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Diversidad genéticaen poblaciones humanas dedosregiones colombianas
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RESUMEN

Introduccién: Estudios preliminares han mostrado la existencia de relaciones genéticas entre las poblaciones humanas
del sur-occidente y las de la region andina colombiana, teniendo esto implicaciones en el grado de miscegenacion de estas
comunidades. No obstante el reconocimiento de este amplio proceso de mestizaje, no se tiene suficiente informacién que
permita establecer la estructuray el grado de diversidad genética para cada region en particular y de la poblacién colombiana
en general.

Objetivo: Determinar la estructura y diversidad genética presente en grupos poblacionales del centro y sur-occidente
colombiano.

Metodologia: Se analizaron las frecuencias alélicas de 12 sistemas de microsatélites autosémicos y el tipo y frecuencia
de RFLP’s de mtDNA presentes en 472 individuos de tres grupos étnicos: mestizos, indigenas y afroamericanos.

Resultados: La caracterizacion de haplotipos de mtDNA en individuos afrodescendientes presentd 15% de marcadores
tipicosamerindiosy 43% de africanos. El analisis de ladiversidad genéticamostré un indice de 0.72 en individuos Pijaos, valor
cercano al indice de diversidad de la poblacion mestizade Cali (0.75). El analisis molecular de varianza (AMOVA) a partir de
los 12 STR’s, mostro que la estructuracion genética no es significativa (F¢; de 0.032); adicionalmente se evidencio alta
endogamia en lamuestra mestiza de Caldas (0.43) y en la muestra indigena Coyaima (0.34).

Conclusiones: Con los marcadores moleculares estudiados se establecié la estructura genética de poblaciones del sur-
occidente colombiano confirmandose adicionalmente el grado de miscegenaciony el flujo genético ocurrido entre diferentes
grupos étnicos del centro y sur-occidente colombiano.

Palabras clave: mtDNA; STR’s; Poblaciones amerindias; Diversidad genética; Miscegenacién; Flujo génico;
Sur-occidente colombiano.

Genetic diversity in human populations of two regions from Colombia
SUMMARY

Introduction: Preliminary studies have showed close relations among southwest human populations and Andean region
leaving itconsequences in ethnic admixe process. However, thiswide process of racial admixture today itis not exist sufficient
information to define structure and genetic diversity for each region and Colombian population in general.

Objectives: The principal goal from this study was to determinate the genetic structure and diversity present
into human populations from Andean and Southwest Colombia regions.

Methods: This study was realized by characterization allelic frequencies of 12 autosomal STR’sand six RFLP’sof mtDNA
presents in 472 individuals from three ethnics groups: Caucasoids, Afroamericans and Amerindians.

Results: mtDNA haplotypes presents in Afrodescends sample was 15% and 43% typical Amerindian and African markers
respectively; the genetics diversity analysis shows avalue of 0.72 in Pijao indigenous, these values are close to diversity index
of mestizos from Cali (0.75). AMOVA of allelic frequencies from 12 STR’s shows that genetic structures don’t was
significatively different (Fg; de 0.032); in addition it’s to exhibit high endogamy in mestizos from Caldas sample (0.43) and
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Coyaimaindigenous (0.34).

Conclusions: was established genetic structure for
southwest Colombian population. Additionally, the results
confirmthe mixing process and the genetics flowamong many
populations groups from Andean and southwest Colombia
regions.

Keywords: mtDNA; STR’s; Amerindian populations;
Genetics diversity; Mixed population; Genetics flow;
Colombia southwest.

Las poblaciones latinoamericanas, se caracterizan
por ser hibridas o mezcladas, con aportes genéticos de
individuos pertenecientes a diversos linajes que coloni-
zaron este vasto territorio utilizando varias rutas geogra-
ficas. Como resultado de estos eventos migratorios y
seguro de otras interacciones socio-culturales, existe
hoy una gran entremezcla racial compuesta sobre todo
por amerindios, afrodescendientesy europeos, llegados
de Esparfia y Portugal principalmente.

En Colombia dos de las regiones geograficas en
donde se observa a nivel fenotipico, una aparente
variacion de la estructura genética de sus componentes
poblacionales son el sur-occidente y el centro del pais,
porque estas zonas en épocas prehispanicas estuvieron
ocupadas por diversas comunidades amerindias que
fueron sometidas sisteméaticamente hasta la desapari-
cidn casi total de las mismas por los europeos durante la
coloniaen los siglos XV y XVI.

Sejustificael uso de enfoques genético-moleculares
para el estudio de la estructura genética e historia
evolutiva en estas comunidades humanas por la presen-
cia de diferentes grupos étnicos en una misma region
geogréfica o en regiones aledafias. En este sentido el
empleo de marcadores de tipo biparental como los
microsatélites o secuencias cortas repetidas en tandem
(STR’s)!y la caracterizacién de marcadores uniparen-
tales generados a partir de los polimorfismos de tamafio
de fragmentos de restriccion (RFLP’s) en la molécula
de ADN mitocondrial (ADNmt)?, constituyen herra-
mientas validas para caracterizar tanto el tipo como la
frecuencia de alelos y haplotipos, asi como para identi-
ficar la diversidad y el grado de estructura genética
presente en las poblaciones consideradas en esta clase
de estudios.

En Colombia, el conocimiento de la estructura
genética de las poblaciones del centro y sur-occidente
sigue siendo escaso a pesar de que se han realizado
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trabajos encaminados a establecer las frecuencias
alélicas y haplotipicas de RFLP’s de ADNmt%¢ (en
comunidades indigenas®® y afrodescendientes®), de
STR’s autosémicos®, incluido el cromosoma Y47, y
evaluado el poder de discriminacion, heterocigosidad y
desequilibrio de ligamiento (LD) de diversos STR’s
autosomicos procedentes de aislados poblacionales de
diferentes grupos étnicos®®.

Enel presente trabajo se evalud laestructuray diver-
sidad genéticaapartir de la caracterizacion de los haplo-
tipos de mtDNA y de los revelados por 12 sistemas de
marcadores STR’s, en cinco comunidades amerindias,
en cuatro aislados afrodescendientes y cuatro poblacio-
nes mestizos-caucasoides pertenecientes al centro y
sur-occidente colombiano.

MATERIALES Y METODOS

Poblaciones estudiadas. En total se estudiaron 477
individuos norelacionados, pertenecientesatres grupos
étnicos de diferentes departamentos del centro y sur-
occidente colombiano. La muestra amerindia estuvo
representada por 50 individuos Coyaimas y 35 Pijaos
(Tolima); 42 Awa-Kuaikier (Narifio); 21 Paeces y 23
Yanaconas (Cauca) y 18 Emberas-Duma (Choco). La
muestra mestiza estuvo representada por 27 personas
del departamento de Cauca, 21 de los departamentos del
eje cafetero, 103 de Santiago de Caliy 69 de otros muni-
cipiosdel Valle del Cauca. Lamuestraafrodescendiente
estuvo representada por 5 individuos de Bahia Solano
(Chocd); 4 de Tumaco (Narifio); 19 de Guapi (Cauca)
y 40 de Buenaventura (Valle). Las muestras mestizas y
afrodescendiente fueron obtenidas del Servicio de Ex-
tension del Laboratorio de Genética Molecular Humana
de la Universidad del Valle, mientras que las indigenas
se escogieron por el aislamiento geografico de las
mismas. En todos los casos los participantes en este
estudio firmaron un informe de consentimiento antes de
tomar los 5 ml de sangre periférica. A partir de esta
muestra se extrajo el ADN gendmico por el método de
desalamiento (Salting out)° con el objetivo de caracte-
rizar losdiferentes marcadores molecularesy apartir de
ellos evaluar la diversidad genética presente en los
aislados poblacionales considerados.

Polimorfismos de mtDNA. Con el objetivo de
identificar la ancestria de las muestras, se buscaron los
cuatro linajes de haplotipos fundadores de poblaciones
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amerindias (A-D)?y el haplotipo denominado «E»*' en
las muestras indigenas Pijao y Embera-Duma, asi como
en 32 mestizos-caucaosides del municipio de Versalles
y 43 afrodescendientes del aislado poblacional de Mulalé
(Valle). Las muestras de individuos Awa, Coyaima,
mestizosde Caliy latotalidad de losindividuosafrodescen-
dientes ya habian sido caracterizados para los RFLP’s
de mtDNA?®; ademas en aquellos individuos que no
presentaron los marcadores tipicos de amerindios, se
caracterizaron marcadores tipicos de haplotipos africa-
nos'2. Losiniciadores, las condiciones de amplificacién
por PCR (Minicycler, MJ Research) y las condiciones
de restriccion enzimatica se realizaron como esta des-
crito en la literatura®!®,

Marcadores microsatélites autosémicos. Con el
objetivo de evaluar el aporte biparental presente en las
comunidades estudiadas, se estim6 las frecuencias
alélicas de 12 sistemas STR’s autosomicos de uso
convencional enestudios defiliaciony genética forense.
Seanalizaronlossiguientes STR'SHUMTHO013 FES®,
D7S820%%, D13S317%, HumvWA?®Y, HumFGAS,
F13A01'¢, CSF1POY, D21S11%, F13BY, LPL® y
TPOX?!los cuales se amplificaron por laPCR utilizando
las condiciones de reaccion descritas en la literatura
para cada sistema.

Analisis de los resultados. Los productos amplifi-
cadosde los haplotipos mitocondriales, losRFLP’sy los
sistemas STR’s nucleares se separaron en geles de
poliacrilamida al 8%, tefiidos con nitrato de plata. La
asignacion alélica para los microsatélites se realizd
utilizando escaleras alélicas para cada sistema, confir-
méandose luego estos resultados mediante la utilizacion
del sistemaautomatizado de analisis UVISave (UVITec
Limited, BL WA, Inglaterra).

Analisis de los datos. La diversidad genética se
estimd como [n/(n-1)] (1-Opi2), donde nesel tamafio de
muestra y p, es la frecuencia alélica o haplotipica esti-
mada del alelo o haplotipo i?2. Se emple6 el software
ARLEQUIN Version 3.12° para calcular la distancia
genética a partir de parejas de F¢, con significancia
diferente de cero evaluada por una prueba de alea-
torizacion.

RESULTADOS

Haplotipos de mtDNA. La muestra poblacional de
Versalles presentd para el haplotipo B una frecuencia
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de (80%) mientras que 94% de la Pijao se distribuyd
entre los haplotipos A, B y C. Se destact también en
esta Ultima comunidad el haplotipo G (origen asiatico)
conunafrecuenciade 11%. Lamuestraafrodescendiente
de Mulalo, presenté parael haplotipo L (origenafricano)
unafrecuenciade 67% mientras que en 15% del total de
lamuestraafrodescendiente se observaron los haplotipos
A, By C tipicos de amerindios.

Las frecuencias de los haplotipos mitocondriales,
caracteristicos de las comunidades indigenas, identifi-
cados en las poblaciones Awa, Coyaima, Embera-
Duma y mestizos de Cali habian sido establecidas
previamente por nuestro grupo®, siendo utilizadas en
este trabajo para determinar distancias, diversidad y
estructura genética de las poblaciones en estudio.

Distancias y diversidad genética de haplotipos
de mtDNA. El Cuadro 1 registra la diversidad y las
distancias genéticas basadas en las frecuencias de los
haplotipos de mtDNA en las poblaciones analizadas en
el presente estudio. En cuantoalas distancias genéticas,
se destaca el hecho de que todas las muestras de las
comunidades indigenas estudiadas presentaron las ma-
yores distancias con respecto a la muestra de Mulalo;
también se destaca la relacion de cercania de la muestra
de mestizos de Cali con los aislados Embera-Duma
(.033) y Pijao (.054), mientras que la muestra de mes-
tizos de Versalles es més cercana a Awa Kuaikier
(.027) que a la otra muestra mestiza considerada (.197).
Este hecho evidencia la separacion de estas dos mues-
tras poblacionales que se encuentran ubicadas dentro de
lamisma region geogréafica, como sucedié también con
lamuestra indigena Coyaima, que esta mas cercanaa la
muestra mestiza de Cali (.134) que a la muestra Pijao
(.147). Como era de esperarse, las dos muestras
afrodescendientes exhibieron lamenor distanciagenética
(.111) entre ellas.

Los resultados permitieron observar que la menor
diversidad genética se presentd en la muestra de
Versalles (0.33) mientras que la mas alta se present6 en
los mestizos de Cali (0.75), hecho contrastante para dos
poblaciones mestizo-caucasoides. También es notoria
la diferencia en los valores de diversidad genética
presentes entre Mulal6 (0.45) y el resto de la poblacién
afrodescendiente estudiada (0.71). Entre las comunida-
desindigenas, Awa present6 lamenor diversidad genética
(0.51) y Pijao la mayor (0.72). Este ultimo valor es
relativamente cercano a la diversidad genética de la



Colombia Médica

Vol. 39 N° 2 (Supl 2), 2008 (Abril-Junio)

Cuadro 1
Diversidad genética (H) y parejas de distancias F, entre diferentes comunidades amerindias,
PK y afrodescendientes basadas en frecuencias haplotipicas de mtDNA

Pob H Coy Pij Awa EmD PN PK Ver Mul
Coy  0.69+0.03 )

Pij 0.72+0.03 147 -

Awa 0.51+0.09 189 193 -

EmD 0.70x0.07 193 101 123 -

PN 0.71+0.02 274 249 335 137 -

PK 0.75£0.01 134 .054 175 .033 154 -

Ver 0.330.09 295 244 027 178 .383 197 -

Mul 0.45£0.05 425 425 522 378 111 323 599 -

Coy= Coyaima,; Pij= Pijao; Awa= Awa Kuaikier; EmD= Embera-Dumé; PN= Afrodescendientes Valle del Cauca;
PK= Mestizos Santiago de Cali; Ver= Mestizos Versalles; Mul= Mulalé

poblacion mestiza de Cali (0.75) y a la de la poblacién
mezclada de Santafé de Bogota (0.76)° y se encuentra
dentro del rango de valores registrado para los Ticuna®
(0.71) y los Murui-Muinane y Piaroa® (0.78).
Diversidad y estructura genética de microsatélites
autosomicos. En el Cuadro 2 se presentan los valores
de heterocigosidad promedio de cadauno de los aislados
poblacionales a partir de las frecuencias alélicas de 12
sistemas de microsatélites autosomicos. De estos valo-
res se deduce que lamayory menor diversidad genética
se observo en las muestras afrodescendientes del Cauca
(0.93) y de Narifio (0.68) respectivamente; también se
visualizé que la diversidad genética de las muestras
mestizas se distribuyeron entre 0.81 (Palmira) y 0.91
(Cauca). Los valores de diversidad en las muestras
mestizas y afrodescendientes del departamento del
Cauca, podrian estar en relacion con la alta diversidad
observada en las etnias indigenas Paez (0.87) y
Yanaconas (0.85); estos valores, a su vez, son los mas
altos comparados con las otras poblaciones amerindias
analizadas (Cuadro 2). Estos resultados en general,
aportanevidenciaadicional al entendimiento del proce-
so de mestizaje que hanvenido sufriendo las comunida-
desindigenas mencionadas, aspecto que se habiaempe-
zado a observar en Coyaima y en Pijao cuando se
analizaron diez sistemas STR’s autosémicos®.
Conelfinde conocer si existen diferencias significa-
tivas en las frecuencias alélicas de los grupos pobla-
cionales estudiados, se realiz6 un analisis jerarquizado
de los datos, donde se cotejaron las varianzas para cada

uno de ellos. Para esto se compararon las 22 poblacio-
nes en un grupo general y en los tres grupos étnicos y
con estos datos se realizo el analisis molecular de
varianza (AMOVA) que muestra el indice Fo; (un
grupo), y los indices Fg. y F; para los grupos étnicos
evaluados.

El valor de diferenciacion subpoblacional o F; fue
de 0.32 cuando se realiz6 el anélisis de un solo grupo;
este valor queda representado en los valores F. y F;
producto de lacomparacién de los tres grupos étnicos tal
como lo muestra la AMOVA (Cuadro 3). Este andlisis
confirmé la existencia de diferencias significativas en-
tre las poblaciones estudiadas, observandose un porcen-
taje de variacion dentro de grupos equivalente a 2.8%
debido a la diferencia entre poblaciones (F;.=0.028)
correspondiente a las frecuencias alélicas observadas
para los grupos étnicos. Se logré establecer que 96.6%
de la variacion es aportada por los individuos de cada
poblacionestudiada, confirmando el caracter polimorfico
de los sistemas STR’s estudiados, corroborado en los
valores de heterocigosidad o diversidad genética pro-
medio (Cuadro 2). El porcentaje de variacion para la
estructura genética fue de 0.6%. Este valor evidenciael
hecho de que los grupos étnicos comparados parael sur-
occidente y centro colombiano no son diferentes entre
si en cuanto a su estructura genética.

El andlisis de la endogamia presente en los 22
aislados poblacionales mostro valores positivos inferio-
resa43%, excepto en los aislados de Restrepoy Bolivar
(Valle) lo que indica apareamientos preferenciales en-
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Cuadro 2
Heterocigosidad promedio (h) e indice de
endogamia (F) en 22 aislados poblacionales del
Centro y Sur occidente colombiano, calculada a
partir de las frecuencias alélicas de
12sistemas de STR’s

Aislado poblacional h Fs
Afro
Chocé 0.88 0.13514
Narifio 0.68 0.03226
Cauca 0.93 0.28401
Valle 0.85 0.28673
Mestizos
Resto Valle 0.83 0.27953
Cali 0.87 0.18223
Cauca 0.91 0.15326
Popayan 0.84 0.24853
Caldas 0.86 0.42857
Risaralda 0.89 0.11494
Quindio 0.85 0.15663
Restrepo 0.87 -0.10345
Bolivar 0.84 -0.18519
Sevilla 0.87 0.26996
Palmira 0.81 0.01099
Florida 0.86 0.26996
Tulta 0.86 0.33054
Paeces 0.87 0.19941
Yanaconas 0.85 0.15588
Awa Kwaikier 0.78 0.28762
Coyaima 0.77 0.34025
Pijaos 0.82 0.00793

tre individuos heterocigotos en estas poblaciones (Cua-
dro 2). Estos resultados podrian estar siendo influidos
por los bajos tamafios de la muestra en algunas
poblacionales.

Basado en las parejas de distancias genéticas F. de
los 12 sistemas estudiados para cada uno de los grupos
poblacionales muestriados, se realiz6 un analisis de
inferencia filogenética por el método de los vecinos
cercanos o Neighbor-Joining (NJ) en el software Mega
3.1%*(Figural). El arbol mostré unarelacion, de manera
acentuada, entre las muestras afrodescendientes de
Narifio, Cauca y Valle con las muestras amerindias

56

Vol. 39 N° 2 (Supl 2), 2008 (Abril-Junio)

Paecesy Yanaconas. Lapoblacién mestizade Caliy del
resto del Valle también presento fuerte relacion con el
resto de las muestras indigenas analizadas, confirmando
la observacion realizada a partir de las distancias
genéticas de los marcadores de mtDNA, en donde se
establece la cercania de estas comunidades con las
muestras mestizas. Llama la atencion el hecho de que
las poblaciones del centro y norte del Valle se separan
de Cali y el resto del Valle, en una misma agrupacion
junto con las muestras de Popayany mestizos de Cauca,
Risaralda y Caldas; este resultado es evidencia de la
conectividad poblacional que existe entre comunidades
del centro y del sur-occidente colombiano.

DISCUSION

EI 80% de frecuencia del haplotipo B encontrado en
la poblacion de Versalles es el valor més alto hallado
para este marcador mitocondrial en muestras
poblacionales colombianas no indigenas®%?; por otro
lado, lafrecuenciade 67% paralamuestraafroamericana
de Mulal6 también es la méas alta comparada con la
misma etnia en la isla de Providencia (52.4%)5, San
Basilio de Palenque (Bolivar) (44.7%)°® y Pacifico co-
lombiano (29%, presente estudio), resultados que posi-
blemente estarian reflejando niveles de endogamia im-
portantes al interior de estas dos poblaciones®.

Los polimorfismos de mtDNA caracterizados en las
muestras mestizas de Versalles contintian apoyando la
hipotesis del origen matrilineo amerindio en esta pobla-
cion. Esta hipdtesis surgio cuando se analizé la presen-
ciade marcadores de este tipo en lapoblacion mezclada
del departamento de Antioquia* y se corrobora con
resultados similares en el analisis de la poblacion mez-
clada de Bogota®y Cali®. No obstante estos resultados,
no se puede descartar la idea de la presencia de
haplotipos mitocondriales tipicos de poblaciones euro-
peas, dada su cercania con los departamentos de Cal-
das, Risaralda y Quindio de donde se conoce partieron,
aproximadamente hace 90 afios, los fundadores de la
actual comunidad de Versalles. Esto traeria como con-
secuencia el aumento, en cierto grado, de la diversidad
genética en esta comunidad por el bajo valor de hetero-
cigosidad promedio exhibido.

La presencia del haplogrupo C podria ser relevante
al momento de evaluar las distancias genéticas, como
sucede al comparar los mestizos de Cali con Awa?; este
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Figura 1. Arbol Neighbor-Joining (NJ) generado a partir de los valores de distancias genéticas
F., de 22 aislados poblacionales del centro y sur-occidente colombiano

efecto no se logra observar en Versalles porque en esta
muestra sélo se caracterizaron los haplotipos A (20%)
y B (80%), que también fueron caracterizados en todas
las muestras amerindias consideradas. Otro hecho que
se debe considerar, es la ausencia del haplotipo E en las
comunidades Pijao y Embera-Duma, lo que no sucede
en Awa y Coyaima®, que podria estar generando un
claro distanciamiento entre éstas Gltimas con respecto a
las demas comunidades amerindias consideradas, ade-
mas de generar evidencia de un evento reciente de
aparicion de este marcador en comunidades amerindias

como fue planteado en un estudio realizado en grupos
poblacionales del desierto de Atacama®?.

En un trabajo anterior se habia planteado que tanto
las poblaciones mestizas como las afrodescendientes
que se analizaron, presentaron mezclaasimétrica®. Esta
misma apreciacién se logra observar con los resultados
obtenidos en muestras afrodescendientesy mestizas del
Valle del Cauca®y se ratifica con la presencia del haplo-
tipo africano L en 67% de la muestra de Mulald, porque
permite suponer la presencia de marcadores tipicos
Amerindios en el resto de la muestra de este aislado
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Cuadro 3
Andlisis molecular de varianza (AMOVA) de las frecuencias alélicas en las
22 poblaciones analizadas para 12 sistemas de STR’s

Fuente de Grados de Sumade Componentes de  Porcentaje de

variacion libertad cuadrados varianza variacion
Entre grupos 2 8.003 0.00468 0.57 Fe 0.21137
Entre poblaciones 19 33.836 0.02315 2.81 F..:0.02822
dentrode grupos
Entre individuos 433 418.069 0.16847 20.42 F.- 0.00567
dentro de poblaciones
Dentrode individuos 455 286.000 0.62857 76.20 F..0.23798
Total 909 745.909 0.82487
* p<0.0500

poblacional, lo cual estariareflejando el establecimiento
de apareamientos entre varones de origen africano con
mujeres indigenas establecidas endichazonaen épocas
del desarrollo de laesclavitud, en los siglos XVI1a XIX
en el occidente colombiano?®.

En cuanto a los sistemas STR’s analizados, ya se
habiaadvertido la caracterizacion de valoresaltos de las
frecuencias alélicas de algunos sistemas®, particular-
mente THO1, que mostraria un proceso asociado con
homocigosis para las muestras poblacionales que las
exhiben. Esta observacion estaria directamente relacio-
nadaconelalto indice de endogamia (Cuadro 2) presen-
te en comunidades indigenas como Awa Kuaikier y
Coyaima, corroborando el hecho de que las poblaciones
indigenas muestran alelos representativos®. Este hecho
se puede sustentar en el registro historico de las pobla-
ciones indigenas, en donde las practicas matrimoniales
incluyen el establecimiento de castas como sucede en
Awa Kuaikier en donde cada tres generaciones hay
presencia de endogamia intensiva?. Esta observacién
refleja la poca relacion con las muestras poblacionales
mestizas o negras consideradas en el presente estudio,
sin ser totalmente concluyente y concomitante para
otras poblaciones indigenas como los Yanaconas y los
Paeces (Figura 1).

Las muestras poblacionales mestizas aqui estudia-
das mostraron indices de diversidad génica superiores a
80% para 12 sistemas STR’s, comparado con el indice
dediversidad enpoblacién mezcladaenel departamento
de Antioquia (0.79) a partir del andlisis de 20 STR’s
autosémicos’. Los resultados de diversidad tanto en las
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poblaciones mestizas como afrodescendientes analiza-
das para el sur-occidente y el centro de Colombia,
podrian deberse principalmente a la presencia de va-
riantes alélicas diferentes para alguno de los sistemas
considerados, asi como a los pequefios tamafios de
muestra analizada. Sin embargo, la escasa diferencia-
cion genética (F4=0.032) se debe a que se ha presen-
tado un constante flujo genético entre poblaciones del
centroy del sur-occidente colombiano. Este flujo genético
estaria involucrando los tres grupos étnicos principales
presentes en estas regiones de Colombia. Un sustento
adicional a este planteamiento, se lograevidenciaren la
conexion, pese a la separacion en dos grupos filéticos,
de ocho poblaciones del sur-occidente y del centro del
pais estudiadas para seis sistemas de microsatélites
(Figura2).

CONCLUSIONES

Las poblaciones humanas analizadas pese a exhibir
altadiversidad genéticamitocondrial y nuclear, se com-
portan como una misma unidad en cuanto a su estruc-
tura genética, por el bajo valor F, encontrado con el
analisismolecular de varianzade las frecuenciasalélicas
de los 12 sistemas STR’s analizados; estas observacio-
nes son evidencia de la conectividad presente entre las
poblaciones del centro y sur-occidente colombiano.
Ademas, se demuestra la mezcla asimétrica que los tres
grupos étnicos principales aportan a dichas comunida-
des en la cual se refleja que entre 80% y 15% de las
muestras mestizas y afrodescendientes, respectiva-
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Figura 2. Arbol Neighbor-Joining (NJ) generado a partir de los valores de
distancias genéticas F_, de ocho aislados poblacionales del centro y sur-occidente
colombiano cuando se compararon seis sistemas STR’s

mente, tienen origen amerindio y por ende asiatico,
mientras que el resto del aporte es mayoritariamente
africano y en segunda instancia europeo, con lo cual se
pueden realizar asignaciones mas precisas al analizar la
diversidad de condiciones genéticas heredables implica-
das en enfermedades y sobre incidencia los diferentes
componentes poblacionales de unaregion geograficaen
particular.
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