que esta transversion
sea simplemente producto de un dano molecular post-mortem o de la inser-
cion de bases erroneas durante el proceso de amplificacion, aunque la
secuencia fue replicada a partir de dos productos de PCR independientes
y se observaron los mismos resultados.

16 haplotipos distintos se encontraron en la serie Tlatelolco, 17 en Los
Olmosy 16 en Hospital San Juan de Dios. De éstos, nueve son compartidos:

Cuadro 2

Resultados obtenidos porsecuenciacion de laregion HVI (Haplotipo) y RFLPs
(Haplogrupo) en la serie Tlatelolco (TL)

Muestra Haplotipo (+16000) Haplogrupo
TLO1A 223T, 290T, 319A, 362C A
TLO2A 223T, 290T, 319A, 362C A
TLO3A 223T, 290T, 319A, 362C A
TLO4A 223T, 290T, 319A, 362C A
TLO5A 223T, 261T, 274G, 290T, 319A, 362C A
TLO6A 223T, 290T, 319A, 356C, 362C A
TLO7A 223T, 257T, 311C, 290T, 319A A
TLOSA 223T, 311C, 290T, 319A, 362C A
TLO9A 223T, 249C, 264T, 290T, 319A, 362C A
TL10A 223T, 289G, 290T, 319A, 362C A
TL11A 223T, 257T, 290T,311C, 319A, 344T, 362C A
TL12A 223T, 290T, 319A, 362C A
TL13A 223T, 240G, 290T, 319A, 362C A
TL14A 223T, 289G, 290T, 319A, 362C A
TL15B 217C B
TL16B 217C B
TL17B 217C, 298C B
TL18B 217C B
TL19B 217C B
TL20B 217C, 241G, 362C B
TL21B 217C B
TL22B 217G, 270G, 278T B
TL23C 223T, 298C, 325C, 327T C
TL24C 223T, 298C, 311C, 325C, 327T C
TL25D 223T, 325C, 362C D
TL26D 223T, 325C, 362C D
D

TL27D

223T, 325C, 362C
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Cuadro 3

Resultados obtenidos por secuenciacion de la region HVI
(Haplotipo) y RFLPs (Haplogrupo) en las series Los Olmos

y Hospital San Juan de Dios

Muestra Haplotipo (+16000) Haplogrupo
LOOIA 223T, 277G, 290T, 319A, 326G, 362C A
LO02A 223T, 290T, 319A, 326G, 362C A
LO03A 223T, 288C, 290T, 319A, 362C A
LO04A 223T, 290T, 319A, 326G, 362C A
LOO05A 290T, 319A, 362C A
LO0O6A 223T, 257T, 290T, 311C, 319A, 344T, 362C A
LOO07A 223T, 290T, 319A, 362C A
LOO8A 223T, 264T, 290T, 319A A
LO09A 223T, 2907, 319A, 362C A
LO10A 223T, 234T, 267T, 290T, 3194, 362C A
LOI11A 223T, 290T, 319A, 362C A
LOI12A 223T, 290T, 319A, 362C A
LOI13A 223T, 2907, 319A, 362C A
LOI14A 223T, 290T, 362C A
LOI15A 223T, 274A, 290T, 319A, 362C A
LO16A 223T, 290T, 319A, 362C A
LO17A 223T, 278T, 290T, 319A, 326G, 328T, 362C A
LO18A 223T, 290T, 319A, 362C A
LOI19A 223T, 2907, 319A, 362C A
LO20B 217C, 362C B
LO21B 217C B
LO22C 223T, 325C, 327T, 362C C
LO23C 223T, 298C, 311C, 325C, 327T C
LO24C 223T, 298C, 325C, 327T C
LO25C 223T, 298C, 325C, 327T C
LO26D 223T, 271C, 325C, 362C D
Muestra Haplotipo Haplogrupo
SJDO3A 223T, 290T, 319A, 362C A
SJD04A 223T, 290T, 319A, 360T, 362C A
SJDO5A 223T, 290T, 311C, 319A, 362C A
SJDO6A 223T, 290T, 319A, 356C, 362C A
SJD0O9A 223T, 290T, 311C, 319A, 362C A
SJD10A 223T, 265G, 290T, 311C, 319A, 362C A
SJD11A 223T, 290T, 319A, 335G A
SJD12A 223T, 278T, 290T, 311C, 319A, 362C A
SJD13A 223T, 290T, 292T, 311C, 319A, 362C A
SJD14A 223T, 290T, 319A, 362C A
SJD15B 217C, 298C B
SJD16B 217C B
SJD17B 217C B
SJD18B 217C B
SJD19B 223T B
SJD21C 223T, 325C, 327T C
SJD22C 223T, 325C, 327T C
SJD25D 223T, 325C, 362C D

SJD261.2a 223T, 278T, 294T, 309G, 335T L2a
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tres haplotipos (TL11A, TL23C y TL24C) entre Tlatelolco y Los Olmos,
cuatro (TLO6A, TLOSA, TL17B y TL25D) los comparten Tlatelolco y Hos-
pital San Juan de Diosy dos (TLO1A y TL15B) son comunes para las tres
series. Asimismo, en la comparacién de las series analizadas, 27 secuencias
son Unicas: siete pertenecen a Tlatelolco, ocho a Hospital San Juan de
Dios y Los Olmos tiene 12 secuencias tnicas, siendo la que presenta el
mayor numero de linajes propios; en cada serie hay dos individuos que
comparten una de estas secuencias.

DISCUSION

En nuestros resultados existe una total correspondencia entre los polimor-
fismos de laregion codificante paralos principales haplogrupos mitocon-
driales americanos y la combinacion de las sustituciones en la region de
control en las muestras mexicanas antiguas, lo que avala la autenticidad
del ADN antiguo obtenido, como lo definen Montiel et al. (2001) y lo rati-
fica Bandelt (2005), por lo que consideramos extremadamente reducida
la probabilidad de cualquier tipo de contaminacion entre las muestras
o de una contaminacion externa por los investigadores. Es importante
resaltar, ademas, que en los laboratorios de la Universitat Autonoma de
Barcelona (Espana), en donde se realizo esta investigacion, nunca antes
se habia procesado ADN de muestras antiguas ni actuales procedentes del
continente americano.

La serie mas antigua esta representada por muestras esqueléticas
provenientes de Tlatelolco. Ladistribucion de frecuencias de haplogrupos
es comparable con lamayoria de las muestras americanas y especialmente
mexicanas encontradas en laliteratura, tanto antiguas (Lalueza et al. 1997,
Gonzalez-Oliver et al. 2001, Kemp et al. 2005) como contemporaneas
(Torroni et al. 1994, Santos M. et al. 1994, Kolman y Bermingham 1997,
Green et al. 2000), lo que permite suponer que el modelo de distribucion
de frecuencias de haplogrupos observados en nativos mexicanos contem-
poraneos, probablemente sea un modelo que se ha mantenido a lo largo
de su historia. Es interesante destacar que Tlatelolco, desde sus origenes,
se dedic6 fundamentalmente al comercio. En esta ciudad existié uno de
los mercados indigenas mas notables de su tiempo y el mas importante de
Mesoamérica, estos datos histéricos permiten suponer una gran movilidad
demografica en esta zona.
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Laserie de Tlatelolco comparte un mayor niumero de secuencias con
Hospital San Juan de Dios, esto no implica que no se detecten niveles de
similitud entre Tlatelolco y Los Olmos, s6lo que se hace mas evidente la
continuidad genética de las series de Tlatelolco y Hospital San Juan de
Dios, posiblemente debido a circunstancias historicas inherentes a Los
Olmos que se relaciona con la época critica del contacto europeo.

Los restos esqueléticos de Los Olmos pertenecen a un asentamiento
rural de la época colonial (siglo XVI) que tenia poco menos de 2 000 habi-
tantes con una ubicacion distante de los poblados aledanos. Segun Prada
y Sterpone (1999) en este yacimiento se detectaron dos practicas de ente-
rramiento (inhumacionesindividualesy enterramientos de tipo colectivo),
lo que sugiere una época de gran mortalidad, razén por la cual se supone
que este poblado desapareci6 aproximadamente en el ano 1600. Su nivel
de aislamiento sustenta los datos genéticos encontrados en el analisis que
sugieren una posible endogamia, debido al elevado niamero de individuos
caracterizados con el haplogrupo A (0.70) y una disminucién significativa
de individuos pertenecientes al B (0.10). La distribucion atipica de los
linajes mitocondriales detectados en esta serie puede ser el resultado de
la actuacion de la deriva genética, ya que las poblaciones con un bajo
numero de habitantes son mas vulnerables a sus efectos, reflejando una
disminucion de la diversidad genotipica de la poblacion.

Por otra parte, esta serie exhibe la mayor cantidad de haplotipos
tnicos y no comparte ninguno con la colonial del Hospital San Juan de
Dios, con las excepciones de los haplotipos basales descritos para el frag-
mento analizado que son compartidos por las tres series. La poblacion
de Los Olmos corresponde a un grupo pequeno, por ello es posible que
muchos de sus haplotipos se perdieron cuando la mayoria de sus habi-
tantes murieron durante la etapa critica de las pandemias, y ésta sea la
causa por la cual no se detectaron haplotipos compartidos con la serie
mas reciente (siglo XIX), como es Hospital San Juan de Dios.

En relacion con la serie Hospital San Juan de Dios, es bien sabido
que la introduccion espanola en las Américas y especialmente en México
produjo altos niveles de flujo génico que, indudablemente, afectaron la
estructura demografica de la region. Asimismo, de forma progresiva los
esclavos negros traidos de Africa también se fueron incorporando a la
sociedad colonial.
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Aguirre Beltran (1972) senala que en México, en el ano 1793, la
poblacién europea estaba formada principalmente por hombres adultos
y que las mujeres representaban apenas el 1.5% de la poblacion. Este
desequilibrio trajo como principal consecuenciala mezcla entre hombres
espanoles y mujeres indigenas, motivo por el cual comenzé el mestizaje
racial, que fue fortaleciéndose progresivamente a lo largo de la Colonia.
Este mestizaje, obviamente, no se puede detectar a nivel mitocondrial
debido a su herencia exclusivamente materna.

Analisis previos de la morfologia craneo-facial en la serie Hospital
San Juan de Dios determinaron valores morfométricos intermedios entre
ancestros espanolesyamerindios (Martinez et al. 2006), lo cual sugiere que
son grupos mestizos. Los resultados de nuestro estudio a nivel del ADNmt
muestran una composicion genética primordialmente amerindia, que se
corresponde con datos de poblaciones aborigenes contemporaneas me-
xicanas. Se trata de individuos de origen materno americano, pero muchos
de ellos posiblemente poseen un linaje paterno europeo. Por otra parte,
ladistribucion de frecuencias de haplogrupos es muy similarala observada
en la serie Tlatelolco, con excepcion de tres individuos que resultaron
negativos para los principales linajes americanos. Estos mismos tam-
bién fueron negativos para un posible linaje europeo. Por lo cual, lo mas
probable es que tengan un origen materno africano. Lamentablemente,
s6lo en un individuo (SJD261.2a) se confirmé este supuesto, con lasecuen-
cia del fragmento de 190 pb del HVI, que contiene los sitios polimorficos
16223T, 16278T, 16294T, 16309G, tipicos del subhaplogrupo africano I.2a
que es el mas comiin en toda Africa, y éste se divide en dos subconjuntos
por la mutacion 16309G, en donde el grupo que contiene esta mutacion
especifica es el Africa occidental (Torroni et al. 2001).

En Ameérica, los esclavos negros procedian fundamentalmente de
la franja situada entre Senegal y Angola (costa atlantica del oeste afri-
cano), y la secuencia asignada al subhaplogrupo L2a contiene, ademas,
el cambio nucleotidico G=A en la posicion 16309, caracteristica de esta
region geografica, por lo cual nuestros datos a nivel mitocondrial se co-
rresponden con el contexto historico esclavista de la época.
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CONCLUSION

Los linajes compartidos entre las tres series mexicanas, que ademas han
sido descritos en otras poblaciones americanas, permiten deducir que
tienen una continuidad via materna dentro del contexto americano;
obviamente, en todos los casos, con las reservas debidas a la limitacion
del fragmento analizado. Esto ratifica la autenticidad del ADN obtenido,
lo que indica que el espectro mutacional es propio y no producto de
contaminaciones o dano molecular.

En cuanto alimpacto genético del proceso de colonizacion espanola,
en México esta virtualmente ausente el aporte europeo a nivel de linajes
maternos debido, posiblemente, a que el proceso de mestizaje fue de tipo
unidireccional: hombre espanol-mujer indigena. No obstante, el hallazgo
de tresindividuos de la serie Hospital San Juan de Dios con posibles linajes
maternos africanos se corresponde con el modelo esclavista de la época
y muestra su mestizaje con la poblacion mexicana.
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