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Esta investigación está dedicada  

Al orgulloso pueblo de los Hach Winik… 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

“Los universitarios de hoy decimos: 

 la verdad se va definiendo buscadla” 

 

Justo Sierra 
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PRÓLOGO 

 

 

 

 

La historia de este “extraño tema de tesis para biólogos” es larga y surge de una búsqueda 

personal, como bióloga y antropóloga pensé en estudiar biológicamente a “un pueblo 

aislado” aquel que tuviera una incógnita de origen y llegó a mí mente el pueblo Lacandón, 

del cuál, yo conocía solo los mitos en torno a su aislamiento y no conocía a ningún contacto 

que facilitara la obtención de muestras o el acercamiento al grupo. Esta investigación 

comprendía el análisis genético del mtDNA de individuos de todas las comunidades que 

conforman la etnia, así como de individuos de etnias que hipotéticamente tienen relaciones 

de parentesco con los lacandones. Con este objetivo realicé colectas en las comunidades 

lacandonas de México y comunidades Itzaes de Guatemala, conforme a lo establecido por 

la UNESCO en la Declaración Internacional sobre los Datos Genéticos Humanos y en el 

marco del respeto a las etnias y su soberanía genética se obtuvo el consentimiento previo, 

libre e informado de las mismas comunidades para participar en el proyecto de análisis del 

mtDNA. De estas muestras se obtuvo DNA de 121 individuos y se conservan al resguardo 

de la UNAM en el laboratorio de Bioquímica de la Facultad de Ciencias. 

 

Se decidió analizar el DNA de los individuos de las poblaciones lacandonas del Norte de 

Chiapas, Nahá y Metzabok porque son las poblaciones que se conservan más aisladas y las 

que en un alto porcentaje han conformado mediante migraciones recientes, las demás 

comunidades lacandonas. Los resultados de este estudio garantizan la identidad y la 

privacidad de los individuos y conforme a las normas internacionales sobre datos genéticos 

humanos, UNESCO, ONU, PNUMA~CBD y FAO fueron dados a conocer en forma clara y 

expresa a las comunidades e individuos participantes. 
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1. RESUMEN 

 

 

Se colectaron muestras biológicas de individuos pertenecientes a la etnia lacandona de las 

comunidades de Naha y Metzabok en el estado de Chiapas, México. Se realizo un listado 

de sexo y edad de los individuos de cada comunidad y se analizaron las relaciones 

genéticas entre los miembros de la etnia.  

 

Se describieron las interacciones biológicas entre los individuos de la etnia lacandona y se 

calculó el coeficiente de consanguinidad promedio de la población con los datos tomados 

en campo. Se extrajo DNA de cuarenta y siete muestras de saliva, se determinó la pureza de 

los extractos de DNA y se amplificaron diferentes regiones de mtDNA mediante la técnica 

de la reacción en cadena de la polimerasa. Los productos amplificados se sometieron a 

análisis de restricción. 

 

Los análisis de restricción del mtDNA, muestran que 97.8 % de la población conocida 

como lacandones del Norte pertenece al linaje A y sólo un individuo pertenece al linaje C. 

Las frecuencias de los linajes mitocondriales de los lacandones se compararon con las de 

otras poblaciones. Estos resultados apoyados en antecedentes históricos muestran que los 

lacandones están relacionados con las poblaciones mayas de tierras bajas y no tienen 

relación directa con poblaciones caribe. 

 

El coeficiente de consanguinidad promedio se estimó en 0.057, este es uno de los más altos 

índices de endogamia en una población contemporánea. 
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2. INTRODUCCIÓN 

 

 

Hasta hace poco, la reconstrucción de la historia biológica, las migraciones y la 

caracterización de las poblaciones humanas, se basaba en estudios de metodología 

comparativa donde, características físicas como estatura, complexión, color de piel, ojos, 

cabello, etc., eran los caracteres principales de comparación para los estudios de evolución 

humana. Desde 1965 con el trabajo de Zuckerandl y Pauling se ha demostrado que el 

estudio de las secuencias de aminoácidos y nucleótidos dan información de eventos de 

evolución que no son detectables por caracteres fenotípicos. Esta información ha ampliado 

la comprensión de los procesos evolutivos a los que los seres vivos estamos sujetos. El 

origen, diversidad, fenómenos demográficos y relaciones filogenéticas de una gran cantidad 

de organismos procariontes, protistas, hongos, plantas y animales se complementan con 

base a los datos que arrojan las técnicas moleculares. 

 

En el estudio de los seres humanos la tendencia es la misma, y son cada vez más las 

secuencias de nucleótidos, que se publican en el GenBank. 

 

Los primeros estudios de genética de poblaciones humanas se basaban en los datos 

arrojados por polimorfismos de genes nucleares que codifican proteínas. En la década de 

los ochentas, la aparición de la técnica de amplificación in vitro del DNA, Reacción en 

Cadena de la Polimerasa (PCR), así como el descubrimiento de marcadores genéticos 

variables, facilitaron los análisis de la variación genética de poblaciones antiguas y 

contemporáneas del mundo. Posteriormente aparecieron los microsatélites, los 

minisatélites, los polimorfismos de la longitud de los fragmentos de restricción (RFLPs), y 

secuenciación del DNA mitocondrial (mtDNA) y cromosoma Y. 

 

En el estudio de las migraciones humanas y la investigación de la evolución humana, los 

análisis del mtDNA y del cromosoma Y, son empleados como la principal herramienta para 

discernir las relaciones de ancestría y descendencia. 
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El DNA mitocondrial ha sido utilizado en la identificación de relaciones genéticas entre 

poblaciones nativoamericanas (Bolnick y Smith 2003; Malhi 2001). 

 

En los estudios del poblamiento de América se analizan las poblaciones antiguas y 

contemporáneas de nativos americanos midiendo la variación del mtDNA con 

endonucleasas de restricción y secuenciación de las regiones hipervariables I y II (Brandon 

et al. 2005). Estos estudios revelan que existen variantes especificas del mtDNA para el 

continente; las variantes son clasificadas como grupos de haplotipos denominados 

haplogrupos A, B, C, D y X. Casi todos los nativos americanos y descendientes de estos 

presentan uno de los cinco haplogrupos del mtDNA (Brown et al. 1998, Smith et al. 1999, 

Malhi et al. 2002). 

 

Los haplogrupos representan linajes maternos y cada linaje se compone de varios 

haplotipos. Un haplotipo del mtDNA es una combinación única de sitios polimórficos que 

se heredan conjuntamente; después de un análisis filogenético los haplotipos, se pueden 

agrupar en haplogrupos (Torroni et al. 1992). 

 

Se ha demostrado por medio del análisis de la distribución de haplotipos del mtDNA y del 

cromosoma Y, que los haplotipos presentes en los nativoamericanos provienen de linajes 

asiáticos (Torroni et al. 1994a, Bolnick y Smith 2003 y Hey 2005) 

 

Los fundadores entraron a poblar una gran área deshabitada en un intervalo de tiempo 

relativamente corto; existen diversas opiniones sobre el tiempo en que entraron las primeras 

migraciones a América. Por consenso, el poblamiento americano se data entre dos períodos, 

el temprano, aproximadamente hacia el año 30,000 y el tardío hacia el año 13,000 antes del 

presente (Torroni et al. 1994a). 

 

Existen pocos estudios sobre la variación genética de las poblaciones mayas antiguas y 

contemporáneas; los datos genéticos contrastan con la gran cantidad de datos históricos, 

geográficos y antropológicos existentes. De la cultura maya, la de las grandes ciudades y 
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fabulosos estilos arquitectónicos, las estelas y dinteles esculpidos, el concepto del cero y 

notables avances científicos, sólo se ha analizado la diversidad del mtDNA de tres 

poblaciones: dos de las tierras bajas y una de las tierras altas.
1
 

 

Los análisis realizados muestran que las frecuencias de las poblaciones de las tierras bajas 

son altamente contrastantes con las de la población de las tierras altas (Tabla 1). Sin 

embargo, son muy pocos los trabajos realizados para establecer un patrón de migración e 

interacción de los grupos mayas con estos resultados. 

 

Los lacandones actuales son una etnia maya que habla lacandón, lengua clasificada por 

Kaufman en 1973 en el grupo yucateco de la familia lingüística maya; habitan la Selva 

Lacandona (Mapa 3) en el estado de Chiapas, clasificada geográficamente como parte de 

las tierras bajas. 

 

Las frecuencias de las dos poblaciones lacandonas que se analizan en este trabajo,  

contribuyen a hacer más claro el entendimiento de las poblaciones de tierras bajas. Sin 

embargo el origen geográfico del grupo no es claro, se ha propuesto que los lacandones 

actuales son resultado de alguna migración procedente de Yucatán, Campeche o el Petén, 

otros autores consideran que son descendientes de los antiguos pobladores de la selva 

lacandona de habla Choltí –lengua del grupo Chol– cuyos miembros, hoy extintos, también 

eran llamados lacandones (se distingue a los lacandones antiguos de contemporáneos por 

las denominaciones: lacandones actuales ó etnográficos
2
 y lacandones históricos ó 

lacandones antiguos u originales). Además existe la idea generalizada de que los 

lacandones actuales son una pequeña población caribe que migró a la selva lacandona en el 

S. XVII. 

 

 

 

                                         
1
 La división del área maya en tierras altas y bajas, se debe a la diferenciación orográfica en la 

península de Yucatán (Mapa 1 y 2). 

 
2
 Porque las etnografías que describen a la etnia lacandona se realizaron al grupo que actualmente 

habita la selva. 
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Los lacandones actuales se nombran a sí mismos, Hach Winik (hombres verdaderos). El 

nombre de lacandones les fue asignado por una equivocación histórica, cuando en 1778 el  

 

cura de Esquitengo, Fray Ignacio Martínez, los confunde con los legendarios hablantes de 

Chol, del pueblo Lacam-Tun, víctimas del exterminio un siglo antes; por esta razón nos 

referiremos a los lacandones etnográficos como Hach Winik para evitar confusiones. 

 

Los Hach Winik, son un grupo indígena que vivió hasta mediados del siglo XX 

prácticamente sin contacto con la civilización occidental, por lo cual conservó hasta 

tiempos muy recientes, sus costumbres y creencias mayas antiguas; son una minoría étnica 

que conserva sus tradiciones, costumbres y patrones culturales con poca aculturación. 

Actualmente la etnia está casi extinta por el pequeño número de individuos que la 

conforman, por esto, es primordial el estudio de la variación genética de esta población 

maya contemporánea. 
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3. ANTECEDENTES 

 

 

3.1. ANTECEDENTES HISTÓRICOS DE LA POBLACIÓN 

 

3.1.1. Los lacandones 

 

La Selva Lacandona se encuentra asentada en la parte noreste del estado de Chiapas, y está 

delimitada al sur y al oriente por la frontera de Guatemala, al norte por el paralelo 17 y al 

oeste por el río Jataté. (De Vos, 2004). La conquista de la selva lacandona por los españoles 

fue un proceso largo, se dio en varias épocas y de varias formas. 

A su llegada, los españoles identificaron cuatro cabeceras fortificadas en el oriente de 

Chiapas: 

Pochutla: de habla Chol, cerca de la laguna de Ocotal el grande. 

Totiltepeque, de habla Chol, a orillas del rió Jataté. 

Acalá, al sureste de Lacan Tun, de habla Choltí. 

Lacan Tún, una ciudad lacustre en la laguna del Lacandón, hoy Miramar. Los habitantes de 

esa ciudad de lengua Choltí, eran llamados Lacandones. 

 

En 1530 Alfonso Dávila inició una exploración que tenía como fin la dominación de los 

pueblos en la selva, a partir de este momento los Lacandones de habla chol fueron los  

protagonistas de una sangrienta historia de insurrección que diezmó paulatinamente su 

población. Cinco años después, los lacandones eran el único pueblo insumiso ante la 

expedición en 1535 de Francisco Gil Zapata, cuyo objetivo era la captura de esclavos para 

su posterior venta en las ciudades de México y Guatemala. Pedro Solórzano en 1542, logró 

subyugar a los pueblos de Tila, Petlalcingo, Entena y Pochutla. 

 

Más tarde el Fraile Dominico, Fray Bartolomé de las Casas, que sugería una evangelización 

sin violencia, cambiando el nombre dado a la selva en 1535 de “Tierra de guerra” por el de 

“Tierra de la Vera Paz” en 1545, no logró la dominación de los pueblos lacandones. Ello 

dio inicio a la “Guerra del Lacandón” en 1556, expedición a cargo de Pedro Ramírez de  
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Quiñones cuya violencia casi acabó con la población de Acalá, además de la reubicación de 

los Totiltepeques a Ocosingo, y la captura y deportación de 150 presos lacandones a 

Guatemala, cuyo destino se desconoce. 

 

En 1586 el gobierno colonial destruyó los pueblos que formaban la cabecera lacustre de 

Lacam-Tun. Los lacandones se habían retirado antes del enfrentamiento al sureste del río 

Lacantún para establecer un nuevo asentamiento que llamaron Sac-Bahlán. Allí protegieron 

su libertad y autonomía hasta 1694, año en que el fraile franciscano Antonio Margil de 

Jesús pidió al presidente de la Audiencia de Guatemala que utilizara la fuerza del brazo 

secular para someterlos. 

 

Para el año de 1695 Nicolás de Valenzuela  relata la organización de tres entradas militares 

simultáneas a Sac Bahlán que convirtieron el asentamiento en misión religiosa “el Viernes 

de Dolores de 1695 por las tropas venidas de Huehuetenango”. 

 

Los resultados de las entradas militares de 1556, 1696 y 1697 al territorio lacandón 

arrojaron datos etnográficos recopilados por Fray Alonso Ponce sobre la comunidad de 

Lacam-Tun. Los frailes Antonio Margil, Diego de Rivas y el capitán Nicolás de Valenzuela 

describieron y recopilaron datos etnográficos sobre la comunidad de Sac Bahlán. 

 

En resumen Lacam-Tun, parece haber sido el centro religioso y político de la tribu, era una 

ciudad compuesta de casas bien construidas, pintadas de blanco y en el centro una plaza 

dominada probablemente por un templo. En Lacam-Tun y Sac Bahlán parece ser que los 

sacrificios eran acompañados de quemaduras en el pie izquierdo y mutilación del brazo 

izquierdo. “Sus habitantes, como forma de adorno, taladraban sus narices y los labios 

para colgar pinjacates de chalchihuites
3
 En las orejas usaban estacas largas y gruesas. En 

cuanto a su vestimenta los cronistas refieren que los lacandones untaban todo su cuerpo 

con un tinte negro compuesto de polvo y saliva, después cubrían sus partes con una toalla 

de corteza o de algodón, que entraba por la horcajadura
4
 y daba vuelta al muslo. Los 

                                         
3
 Adorno de piedra verde. 

4
 Entre pierna. 
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 cabos quedaban colgando uno adelante y otro atrás. Las mujeres llevaban toallas del 

mismo material que les cubría el pecho y faldas cortas y angostas con hilos de colores” 

(Fuentes y Guzmán 1969).  

 

Debido a la información proporcionada por Antonio Margil y Nicolás de Valenzuela 

sabemos que los lacandones eran monógamos, no les estaba permitido tener más de una 

mujer.  

 

Otros datos nos dicen que después de las batallas de 1695, 1696 y 1697, los lacandones 

sobrevivientes murieron a causa de enfermedades traídas por las tropas de ocupación. 

 

Para 1714 el territorio de los antiguos indios de Lacam Tún y Sac-Bahlán estaba 

abandonado. Fray Francisco Ximénez 1715-1729, relata: “Y para que se sepa en qué 

pararon estos indios lacandones después de tanto trabajo, fatigas y gastos, fue que 

habiéndose mantenido en aquella población de Los Dolores, a donde se juntaron todos los 

que se hallaron [...] se dispuso por el gobierno superior que los sacasen afuera entre los 

indios cristianos, y se ejecutó y los poblaron en unas buenas tierras. Pero el demonio, que 

todo lo enreda, dispuso que los quitasen de allí y los trasladasen [...] al rancho San 

Román, y no paró en esto sino que de allí los llevaron a Santa Catarina Retalhueu [...] en 

cuyas traslaciones y trasmigraciones unos se murieron, otros se desparramaron en otros 

pueblos y otros se volvieron a sus montañas [...] quedando muy pocos de todos ellos que 

hoy perseveran allí hasta que les dé gana de pasarlos a otra parte, para que acaben de 

perecer todos”. 

 

Posteriormente, en un informe escrito en 1778, Fray Ignacio Martínez, Cura de 

Esquitenango, relata que los lacandones no murieron, sino huyeron de nuevo a la selva. Así 

explicaba la presencia de los “indios gentiles que vivían hacia el Norte de Esquitenango y 

que a veces llegaban a Solomá o Comitán para comprar y vender productos”. En este 

periodo comenzó la confusión sobre el origen de los actuales habitantes de la selva 

lacandona (De Vos, 1996). 
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El informe del cura de Esquitenango es el primer documento que llama “lacandones” a los 

indios que ocuparon el lugar de los desaparecidos habitantes de Sac-Bahlán. Se refiere a un 

grupo que vivía en la parte sur de la selva lacandona, relativamente cerca de los últimos 

pueblos cristianos de los llanos de Comitán y de los Ixtatanes en Guatemala. “En 1786 fue  

detectado otro grupo de esos “indios gentiles”, también llamados “lacandones” vivían en un 

paraje a ocho leguas de Palenque [...] en un pueblo colonial llamado San José de García 

Real.” 

 

El obispo de Chiapa, Ambrosio de Llanos, menciona en 1807  “la reducción no resultó; los 

lacandones retomaron poco a poco sus antiguas costumbres [...]. Después se hizo un 

silencio sobre ellos” (De Vos 1996). 

 

Las cartas e informes del cura, Manuel José Calderón, documentan la descripción en 1794 

de particularidades etnográficas de los habitantes de San José de García Real, la manera de 

hablar, de vestir y de vivir. Estas singularidades corresponden a las observadas y 

documentadas etnográficamente para los actuales habitantes de Nahá, Lacanjá y Metzabok 

y contrastan con las etnografías de Fray Alonso Ponce en 1556 sobre la comunidad de 

Lacam-Tun y de las realizadas por los frailes Antonio Margil, Diego de Rivas y el capitán 

Nicolás de Valenzuela, en 1696 y 1697, de los antiguos habitantes de Sac Bahlán. “Los 

lacandones (Hach Winik) son una nación o tribu salvaje que se halla situada en una gran 

porción de terreno desconocido, entre los estados de Yucatán, Chiapas y Republica de 

Centroamérica. Nada puede decirse con respecto a la mayor parte de ellos, así que me 

contraeré puramente a los que ví y traté [...] situados al Este y Sureste de dichos partidos
5
 

en valles y cañadas de tierra feraz, llana y montañosa, circunvalados de ásperas serranías, 

unos a orillas del Río grande de Osumasinta y otros a las de Chocolijá, Grande y Chico 

[...] su vestide consiste en un saco de algodón grueso, con sus filetes azul o encarnado que 

ellos tiñen, con una abertura en medio que ajustan al cuello y dos agujeros en los costados 

para meter las manos [...] todos indistintamente llevan este traje diferenciándose del de las 

mujeres en una manta envuelta y corta que tienen debajo del saco, y un collar de más de  

                                         
5
 Las divisiones políticas del territorio eran llamadas partidos en esta época 
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cuarenta sartas de abalorio de todos los colores, adornado con conchas, caracoles, toda 

clase de moneda, cruces y medallas. El pelo natural suelto y desgreñado....” 

 

3.1.2. Los lacandones actuales o Hach Winik de Nahá y Metzabok 

 

Los Hach Winik, pertenecen a la familia lingüística maya y hablan el lenguaje Lacandón, el 

cual está casi extinto por la pequeña cantidad de hablantes; alrededor de 600 (INEGI, 

2005). Sin embargo es difícil precisar el número exacto de individuos que conforman la 

etnia; distintos investigadores y censos han propuesto desde 300 hasta 700 individuos 

agrupados en tres comunidades del estado de Chiapas: Metzabok y Nahá al Norte y Lacanjá 

Chansayab al Sur. 

 

Durante mucho tiempo los lacandones vivieron en grandes grupos en el Norte y el Sur de 

Chiapas, la separación geográfica entre ambos originó la diferenciación cultural de la etnia 

en dos subgrupos. Uno de ellos estaba distribuido en el sur, cerca del río Lacanjá, alrededor 

de San Quintín y Laguna Miramar. El otro en agrupamientos familiares hacia el Norte en 

Pethá en la laguna de Nahá, Uitz Uetch en Metzabok, Santo Domingo, Jatate, Puna, Sám, 

Capulín, Capulco, El Censo y Monte Líbano (Garay y Cobo, 1975). Estas poblaciones no 

constituían una comunidad integrada, los Hach Winik vivían cerca de su grupo clánico 

alejados lo más posible de otros clanes. 

 

Hoy en día los Hach Winik forman grupos más compactos, integrados por mandato 

gubernamental desde 1971 en tres comunidades, Nahá, Metzabok y Lacanjá Chansayab 

este último incluye los asentamientos de Bethel y San Javier (Mapa 3). Las tres 

comunidades actuales se ubican dentro de las 614,000 hectáreas de la selva lacandona que 

se decretaron en su favor
6

 (Mapa 4). 

 

 

 

                                         
6
 Diario Oficial de la Federación, 6-III-1972:10-13 
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3.1.2.1. Aislamiento 

 

Las poblaciones del Norte, Nahá y Metzabok, presentan rasgos culturales que parecen 

corresponder a las formas de vida de su estructura ancestral (Garay y Cobos 1974). A este 

respecto, el historiador Jan de Vos define dos mitos entorno a los lacandones. “El primero 

es la creencia de que los lacandones sean los descendientes directos de la tribu del mismo 

nombre que durante la colonia escapó del control del gobierno colonial (Blom F.y Duby G. 

1955). El segundo mito es una prolongación del primero. En efecto, se cree que este grupo 

indígena haya vivido prácticamente sin contacto con la civilización occidental, por lo cual 

conservó hasta tiempos muy recientes sus costumbres y creencias mayas antiguas” (De 

Vos, 1996). 

 

Los Hach Winik habitan la zona lacandona de la Reserva de la Biosfera Montes Azules 

(Mapa 3). Área señalada desde la conquista como inhóspita y alejada de los primeros 

asentamientos españoles y de las ciudades chiapanecas. 

 

Hasta mediados del siglo XX los Hach Winik acostumbraban moverse a todo lo largo de la 

selva buscando alimento y refugio, formaban grupos cazadores recolectores con 

asentamientos semi-nómadas. Esto evitó contactos permanentes con otros grupos indígenas 

y mestizos. 

 

En 1902 el antropólogo Alfred Tozzer comenzó un estudio sobre los habitantes de Nahá, 

Metzabok y Lacanjá. Este fue el primer estudio realizado sobre un pueblo maya, Tozzer 

vivió entre los Hach Winik cuatro temporadas entre 1902 y 1905. 

 

En 1943 Gertrude Duby y Franz Blom constituyeron la primera expedición del gobierno del 

estado de Chiapas para establecer contacto con los pueblos lacandones “con la finalidad de 

investigar las necesidades de estos indios remotos, construir algunas casas modelo y 

establecer relaciones entre ellos y el gobierno.” A partir de las publicaciones de Duby y 

Blom, los Hach Winik “recibieron la visita de innumerables personas, desde simples  
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curiosos hasta investigadores serios; todos venían a conocer de cerca la nación maya [....] 

menos contaminada por el mundo occidental” (De Vos 2004). 

 

En 1944 Phillip y Mary Baer, misioneros presbiterianos de Iowa, se instalaron en las 

diferentes comunidades de Nahá, Metzabok y Lacanjá para convertirlos al cristianismo 

protestante. De esta “convivencia”, Phillip Baer, publicó en co-autoría con William 

Merrifiel, “Los lacandones de México. Dos estudios”, está evangelización acabó con la idea 

generalizada de que los lacandones conservaban su cultura intacta. Sin embargo, dicha 

evangelización no resultó. Las comunidades de Nahá y Metzabok han conservado sus 

creencias religiosas debido a que Chan K´in viejo, último t´o´ohil, (autoridad elegida por su 

sabiduría mágico-religiosa) conserva y difunde los antiguos rituales consagrados a los 

dioses; Hachakyum, dios verdadero, Metzabok, dios del agua, Kanan káx, guardián de la 

montaña y Yum Kaas, un ser de la oscuridad que sabe todos los secretos del mundo, en el 

templo abierto de Nahá (Dato de campo). 

 

Los constantes contactos con otros grupos humanos probablemente no dejaron 

descendencia entre los Hach Winik, puesto que existe una compleja estructura de normas y 

preceptos que reglamenta los tipos de unión marital a la comunidad. 

 

3.1.2.2. Sistemas de unión 

 

Los Hach Winik se caracterizan como grupos familiares con un tótem definido socialmente, 

organizado en clanes endogámicos patrilineales, con residencia delimitada. El matrimonio 

entre los Hach Winik debe ser efectuado solo con miembros de la etnia por lo que es común 

entre parientes: primos, sobrino-tía y tío-sobrina. Generalmente buscan no estar 

emparentados con su pareja, pero las comunidades son pequeñas. Garay y Cobo (1975) 

reportan un matrimonio entre hermanos carnales en San Quintín; antiguamente los 

matrimonios eran poligámicos y existían reglas que no permitían el matrimonio con la 

madre, hija, nieta, tía materna, alguna de las esposas del padre, del tío paterno, del 

padrastro, o del hijo, hermana menor, hermana mayor, mujer del primo paralelo.
7
  

                                         
7
 De el mismo linaje. 



 13 

La prohibición del incesto es clara entre los Hach Winik,  pero se limita a la disponibilidad 

de mujeres casaderas; idealmente la alianza matrimonial debe ser con la prima cruzada 

bilateral, sin embargo en estas comunidades es posible encontrar matrimonios entre 

hermanos, primos-hermanos y tíos con sus sobrinos (Fig. 1). 

 

El tener varias esposas en estas sociedades, daba prestigio económico y social a los 

hombres que podían tener a las esposas que pudieran mantener, ellas podían ser de distintas 

edades y generalmente las segundas, terceras y demás esposas que tuviera un individuo 

eran mas jóvenes (Fig. 2); esto genera en las sociedades poligámicas una situación de 

acaparamiento de las casaderas por los hombres maduros y ancianos, disminuyendo para 

los jóvenes las probabilidades de matrimonio. La diferencia de edades en las alianzas 

matrimoniales reduce la posibilidad de tener hijos. Sin embargo los lacandones refieren 

separaciones y préstamo de esposas, uniones poligámicas maritales y extramaritales como 

una costumbre aceptada y extendida pero penada en el discurso social. Estas uniones 

inciden en el número de nacimientos dentro de la comunidad. 

 

En comunidades con costumbres de cazadores-recolectores también se observa el robo de 

esposas a otros grupos de la misma etnia. Blom y Duby (1955) relatan que entre los Hach 

Winik “el grupo de Chum Uitz (de San Quintín) huía de otro grupo lacandón comandado 

por Kayum, quien tomaba a todas las mujeres, por la fuerza si era necesario...” 

 

3.1.2.3. Organización social y parentesco 

 

Las formas de organización social y parentesco Hach Winik han sufrido grandes y 

significativos cambios en las últimas décadas. Antiguamente los Hach Winik poseían una 

organización social basada en clanes geográficamente localizados, que a su vez se 

subdividían en linajes que se transmitían vía paterna de generación en generación. Estos 

linajes son asimilados dentro del sistema onen, que es, la asociación física y mental de un 

individuo con un animal que lo protege y cuyo nombre funciona como un apellido que 

transmitirá patrilinealmente a sucesivas generaciones. 
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En la comunidad de Metzabok aún recuerdan y saben a qué clan y linaje pertenecen. Por 

ejemplo, en el Noreste se localiza el clan Kasiha con su linaje mono araña-maax y el clan 

Cohvo con su linaje Jabalí-kekén.  

 

En el sistema social del parentesco Hach Winik los habitantes del Norte se encuentran 

consanguíneamente relacionados y reproducen sus lazos de parentesco lineal 

extendiéndolos a sus parientes colaterales, variando sus términos según el género y la 

posición genealógica. 

 

Desde hace veinte años, la llegada de la religión adventista con los protestantes 

presbiterianos ha transformado la dinámica de los patrones tradicionales de la sociedad 

Hach Winik que ve trastocadas la mayoría de sus costumbres cambiando, los sistemas 

tradicionales de organización social y los sistemas de matrimonio así como los sistemas de 

asentamiento disperso por el de casas concentradas. 

 

Hoy los lacandones atraviesan un proceso de pérdida de identidad étnica y desintegración 

religiosa. Nuevas restricciones cambian las anteriores y los lacandones están supeditados a 

dogmas y normas ajenos al gran acervo cultural maya que regía todos los ámbitos de su 

vida social, material y espiritual. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 15 

 

3.2 BIOLOGIA HUMANA 

 

3.2.1. Estudio de poblaciones pequeñas y aisladas 

 

Las poblaciones aisladas se han originado a partir de migraciones de grupos formados por 

un pequeño número de individuos fundadores. Las características de las poblaciones 

aisladas son las siguientes: 

 

 

• Las poblaciones pequeñas y aisladas son muy homogéneas en cuanto a condición 

económica y socio cultural por lo que no muestran los efectos de la estratificación 

social de otras poblaciones, donde las desigualdades económicas y sociales en los 

matrimonios reflejan la sectorización de la sociedad en sus descendientes. 

 

 

• Una religión y cultura comunes, y pocas mujeres casaderas disminuyen las 

probabilidades de que los matrimonios se produzcan al azar. 

 

 

• Los registros genealógicos permiten establecer con mayor claridad las relaciones 

familiares o de descendencia entre los individuos que las conforman. 

 

 

• La deriva génica exagera los efectos iniciales del pequeño grupo fundador. 

 

 

• Permiten registrar los genes alterados en enfermedades que siguen patrones 

mendelianos. 
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3.2.2. DNA mitocondrial (mtDNA) 

 

El DNA mitocondrial es utilizado como una de las principales herramientas para discernir 

patrones de ancestro-descendiente en poblaciones humanas por varias razones: 

 

• Su análisis refleja la historia de los linajes maternos sin ambigüedades provocadas 

por el entrecruzamiento meíotico, debido a que se hereda estrictamente por vía 

materna. 

 

• El mtDNA acumula cambios puntuales en la secuencia a mayor velocidad que el 

DNA nuclear, especialmente en la región control. 

 

• El alto número de moléculas de mtDNA, alrededor de 1000 a 10,000, en cada célula 

permite el análisis del DNA antiguo facilitando la comparación genética de muestras 

antiguas con contemporáneas. 

 

• Es posible obtener mtDNA de cualquier tipo de tejido de células somáticas o 

germinales (sangre, saliva, mucosa bucal, esperma. etc.). 

 

• Ha sido ampliamente estudiado y fue totalmente secuenciado por primera vez en 

1981 (Anderson et al. 1981); esta secuencia es utilizada como estándar. 

 

 

El mtDNA humano (Fig. 1) es una molécula circular de aproximadamente 5µm de 

diámetro; la secuencia completa consta de alrededor de 16,560 pares de bases, se replica, 

transcribe y traduce de manera autónoma al genoma nuclear; alrededor del 90% del genoma 

es codificante: 

 

El mtDNA codifica 37 genes, incluyendo los rRNAs 12S y 16S. 
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22 tRNA para los aminoácidos 

13 genes para proteínas (de la fosforilación oxidativa y el transporte de electrones) 

 

El 10% restante es una región no codificante, altamente polimórfica denominada región 

control (Anderson et al. 1981). La región control consta de aproximadamente 1,100 pares 

de bases y está ubicada entre los genes tRNApro y tRNAphe, entre las posiciones 16,036 y  

570. La velocidad de sustitución nucleotídica en esta región es muy alta, implica 

mutaciones puntuales entre purinas y pirimidinas, deleciones e inserciones. La región 

control contiene el asa de desplazamiento (D-loop) que mide aproximadamente 680 bp, 

contiene el origen de la transcripción y uno de los orígenes de la replicación del mtDNA. 

 

3.2.3. Regiones hipervariables del mtDNA 

 

En la región control se encuentran dos segmentos denominados región hipervariable I 

(HVI) y región hipervariable II (HVII) en los que se acumula la mayor parte de la 

variación. Ambos segmentos contienen aproximadamente 400 bp y están separados por una 

pequeña región menos variable de aproximadamente 160 bp. La secuencia de la HVI y 

HVII ha sido utilizada para caracterizar haplogrupos humanos. Existen otros sitios 

polimórficos que no se encuentran en la región control. Cann, Stoneking y Wilson (1987) 

determinaron con 12 endonucleasas de restricción la variación de los sitios de restricción 

del mtDNA de 147 humanos de origen geográfico distinto. En total localizaron 195 sitios 

de restricción que les permitieron definir 133 haplotipos. Con los resultados elaboraron un 

árbol filogenético que agrupó los haplotipos analizados en varios haplogrupos. Los 

haplogrupos mostraron corresponder a regiones geográficas específicas y estar 

correlacionados fuertemente con las familias lingüísticas. Cada haplogrupo se caracteriza 

por una o más mutaciones específicas que comparten todos los haplotipos en él agrupados. 

Se ha propuesto que cada uno de estos haplogrupos corresponde a un linaje materno. 
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3.2.5. Haplogrupos mitocondriales amerindios 

 

Wallace et al. (1985) demostraron por medio de análisis de restricción que los 

nativoamericanos y los asiáticos están cercanamente relacionados. En su estudio proponen 

que los nativoamericanos descienden de un pequeño grupo de cazadores-recolectores 

siberianos. 

 

Greenberg et al. (1987) clasifican todos los lenguajes nativos americanos, en tres grandes 

grupos lingüísticos Amerindios, Nadene y Eskimales-aleutianos. 

 

En 1990 Schurr et al. proponen que la variabilidad de los haplotipos maternos Amerindios 

provienen de cuatro linajes fundadores asiáticos, que arribaron entre los años 30,000 y 

13,000 antes del presente en diferentes migraciones a América. 

 

Torroni et al. (1992) retomaron la clasificación lingüística de Greenberg y realizaron un 

análisis de restricción del mtDNA de 167 individuos, 80 hablantes de lenguas que 

pertenecen a la macrofamilia lingüística Nadene y 87 que pertenecen a los Amerindios, este 

análisis dió como resultado 50 haplotipos agrupados en cuatro haplogrupos o linajes 

fundadores A, B, C y D (Figura 3). 

Torroni et al. (1993) Sugieren que existe una marcada reducción en la diversidad del 

mtDNA asociada con la colonización inicial del Nuevo Mundo. Otra hipótesis sugiere que 

la aparente reducción de la diversidad de mtDNA de los americanos contemporáneos refleja 

un cuello de botella no durante la colonización inicial, sino como consecuencia del colapso 

demográfico de las poblaciones amerindias después del contacto europeo (Stone y 

Stoneking 1993). 

Torroni et al. (1994a) sugieren que cada uno de los haplogrupos amerindios aparentemente 

fue fundado por una pequeña cantidad de haplotipos asiáticos. La separación de estas 

poblaciones, el aislamiento geográfico y reproductivo originaron líneas evolutivas distintas  
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e independientes que incrementaron el tamaño de las poblaciones en el nuevo mundo y 

provocaron la variación y diversidad de haplotipos del mtDNA. 

Los nativoamericanos que no exhibían uno de los cuatro haplogrupos A, B, C, D fueron 

clasificados con el termino “otros” o miembros del haplogrupo E. Bailliet et al. (1994) 

sugiere la posibilidad de que existe un quinto haplogrupo fundador de origen asiático. Para 

distintos autores los nativoamericanos que no pertenecieran a alguno de los cuatro 

haplogrupos podían representar una mezcla reciente ó ser el resultado de una mutación en 

el sitio de restricción diagnóstico de uno de los cuatro haplogrupos (Brown et al. 1998., 

Torroni et al. 1996). 

Posteriormente se determinó el linaje X como linaje fundador, debido a que se encontraba 

distribuido en diferentes poblaciones asiáticas y siberianas, y se encontraba entre los linajes 

de poblaciones de nativoamericanos antiguos y contemporáneos. 

Los cinco linajes mitocondriales amerindios se definen como haplogrupos caracterizados 

por mutaciones especificas detectadas por enzimas de restricción, denominados 

haplogrupos A, B, C, D y X. 
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3.2.5.1. Sitios específicos del mtDNA que identifican haplogrupos nativos de América. 

Nota, + es presencia y – ausencia con respecto a la secuencia de referencia; N=A/G/C/T; 

P=A/G; Q=C/T, W=G/T; V=A/C. 

 

 

3.2.5.2. Distribución de haplogrupos 

 

Merriwether et al. (1995) analizaron la distribución geográfica de los haplogrupos del 

mtDNA de 1,300 individuos de distintas poblaciones de América del norte, centro y sur 

(Figura 4). Su trabajo muestra que el haplogrupo más frecuente en el norte de América es el 

A y que de norte a sur la frecuencia del haplogrupo A disminuye. Mientras que el 

haplogrupo B representa la imagen inversa del mismo fenómeno, de norte a sur la 

frecuencia del haplogrupo B aumenta; al sur de América, el haplogrupo B es el más 

frecuente. En cuanto a los haplogrupos C y D son menos frecuentes y su patrón de 

distribución es irregular. Kemp et al. (2005) modifican esta distribución, entre sus 

observaciones destacan que las poblaciones de América del sur y el caribe exhiben  

frecuencias significativas de los haplogrupos C y D. 

 

Enzima 
Secuencia que 

reconoce 
Variante Haplogrupo Referencia 

Hae III GGCC +663 A Torroni et al. 1992 

 
Deleción intergénica 

de 9 bp 

CCCCCTCTA 

del 8,272 al 8,280 B 
Torroni et al. 

1992 

Hinc II 

Alu I 

GTQPAC 

AGCT 

-13,259 

+13,262 
C 

Torroni et al. 

1992 

Alu I AGCT -5,176 D 
Torroni et al. 

1992 

Ddel 

AccI 

CTNAG 

GTVWAC 

-1,715  -10,394 

+14,465 
X 

Brown et al 

1998 
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Haplogrupo A 

 

Los haplotipos que conforman el haplogrupo A se caracterizan principalmente por una 

transición de A por G en el sitio nucleotídico 663 de la secuencia de referencia, esta 

transición origina un sitio de reconocimiento para la enzima Hae III. 

Este haplogrupo se encuentra distribuido mayoritariamente en poblaciones de América del 

norte y centro. También se localiza en el noreste de Asia y en menor frecuencia al sur de 

América. 

 

Haplogrupo B 

 

El haplogrupo B es definido por la deleción intergénica de 9 pares de bases, 

5´CCCCCTCTA3´ del nucleótido 8,272 al 8,280 en la región V del mtDNA. (La región V 

es un espacio intergénico que se ubica entre la COII y el tRNA para lisina). Debido a que 

tiene una gran actividad de recambio nucleotídico y puede haber tanto deleciones como 

inserciones en este pequeño segmento la región V es un sitio considerado “hot spot” 

(Torroni et al. 1992). 

 

Los haplotipos del haplogrupo B se encuentran distribuidos entre las poblaciones de 

América, sudeste de Asia, las islas del pacifico, Australia, Nueva Guinea y también ha sido 

reportada en poblaciones africanas. La deleción de 9 bp junto con un sitio de 

reconocimiento para la enzima Hae III en la posición 16,517 es considerada específica de 

poblaciones Americanas. La secuencia estándar tiene la duplicación de 9pb 

(5´CCCCCTCTA3´) en tandem (Anderson 1981).  

 

Haplogrupo C 

 

El haplogrupo C es caracterizado por la transición de A por G en el nucleótido 13,263 lo 

que elimina el sitio de reconocimiento para la enzima Hinc II 13,259 y crea un sitio para 

Alu I en la posición 13,262 del mtDNA. Este haplogrupo se encuentra en altas frecuencias  
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en poblaciones del caribe y el sur de América; los grupos norte y centro-americanos no 

presentan este linaje o lo presentan en baja frecuencia. 

 

Haplogrupo D 

 

El haplogrupo D se caracteriza por una transversión de C-A en el nucleótido 5,178, esto 

ocasiona la perdida del sitio de reconocimiento para Alu I en el sitio 5,176. Este 

haplogrupo, se encuentra distribuido en altas frecuencias en poblaciones del centro y sur de 

América y el caribe. 

 

Los linajes C y D son específicos de asiáticos cuando están acompañados por la presencia 

del sitio para la enzima DdeI 10,394 y Alu 10,397.  

 

Haplogrupo X 

 

Es el menos frecuente de los haplogrupos, se identifica por la transición de C-T en los sitios 

1,715 y 10,394 ocasionando la ausencia del sitio de reconocimiento para la enzima Ddel y 

la presencia del sitio 14,465 reconocido por la enzima AccI. 

 

En la HVI el haplogrupo X se distingue por la presencia del sitio de reconocimiento para 

Hae III 16,517 asociada con la sustitución de C por T en los sitios 16,223 y 16,278. 
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2.5.3. Correlación entre la frecuencia de los haplogrupos, proximidad geográfica y la 

distribución lingüística. 

 

Existe una correlación entre la frecuencia de los haplogrupos, distribución geográfica y 

proximidad lingüística. Comúnmente se observa un patrón de predominancia entre grupos 

relacionados. En general las frecuencias de los linajes A, B, C, D, y X se presentan en 

proporciones similares entre las poblaciones geográfica y lingüísticamente relacionadas 

(Lorenz y Smith 1996, Kemp et al. 2005). Los Dogbrib, Haida, Navajo y Apache 

pertenecen a la familia lingüística Na-Dene y habitan la zona noreste de Canadá, el linaje 

predominante entre los grupos todos los Na-Dene es el A y el linaje B es el menos 

frecuente. Los grupos Aymara de Sudamérica, son predominantemente linaje B (del 50% al 

100%). Entre grupos mixtecos contemporáneos de la mixteca alta y baja observamos que 

pertenecen a la misma región geográfica y cultural y, que la distribución de las frecuencias 

de los linajes fundadores A y B son similares para ambas poblaciones (Fig. 4). Sin embargo 

la frecuencia de los haplogrupos de las poblaciones mayas contemporáneas de Yucatán y 

antiguas de Xcaret contrastan con las frecuencias de los mayas antiguos, de Copán (Tabla 

1).
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Tabla 1. Frecuencias reportadas de los haplogrupos del mtDNA en poblaciones mayas antiguas y contemporáneas 

 
 

 

 

 

 

 

Población n A% B% C% D% X% Otro

% 

Localización Referencia 

Mayas contemporáneos.  27 51.9 22.2 14.8 7.4 0 3.7 Yucatán, México. Torroni et al. (1994) 

Mayas antiguos de Xcaret. 25 84 4 8 0 0 4 Quintana Roo, México. Gonzalez-Oliver et al. (2001) 

Mayas antiguos de Copán. 9 0 0 89.0 11 0 0 Honduras. Merriwether et al. (1997) 
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4. OBJETIVOS 

 

Objetivo general 

 

Analizar la frecuencia con que se presentan los linajes fundadores del mtDNA (A, B, C, 

D y X) en los actuales habitantes de las poblaciones lacandonas del norte de Chiapas, 

México. 

 

Objetivos particulares 

 

• Colecta de muestras biológicas de individuos pertenecientes a las comunidades 

lacandonas. 

 

• Obtener DNA a partir de muestras de saliva y optimizar la técnica de extracción. 

 

• Amplificar el DNA mediante la técnica de PCR y optimizar la técnica de     

amplificación 

 

• Análisis de restricción en los productos de la PCR para la identificación de los    

linajes A, C, D y X. 

 

• Identificación del linaje B por análisis electroforético. 

 

• Análisis comparativo con los datos existentes de otras poblaciones americanas 

antiguas y contemporáneas. 
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5. JUSTIFICACIÓN 

 

 

Es necesario analizar la mayor cantidad de poblaciones mayas para poder 

crear bases de datos de referencia más completos sobre la genética de 

estos pueblos. Los resultados de este y otros estudios nos permitirán 

comprender mejor los procesos de desarrollo biológico, patrones de 

migración y evolución humana. 

 

Este estudio es la parte inicial de un proyecto más amplio donde las 

frecuencias de haplogrupos del mtDNA de estas poblaciones se sumarán a 

análisis de la secuenciación de la región hipervariable I del mtDNA y 

marcadores del mtDNA. El conjunto de estos resultados permitirá 

determinar el grado de relación genética con otros nativoamericanos, 

además de ayudar a dilucidar la problemática del origen y migración Hach 

Winik. 

 

El presente estudio es pionero en el análisis y comparación de las 

frecuencias de los linajes mitocondriales de los Hach Winik con otros 

grupos mayas y nativoamericanos. 
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6. MATERIAL Y MÉTODOS 

 

 

6.1. Material biológico 

 

Para este estudio se colectaron muestras de saliva de 47 Hach Winik habitantes de las 

comunidades de Nahá y Metzabok. Informamos del proyecto a los habitantes de las 

comunidades de Nahá y Metzabok. Solicitamos la donación de muestras biológicas (sangre, 

saliva, mucosa bucal y cabello) a los Hach Winik con la finalidad de tener varios tipos de 

muestra de cada individuo. 

 

Los individuos que participaron en este estudio fueron voluntarios seleccionados mediante 

los siguientes criterios de inclusión: 

 

• Hablar el idioma lacandón 

 

• Presentar patrones culturales propios de la etnia Hach Winik. 

 

• No estar relacionados vía materna. 

 

 

La colecta se realizó en Nahá y Metzabok usando técnicas etnográficas y de campo con el 

apoyo de la Secretaria de Pueblos Indios del estado de Chiapas, la autorización del 

comisariado comunal y de cada individuo participante, durante el periodo del 12 de Mayo 

al 12 de Junio de 2004. 

 

La colecta de saliva implicó visitar a cada familia. En cada vivienda, presentamos el 

proyecto a sus habitantes y solicitamos su colaboración para obtener muestras de saliva.  
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Registramos la información completa de cada individuo donante, como nombre completo, 

edad, datos acerca del parentesco, filiación, estado civil, estado de salud, y costumbres 

matrimoniales. Solicitamos que dentro de cada familia solo podían ser donadores dos 

personas que no tuvieran el mismo linaje materno, padre y madre o padre e hijo o padre e 

hija con el fin de que pudiésemos obtener muestras de los linajes más representativos de la 

comunidad. 

 

Durante este proceso un miembro de la comunidad Hach Winik asistió como guía y 

traductor ante la comunidad. 

 

6.2. Prevención de contaminación 

 

Todo el material utilizado, fue esterilizado previamente. Utilizamos tubos de micro 

centrífuga de 2ml esterilizados y cerrados en una campana de flujo laminar. Los tubos 

fueron transportados hasta las comunidades en empaques cerrados. Se utilizo un par de 

guantes estéril y desechable para la toma de muestras de cada individuo. Las muestras se 

mantuvieron en frío durante el traslado al laboratorio de bioquímica en la ciudad de 

México. 

 

6.3. Extracción del DNA 

 

La obtención del DNA se realizó a partir de probar y optimizar la técnica de extracción con 

Chelex 100, una resina quelante de alta afinidad por iones metálicos polivalentes. Singer-

Sam et al. (1989). postularon que la presencia de Chelex durante el calentamiento, previene 

la degradación del DNA ya que atrapa los iones metálicos que pudieran actuar en la 

catálisis de la ruptura del DNA. 
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 Protocolo de extracción: 

 

Optimizamos la técnica descrita en 1989 por Singer-Sam et al. para la extracción de DNA  

a partir de saliva. La cantidad de saliva colectada fue variable por individuo, así que se 

estandarizó la técnica para una cantidad mucho menor de saliva (de 200 a 50 µl) y se 

experimento con distintos tiempos de incubación y temperatura con el fin de obtener la 

mayor cantidad de DNA por µl. De este trabajo se obtuvo el siguiente protocolo de 

extracción: 

 

� Se adicionó 50 µl de saliva a 200 µl de Chelex al 5% 

 

� La mezcla se agitó a temperatura ambiente durante 1 minuto. 

 

� Se agregó 5 µl de proteinasa K (10 mg/ml). 

 

� Se incubó a 56ºC durante 60 minutos 

 

� Se agitó fuertemente durante 1 minuto a temperatura ambiente. 

 

� Se incubó a 95ºC 10 minutos. 

 

� Se agitó fuertemente durante 1 minuto a temperatura ambiente 

 

� Se centrifugó a velocidad máxima durante 3 minutos. 

 

� Se recuperó el sobrenadante en tubos estériles de 1.5ml. 

 

� La solución fue conservada a –20ºC. 
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6.4. Cuantificación del DNA 

 

Se determinó la concentración del DNA obtenido mediante un análisis espectrofotométrico 

a 260 nm. 

 

Medimos 5 y 10 µl del DNA extraído en dilución 1:100 y 1:50 a 260 nm en un 

espectrofotómetro Beckman modelo DU- 64. 

 

Para determinar la concentración del DNA, que recuperamos durante la extracción 

utilizamos la siguiente formula: 

 

[DNA] µg/ml =(A260) (dilución) (Coeficiente de extinción de DNA) 

El Coeficiente de extinción de DNA es 50.0 nm. 

 

6.5. Amplificación del DNA 

 

Se amplificaron segmentos específicos del mtDNA, con los primers enlistados en la tabla 2. 

 

Sitio del 

mtDNA 

Primers Secuencia 5’ a 3’ Referencias 

HaeIII-663 L 590-611 

H 743-765 

ACCTCCTCAAAGCAATACACTG 

GTGCTTGATGCTTGTTCCTTTTG 

Stone y Stoneking 

(1993) 

Deleción 

de 9 bp. 

L 8196-8215 

H 8295 y 8316 

ACAGTTTCATGCCCATCGTC 

ATGCTAAGTTAGCTTTACAGTG 

Stone y Stoneking 

(1993) 

HincII 

13259 

L 13179-13199 

H 13305-13325 

CGCTATCACCACTCTGTTCGC 

CAGATGTGCAGGAATGCTAGG 

G González-Oliver 

et al. (2001) 
Tabla 2. Posición y secuencia de los oligonucleotidos utilizados para las reacciones de amplificación por 

PCR. 
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La reacción de PCR se realizó en un volumen final de 25 µl utilizando: 

 

Buffer 1X PE Biosystems, 100mM de dNTPs, 0.1 µM del primer 5’-3’ y 3’-5’ específico 

para cada haplogrupo. 3.5 mM de MgCl2, 0.1 mg/ml de BSA, 0.5 U/µl Enzima Amplitaq 

gold polimerasa y extracto de DNA. 

 

Para cada linaje se optimizó la cantidad de ciclos así como condiciones de tiempo y 

temperatura, nuestros estudios ajustaron a 30 ciclos con las siguientes condiciones de 

tiempo y temperatura los termocicladores: 

 

LINAJES FASES 

A B C 

Desnaturalización inicial 95ºC /10’ 95ºC /10’ 95ºC /10’ 

Desnaturalización 94ºC /30’’ 94ºC /30’’ 94ºC /30’’ 

Alineación 63ºC /30’’ 52ºC /30’’ 60ºC /30’’ 

 

Ciclos 

Elongación 72ºC /30’’ 72ºC /30’’ 72ºC /30’’ 

Elongación final 72ºC /7’ 72ºC /7’ 72ºC /7’ 

 

 

El número de ciclos y tiempo fue determinado experimentalmente a partir de 

modificaciones de las condiciones descritas por Stone y Stoneking (1994). La amplificación 

de PCR fue realizada en un termociclador Perkin-Elmer 2400. 

 

En la amplificación de PCR se incluyó un control negativo de extracción, el cual contenía 

todos los reactivos de la extracción excepto una muestra de saliva y un control negativo de 

la amplificación, que contiene todos los reactivos excepto extracto de DNA. 

 

Los controles positivos se hicieron usando DNA extraído de sangre y saliva de donadores 

voluntarios. 
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6.6. Análisis electroforético 

 

Los productos de PCR de los haplogrupos A y C se analizaron en geles de poliacrilamida al 

12 % con buffer (TBE 1X) Tris-Borato-EDTA (Sambrook et al 1989) a 174 volts durante 

una hora. La identificación del linaje B requirió mayor resolución (gel al 14%) y más 

tiempo para que se separen las bandas (dos horas cuarenta minutos a 120 volts). En cada 

gel se colocó un volumen de 8 µl del DNA amplificado de cada muestra. Como referencia 

del tamaño molecular en un pozo de cada gel se adicionó un volumen de 3 µl del marcador 

molecular φ-X174 cortado con la enzima Hae III. 

 

Al terminar la electroforesis cada gel fue suspendido durante cinco minutos en agitación 

constante en una solución de 0.5 µg/µl de Bromuro de etidio. Posteriormente los productos 

de PCR se visualizaron con radiación UV. 

 

6.7. Análisis de restricción 

 

5 unidades de la enzima de restricción especifica para los haplogrupos A y C, el Buffer de 

cada enzima fueron agregados a los 17 µl restantes de cada uno de los productos de PCR. 

La mezcla se incubó con la endonucleasa de restricción respectiva a 37ºC durante 

aproximadamente 18 horas. 

 

Posteriormente se analizó el producto de la restricción por electroforesis en geles de 

poliacrilamida al 12%. 

 

El tamaño de los productos de PCR y de los fragmentos de restricción identificaron cada 

uno de los haplogrupos (tabla 3). 
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TABLA 3.-Tamaño de los productos de PCR y de los fragmentos de restricción. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Marcador genético Haplogrupo 

 

Tamaño del 

producto de PCR 

(bp) 

Tamaño de los fragmentos 

de restricción  

(bp) 

Hae III 663 A 176 101 -75 

Deleción 9bp B 121-112  

Hinc II C 149 83 -64 
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El sitio de corte y la secuencia especifica que reconoce cada enzima para los linajes A y C 

son los siguientes: 

 

LINAJE A 

Enzima: Hae III, ganancia del sitio 663 

 

  5´ GG  CC 3´ 

 

Secuencia de referencia  5´ TAGCCT 3´ 

Secuencia mutada           5´ TGGCCT 3´ 

 

LINAJE C 

Enzima: Hinc II, perdida del sitio 13259 

 

   5´ GTPy  PuAC 3´ 

 

Secuencia de referencia  5´ GTCAAC 3´ 

Secuencia mutada           5´ GTCGAC 3´ 

 

Enzima: Hinc II, perdida del sitio 13259 

 

   5´ AG  CT 3´ 

Secuencia de referencia 5´ AAGCTA3´ 

Secuencia mutada          5´ AAGATA 3´ 
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7. RESULTADOS 

7.1. Datos obtenidos en campo sobre sexo, edad, relaciones de parentesco, registros de 

salud y sistemas de unión. 

 

En la comunidad de Nahá este trabajo registro 194 personas y en Metzabok 70. 

 

 Nahá Metzabok Total 

Mujeres 86 33 119 

Hombres 108 37 145 

Total 194 70 264 

 

Edad de las mujeres habitantes de las comunidades. 

 

Edad Nahá Metzabok Total 

0 a 12 30 10 40 

12 a 30 25 11 36 

30 a 50 18 8 26 

50 en adelante 13 4 17 

Total 86 33 119 

 

Edad de los hombres habitantes de las comunidades. 

 

Edad Nahá Metzabok Total 

0 a 12 36 13 49 

12 a 30 33 11 44 

30 a 50 22 7 29 

50 en adelante 17 6 23 

Total 108 37 145 
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Los Hach Winik poseen una organización social basada en clanes geográficamente 

localizados, los mismos que a su vez se subdividen en linajes paternos. Reconocen el 

parentesco con los familiares de ambos progenitores, pero consideran más representativa la 

línea paterna. Las mujeres al casarse adquieren parentesco total con los familiares del 

esposo; este sistema de parentesco no necesariamente implica consanguinidad, sin embargo 

al ser una comunidad tan pequeña pudimos constatar que los habitantes de estas 

comunidades se encuentran consanguíneamente relacionados. 

 

Las uniones son mayoritariamente endogámicas; existen uniones poligámicas maritales y 

extramaritales como una costumbre extendida y no penada: tio-sobrina, primos, cuñados, 

concuños etc. Los Hach Winik refieren que la prohibición se limita a la relación con el 

padre, la madre, los hermanos y hermanas. 

7.1.2. Albinismo 

 

18 individuos de la comunidad de Nahá son albinos, aproximadamente el 10 % de la 

población. En la comunidad de Metzabok no hay individuos que expresen albinismo. 

 

7.2. Colecta 

 

En ambas comunidades se colectaron muestras de alrededor del 20 % de la población total. 

En la comunidad de Nahá colectamos muestras de 35 individuos, 17 mujeres y 18 hombres; 

en la comunidad de Metzabok colectamos muestras de 12 individuos 6 hombres y 6 

mujeres. 

En total se colectaron muestras de 47 individuos 24 mujeres y 23 hombres. La muestra 

incluyo donantes de todas las edades; niños, jóvenes y ancianos.
8
  

                                         
8
 No existen registros fehacientes de la edad de los individuos mayores de 30 años. Durante el reparto 

agrario en 1972, el gobierno federal se ocupó de censar y empadronar al pueblo de los Hach Winik 

como lacandones. Cada uno de ellos reportó la edad que entonces creía tener; hoy algunos se basan en 

la credencial de elector para decir su edad, otros nunca se empadronaron y hacen cálculos de su edad a 

partir de la de sus sucesores. 
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7.3. Extracción, cuantificación y amplificación de DNA 

 

Se optimizó la técnica de extracción de DNA con Chelex-100 usando como controles 

muestras de saliva de 8 individuos no pertenecientes a la etnia Hach Winik. Estas muestras 

fueron sometidas en laboratorio a las condiciones que durante el transporte sufrieron las 

muestras de la colecta. 

 

Se extrajo DNA de saliva de los 8 individuos y de 47 Hach Winik; en promedio se obtuvo 

de 150 a 200 µl de DNA. 

 

Se determinó la concentración de DNA en muestras de individuos Hach Winik por análisis 

espectrofotométrico a 260 nm. 

 

La concentración del DNA obtenido de las muestras de los Hach Winik varió entre 0.0175 

y 0.0250 µg/µl y fue similar a la obtenida de los controles. 

 

Se amplificaron las 47 muestras para los marcadores genéticos: Hae III 663, Hinc II 13,259 

y la deleción de 9pb 8,272 al 8,280. 

 

7.4. Análisis de los productos de PCR y análisis de restricción 

 

 

Mediante análisis electroforético y de restricción fueron analizados los haplogrupos 

fundadores en los 47 individuos Hach Winik (Figuras 5, 6 y 7). 

 

Se identificaron los linajes mitocondriales de 35 individuos de la comunidad de Nahá y 12 

individuos de la comunidad de Metzabok. 46 de los 47 individuos muestreados presentan el 

haplogrupo A y solo un individuo que habita en la comunidad de Nahá presenta un linaje 

distinto al A (Tabla 4). 
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Tabla 4. Frecuencia de los linajes mitocondriales en las comunidades de Nahá y 

Metzabok. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Las frecuencias resultantes de este estudio fueron contrastadas con frecuencias de 

poblaciones del norte, centro y sur América (Tabla 5). La tabla 5, es la compilación de las 

frecuencias publicadas hasta la fecha de nativoamericanos. 

 

Tabla 5. Frecuencias de los linajes mitocondriales en nativoamericanos. 

 

LINAJES  

POBLACIÓN 

n 

A% B% C% D% X% Otros

% 

Referencia 

Aleut (antiguos) 17 35,3 0 0 64.7 0 0 Hayes (1998); O´Rourke et al. 

(2000) 

St Paul Aleut 72 25 0 1.4 66.7 - 6.9 Merriwether et al. (1995) 

Gambell Eskimo 50 58 0 14 26 - 2 Merriwether et al, (1995) 

Old Harbor Eskimo 115 61.7 3.5 0 34.8 0 0 Merriwether et al. (1995) 

Ouzinkie Eskimo 41 73.2 0 4.9 14.6 - 7.3 Merriwether et al. (1995) 

Savoonga Eskimo 49 93.9 0 0 2 - 4.1 Merriwether et al. (1995) 

Inuit 30 96.7 0 0 3.3 0 0 Lorenz and Smith. (1996) 

Dogbrib 154 90.9 0 2 0 0 7.1 Merriwether et al. (1995) 

Haida 63 93.6 0 0 6.3 0 0 Torroni et al. (1993a); Ward et al. 

(1993) 

Bella Coola 32 78.1 6.25 9.4 6.25 0 0 Ward et al. (1993) 

Bella Coola 25 60 8 8 20 
-
 4 Torroni et al.(1993a) 

Nuu-Chah-Nulth 15 40 6.7 13.3 26.7 13.3 0 Torroni et al. (1993a); Brown et 

al. (1998) 

                                         
-
 No determinado. El reconocimiento del haplogrupo X como linaje fundador fue posterior al de los 

linajes A, B, C y D. Los individuos que no fueron clasificados en uno de estos linajes fueron clasificados 

como “otros”. Es probable que un porcentaje de estos individuos pertenezcan al haplogrupo X. 

 

LINAJES COMUNIDAD 

A% 

 

B% 

 

C% 

 

D% 

 

X% 

 

Otros% 

TOTAL 

% 

NAHÁ 72.3 0 2.2 0 0 0 74.5 

METZABOK 25.5 0 0 0 0 0 25.5 

TOTAL 97.8 0 2.2 0 0 0 100 
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LINAJES POBLACIÓN n 

A% B% C% D% X% Otros

% 

Referencia 

Navajo 48 58.3 37.5 0 0 
▲

 4.2 Torroni et al. (1993a); Brown et 

al (1998) 

Mohawk 18 46.4 10.5 13.8 0.6 - 28.7 Merriwether et al. (1995) 

Ojiwa 28 64.3 3.6 7.1 0 25 0 Torroni et al. (1993a); Brown et 

al (1998) 

Oneota 108 31.5 12 42.6 8.3 −
 5.6 Stone and Stoneking (1994b) 

Siouan 34 52.9 17.6 14.7 5.9 - 8.8 Lorenz and Smith (1996) 

Apache 25 64 16 12 8 0 0 Torroni et al. (1993a) 

Muskoke 71 36.6 15.5 9.9 38 0 0 Merriwether et al. (1995) 

Cherokee 16 0 31.3 31.3 0 - 37.5 Lorenz and Smith. (1996) 

Washo 28 0 53.6 35.7 10.7 0 0 Lorenz and Smith. (1996) 

Pima 30 6.7 50 43.3 0 0 0 Schurr et al. (1990) 

Akimel 43 4.7 53.5 39.5 0 2.3 0 Lorenz and Smith. (1996) 

Cochimi 13 7.7 46.2 46.2 0 0 0 

Lorenz and Smith. (1996); Malhi 

et al. (2003) Smith et al. (2000) 

Yuman 72 2.77 62.5 34.7 0 0 0 

Lorenz and Smith. (1996); Malhi 

et al. (2003) Smith et al. (2000) 

Jemez 36 0 88.9 2.8 0 8.3 0 

Lorenz and Smith. (1996); Smith 

et al. (2000) 

Zuni 26 15.4 76.9 7.7 0 0 0 

Lorenz y Smith. (1996); Malhi et 

al. (2003) 

Aztecas (antiguos) 

Tlatelolco 23 65.2 13 4.3 17.4 0 0 Kemp et al. (2005) 

Nahua/Cuetzalan 31 61.3 32.3 6.5 0 0 0 

Lorenz and Smith (1996); Malhi 

et al. 2003. 

Mixe 16 62.5 31.3 6.2 0 0 0 Torroni et al. (1994b) 

Mixtecos (alta) 15 73.4 13.3 13.3 0 0 0 Torroni et al. (1994b) 

Mixtecos (baja) 14 92.9 7.1 0 0 0 0 Torroni et al. (1994b) 

Nahua/Cora 32 53.1 34.4 6.3 0 - 6.3 Lorenz and Smith. (1996) 

Zapoteco 15 33.3 33.3 33.3 0 0 0 Torroni et al. (1994b) 

                                         
▲

 Brown et al. 1998 analizaron la frecuencia del haplogrupo X en 92 individuos Navajo. El 6.5% de la 

población pertenece al linaje X pero no especifican el porcentaje de los otros linajes. 

 

- No determinado. El reconocimiento del haplogrupo X como linaje fundador fue posterior al de los 

linajes A, B, C y D. Los individuos que no fueron clasificados en uno de estos linajes fueron clasificados 

como “otros”. Es probable que un porcentaje de estos individuos pertenezcan al haplogrupo X. 
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LINAJES POBLACIÓN n 

A% B% C% D% X% Otros

% 

Referencia 

Mayas (antiguos)  

Xcaret 

25 84 4 8 0 
-
 4 González-Oliver et al. (2001) 

Mayas  

Yucatán            

27 51.9 22.2 14.8 7.4 - 3.7 Torroni et al. (1994b) 

Hach Winik 47 97.8 0 2.2 0 0 0 Este estudio 

Mayas (antiguos) 

Copàn 

9 0 0 89 11 0 0 Merriwether et al. (1997) 

Ticuna 28 17.9 0 32.1 50 0 0 Schurr et al. (1990) 

Boruca 14 21.4 71.4 0 7.1 0 0 Torroni et al. (1993a) 

Guatuso 20 85 15 0 0 0 0 Torroni et al. (1994b) 

Teribe 20 80 20 0 0 0 0 Torroni et al. (1994b) 

Tainos 24 0 16.7 54.2 29.2 0 0 Lalueza-Fox et al. (2001) 

Guyami 16 68.8 31.2 0 0 0 0 Torroni et al. (1993a) 

Kuna 16 100 0 0 0 0 0 Torroni et al. (1993a) 

Wounan 31 80.6 19.4 0 0 0 0 Kolman y Berminham (1997) 

Columbia 20 50 20 25 5 0 0 Horai et al. (1993) 

Piroa 10 50 0 10 40 0 0 Torroni et al. (1993a) 

Makiritari 10 20 0 70 10 0 0 Torroni et al. (1993a) 

Yanomama 207 1.4 10.2 56 32.4 0 0 Torroni et al. (1993a); Easton et 

al. (1996); Merriwether et al 

(2000) 

Macushi 10 10 20 30 40 0 0 Torroni et al. (1993a) 

Marubo 10 10 0 60 30 0 0 Torroni et al. (1993a) 

Wapishana 12 0 25 8.3 66.7 0 0 Torroni et al. (1993a) 

Mataco 28 10.7 35.7 0 53.6 0 0 Torroni et al. (1993a) 

Kraho 14 28.6 57.1 14.3 0 0 0 Torroni et al. (1993a) 

Quechua 19 26.3 36.8 5.3 31.6 0 0 Merriwether et al. (1995) 

Aymara 172 6.4 67.4 12.2 14 0 0 Merriwether et al. (1995) 

Atacemeno 50 12 72 10 6 0 0 Merriwether et al. (1995) 

Mapuche  84 9.5 29.7 31 29.8 

 

0 0 

Ginther et al. (1993); Horai et al. 

(1993) 

Peheunche 100 2 9 37 52 0 0 Merriwether et al. (1995) 

 

                                         
-
 No determinado. El reconocimiento del haplogrupo X como linaje fundador fue posterior al de los 

linajes A, B, C y D. Los individuos que no fueron clasificados en uno de estos linajes fueron clasificados 

como “otros”. Es probable que un porcentaje de estos individuos pertenezcan al haplogrupo X. 
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LINAJES POBLACIÓN n 

A% B% C% D% X% Otros

% 

Referencia 

Huillich 80 3.75 28.75 18.75 48.75 0 0 Merriwether et al. (1995) 

 

Las tablas 6, 7, 8 y 9 muestran las diferentes agrupaciones comprendidas en la tabla 5. 

 

Tabla 6.- Mayas. 

 

 

LINAJES 

POBLACIÓN n 

A% B% C% D% X% Otros

% 

Localización Referencia 

Mayas 

contemporáneos.         

27 51.9 22.2 14.8 7.4 0 3.7 Yucatán, 

México. 

Torroni et al. 

(1994b) 

Mayas antiguos de 

Xcaret. 

25 84 4 8 0 0 4 Quintana Roo, 

México. 

González-Oliver et 

al. (2001) 

Mayas antiguos de 

Copán. 

9 0 0 89 11 0 0 Honduras. Merriwether et al. 

(1997) 

Mayas Hach 

Winik.          

47 97.8 0 2.2 0 0 0 Chiapas, 

México. 

Este estudio 

 

 

Tabla 7.- Haidas. 

 

LINAJES POBLACIÓN n 

A% B% C% D% X% Otros

% 

Localización Referencia 

Haida 25 96 0 0 4 0 0 Canadá Torroni et al. (1993a) 

Haida 38 92.1 0 7.9 0 0 0 Canadá Ward et al. (1993) 
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Tabla 8.- Aymaras. 

 

LINAJES POBLACIÓN n 

A% B% C% D% X% Otros

% 

Localización 

Referencia 

Aymara 76 6.6 64.5 10.5 18.4 0 0 Visviri Merriwether et al. (1995) 

Aymara 23 17.4 60.9 13 8.7 0 0 Caquena Merriwether et al. (1995) 

Aymara 12 8.3 50 41.7 0 0 0 Parinacota Merriwether et al. (1995) 

Aymara 9 0 55.6 33.3 11.1 0 0 Guallatiri Merriwether et al. (1995) 

Aymara 9 11.1 66.7 11.1 11.1 0 0 CODPA Merriwether et al. (1995) 

Aymara 17 0 100 0 0 0 0 Guanachua Merriwether et al. (1995) 

Aymara 14 0 64.3 0 35.7 0 0 Esquina Merriwether et al. (1995) 

Aymara 12 0 100 0 0 0 0 Ilipata Merriwether et al. (1995) 

 

 

Tabla 9.- Mapuches. 

 

LINAJES POBLACIÓN n 

 

A% B% 

 

C% 

 

D% 

 

X% 

Otros

% 

localización Referencia 

Mapuche 39 15.4 38.5 20.5 25.6 0 0 Argentina. Merriwether, et al. 

(1995) 

Mapuche 45 4.4 22.2 40 33.3 0 0 Chile Merriwether, et al. 

(1995) 
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8. DISCUSIÓN 

 

Los análisis de restricción del mtDNA en individuos de las comunidades de Nahá y 

Metzabok, muestran que 97.8 % de la población conocida como lacandones del Norte 

pertenece al linaje A. Excepto por un individuo de la comunidad de Nahá que pertenece al 

linaje C, podemos decir que los lacandones del Norte están representados en su totalidad 

por el haplogrupo A. Este haplogrupo es el más frecuente en otras poblaciones de origen 

mesoamericano y de norteamérica (Tabla 5). Por esta razón, era de esperarse que este 

haplogrupo se haya encontrado de manera predominante entre los Hach Winik. Sin 

embargo, las poblaciones nativoamericanas raramente se componen de un solo linaje. La 

mayoría de las poblaciones antiguas y contemporáneas se caracterizan por estar integradas 

de combinaciones de tres, cuatro e incluso tienen los cinco haplogrupos mitocondriales 

representados en una misma población. 

 

Las frecuencias en que se distribuyen los haplogrupos A y C en los Hach Winik de Nahá y 

Metzabok muestran escasa variabilidad de los linajes mitocondriales. Esto puede deberse a 

los siguientes factores: 

 

A) Aislamiento.- El grupo étnico habita en el interior de la selva lacandona. El acceso a 

las comunidades es por avioneta o por vía terrestre y esta vía requiere de transitar 

largas distancias de terracería. Antiguamente la entrada a la selva era más difícil, 

esta circunstancia ha posicionado a los Hach Winik entre las poblaciones 

geográficamente aisladas. Probablemente la selva ha funcionado como una barrera 

que permite un mínimo contacto con otros grupos de distinto origen étnico, lo que 

ha ocasionado aislamiento reproductivo, endogamia y deriva génica. 

 

B) Endogamia.- Las poblaciones Hach Winik son endógamas por aislamiento. 

Culturalmente las relaciones de matrimonio entre parientes (tíos, primos, medios 

hermanos e incluso hermanos) están permitidas en el grupo lacandón, por lo tanto se 

promueve una alta tasa de endogamia entre los individuos que conforman las 

comunidades del norte. 
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C) Un efecto intenso de deriva génica en las frecuencias de los linajes fundadores que 

ha eliminado la presencia de los linajes (B, C, D, y X) en las dos pequeñas 

poblaciones de Nahá y Metzabok o la disminución de la frecuencia del linaje C en 

Nahá. 

 

Para analizar mas a fondo estos factores en los Hach Winik comparamos nuestra población 

con poblaciones que muestran frecuencias similares a las reportadas en este estudio (Tabla 

10). 

 

Tabla 10.- Poblaciones aisladas con (n) mayor al 15% de la población total 

LINAJES 

Población 

n 

 

A% 

 

B% 

 

C% D% 

 

X% 

Otros

% 

Localización Referencia 

Inuit 30 96.7 0 0 3.3 0 0 Alaska Lorenz and Smith. 

(1996) 

Savoonga Eskimo 49 93.9 0 0 2 
− 4.1 Alaska Merriwether et al. 

(1995) 

Dogbrib 154 90.9 0 2 0 - 7.1 Alaska Merriwether et al. 

(1995) 

Haida 63 93.6 0 0 6.3 0 0 Canadá Torroni et al. (1993a), 

Ward et al. (1993) 

Kuna 16 100 0 0 0 0 0 Panamá Torroni et al. (1993a) 

Mayas Hach 

Winik. 

47 97.8 0 2.2 0 0  Chiapas,    

México 

Este estudio 

−  No determinado.  

 

Podemos observar que en estas poblaciones la proporción del linaje A es superior al 90%. 

Además del aislamiento, la endogamia y la deriva génica un porcentaje tan alto de un solo 

linaje, puede ser adjudicado a un muestreo insuficiente o poco representativo. En la tabla 10 

el número de individuos muestreados (n) significan del 15 al 30 por ciento de la población 

total; los Hach Winik muestreados constituyen el 20% de las poblaciones lacandonas del 

norte. Estos datos nos demuestran que las poblaciones de la tabla 10 están bien 

representadas y no es debido al muestreo que se observa tan poca diversidad de las 

frecuencias de los linajes mitocondriales en estas comunidades. 
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Las poblaciones que se muestran en la tabla 10 se localizan en distintas regiones 

geográficas y entre ellas no existe continuidad biológica o cultural; la convergencia o 

paralelismo está dada por datos etnográficos que revelan que los Haida, los Inuit, los 

Savoonga Eskimo, los Dogbrib, los Kuna y los Hach Winik forman comunidades con pocos 

individuos, son poblaciones geográficamente aisladas y se reportan uniones endogámicas 

en alta frecuencia; es al parecer una reducción de la diversidad de los linajes el producto de 

la deriva génica por aislamiento.  

 

Tabla 11.- Poblaciones no aisladas con (n) menor al 2% de la población total. 

LINAJES 

Población 

n 

 

A% 

 

B% 

 

C% D% 
 

X% 

Otros

% 

Referencia 

Aleut(antiguo) 17 35.3 0 0 64.7 - 0 Hayes (1998); O´Rourke et al. 

(2000) 

Nuu-Chah-Nulth 15 40 6.7 13.3 26.7 13.3 0 Torroni et al.(1993a); Brown et 

al. (1998) 

Cherokee 16 0 31.3 31.3 0 - 37.5 Lorenz and Smith (1996) 

Chipewa 15 26.7 13.3 33.3 0 - 26.7 Torroni et al. (1993a) 

Cochimi 13 7.7 46.2 46.2 0 0 0 

Lorenz and Smith 

(1996);Malhi et al. (2003) 

Smith et al (2000) 

Mixe 16 62.5 31.3 6.2 0 0 0 Torroni et al. (1994b) 

Zapoteco 15 33.3 33.3 33.3 0 0 0 Torroni et al. (1994b) 

Macushi 10 10 20 30 40 0 0 Torroni et al. (1993ª) 

Marubo 10 10 0 60 30 0 0 Torroni et al. (1993ª) 

Wapishana 12 0 25 8.3 66.7 0 0 Torroni et al. (1993ª) 

Kraho 14 28.6 57.1 14.3 0 0 0 Torroni et al. (1993ª) 

Makiritari 10 20 0 70 10 0 0 Torroni et al. (1993ª) 

Piroa 10 50 0 10 40 0 0 Torroni et al. (1993ª) 

Makiritari 10 20 0 70 10 0 0 Torroni et al. (1993ª) 

Boruca 14 21.4 71.4 0 7.1 0 0 Torroni et al. (1993ª) 

- No determinado.                                                                                                                        

 

En las poblaciones de la tabla 11, se observan características opuestas a las de la tabla 10. 

En estas poblaciones aunque el muestreo es de pocos individuos, (n) menor al 2%, las 

frecuencias de los linajes muestran mayor variabilidad. Son poblaciones que no son 

aisladas geográfica o culturalmente y por tanto no hay aislamiento reproductivo.  
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Generalmente en las poblaciones nativoamericanas (tabla 5), las frecuencias de los linajes 

mitocondriales, muestran al menos dos de los cinco haplogrupos representados en 

proporciones similares en una misma población, excepto las poblaciones identificadas 

como aisladas (tabla 10). 

 

En las poblaciones mayas (tabla 6) los antiguos de Copán y los Hach Winik presentan una 

baja variabilidad de los linajes del mtDNA. Los mayas antiguos de Xcaret y los 

contemporáneos de Yucatán muestran mayor diversidad de las frecuencias de los linajes 

presentes en sus poblaciones. Los Mayas de Xcaret, Yucatán y Chiapas (Hach Winik), se 

diferencian por sus altas frecuencias del linaje A de la población de Copán, cuyo linaje 

preponderante es C y está acompañado en baja frecuencia del linaje D. Los linajes menos 

frecuentes en las poblaciones mesoamericanas. 

 

Es evidente la relación entre los Hach Winik, los mayas antiguos de Xcaret y los 

contemporáneos de Yucatán debido, a que, en todas estas poblaciones el linaje 

predominante es el linaje A. 

 

En general los habitantes de diferentes localidades que pertenecen a una misma comunidad 

cultural muestran frecuencias similares de los linajes mitocondriales. En el caso de los 

Haida, (Tabla 7) podemos observar que las frecuencias son uniformes para ambas 

poblaciones, los Aymara, (Tabla 8) muestran mayor variabilidad pero el linaje B es 

predominante en todas las poblaciones. En el caso de los Mapuche los linajes A, B, C y D 

se encuentran distribuidos en proporciones homogéneas tanto en las poblaciones de 

Argentina como en las de Chile. 

 

Los grupos mayas en los que se han reportado las frecuencias de los linajes mitocondriales 

son los Hach Winik (este estudio), los contemporáneos de Yucatán, los antiguos de Copán 

y los antiguos de Xcaret. Las poblaciones mayas contemporáneas de Yucatán y antiguas de 

Xcaret están tipificadas principalmente por el linaje A; ambas poblaciones presentan 

frecuencias similares de los linajes B, C y otros. Esto hace suponer que los mayas 

contemporáneos de Yucatán y los antiguos de Xcaret son de entre los grupos mayas los más  
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relacionados genéticamente (González-Oliver 2001), después le seguirían los Hach Winik y 

por último los antiguos mayas de Copán. 

 

Los mayas Hach Winik, los contemporáneos de Yucatán y los antiguos de Xcaret son 

agrupados como grupos mayas de tierras bajas y Copán pertenece a las tierras altas. Es 

probable que la diferenciación que se dió entre los grupos de tierras altas y los de tierras 

bajas también sea la que se está confirmando a nivel genético.  

 

Las muestras de antiguos de Xcaret se extrajeron de restos óseos de individuos procedentes 

de entierros del Clásico Tardío y el Posclásico del sito arqueológico de Xcaret en Quintana 

Roo (González-Oliver 2001). Las muestras de los contemporáneos de Yucatán pertenecen a 

una población de habla yucateco que habita actualmente la zona central del estado de 

Yucatán. (Schurr et. al. 1990, Torroni et. al. 1992). Se considera históricamente, que 

Yucatán y Quintana Roo constituían un territorio integrado y que entre sus habitantes los 

contactos eran por guerra, migración, intercambios comerciales y alianzas. Es probable que 

la semejanza entre las frecuencias de los haplogrupos del mtDNA de los antiguos de Xcaret 

y los contemporáneos de Yucatán se deba al flujo genético que existió entre los pobladores 

de Yucatán y Quintana Roo. 

 

Se ha propuesto que la proximidad geográfica tiene predominio sobre la frecuencia de los 

linajes que la filiación lingüística (Lorenz y Smith 1996), sin embargo, aquí van de la 

mano, ya que las lenguas de la familia maya se clasifican por la división “altos” los de 

tierras altas y “bajos” los de tierras bajas. De los grupos de las tierras bajas, los antiguos de 

Xcaret y los contemporáneos de Yucatán son los que muestran mayor similitud en las 

frecuencias de sus linajes. Lingüísticamente los Hach Winik están relacionados con ambos 

grupos. Se ha propuesto que el yucateco, el itzá y el lacandón pudieran ser una sola lengua 

con dialectos muy diferenciados (Del Moral 1996). Y es la separación de estos grupos lo 

que pudo dar origen a la diferenciación de las frecuencias de los linajes mitocondriales 

entre los grupos de habla yucateco y lacandón.  
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Si los Hach Winik como pensamos son una migración (que posteriormente se aisló) de 

poblaciones de tierras bajas, Xcaret y Yucatán típicamente se comportarían como 

poblaciones continentales, es decir Xcaret y Yucatán son semejantes entre sí y mantienen 

contactos intermitentes, mientras que la población aislada al no tener nuevos aportes 

genéticos reduce su variabilidad y se diferencia de la población de la que proviene. 

 

En la actualidad es difícil designar a una comunidad humana “aislada”; geográfica, cultural 

o económicamente de las demás, no obstante propongo, que, el factor principal de la 

reducción de la variabilidad de los haplogrupos del mtDNA en los Hach Winik es el 

aislamiento pues el haplogrupo A esta representado casi al 100% en las dos poblaciones 

que representan más de la mitad de los individuos que conforman la etnia. Es también este 

aislamiento lo que hizo suponer a los primeros investigadores que los integrantes de esta 

etnia eran “los primeros y únicos pobladores de la selva”. Diferentes trabajos ubican a los 

Hach Winik como descendientes, ya sea de Caribes, lacandones de habla Chol, migraciones 

del Petén, Campeche o Yucatán; debido a las costumbres nómadas y de cazadores-

recolectores, españoles, mestizos y otros grupos indígenas comenzaron a llamar a los Hach 

Winik “caribes” (derivado de la palabra caruba, Caribi o Caribata de los Tainos de Haití) 

palabra extendida por los españoles para denominar a todo indio salvaje, creando otra 

confusión histórica que supone que los Hach Winik son una migración Caribe. 

 

Los tainos, ciboneyes y caribes eran grupos étnicos que poblaban el caribe cuando Colón 

llegó a América. Los tres grupos se extinguieron años después de la conquista: los tainos y 

los caribe hablaban lenguas arawak, clasificadas dentro de la familia Equatorial-Tucanoan; 

los ciboneyes hablaban una legua no identificada, sin embargo se les relaciona con los 

grupos caribe. En el 2001 y 2003 Lalueza-Fox et al. realizaron análisis genéticos en restos 

óseos de las poblaciones taino y ciboney.  
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De sus resultados, observamos que entre los Tainos y los Caribes el porcentaje de los 

linajes C, y D es predominante y que la afinidad genética entre estos grupos es evidente. 

Entre los Hach Winik la frecuencia del linaje D es ausente, mientras que la frecuencia del 

linaje C esta representada por un solo individuo. Por tanto, la teoría que supone la 

ascendencia caribe de los Hach Winik es insostenible, ya que aunque el aislamiento, la 

deriva génica y los cuellos de botella hubiesen reducido la diversidad de los linajes en la 

población, los linajes eliminados por estos procesos serían los que se encuentran en menor 

frecuencia en la población ancestral. Así, la población de la cual descienden los Hach 

Winik, debe tener de manera predominante el linaje A.  

 

Lalueza-Fox et al. (2003) señala que “con base a los análisis realizados, las afinidades 

filogenéticas de los Tainos deben buscarse entre las poblaciones sudamericanas, más que en 

poblaciones de Centroamérica o Norteamérica” (Lalueza-Fox 1996b).  

 

Lingüística, histórica, culturalmente y basado en las frecuencias del mtDNA los Hach winik 

no son caribes, son un grupo maya. Las frecuencias de los Hach Wink que en este trabajo 

se presentan demuestran que no existe relación mitocondrial entre ambos grupos. Además 

las lenguas del grupo maya peninsular o yucatecano son: (yucateco, itzá, lacandón y 

mopán) y se encuentran diametralmente separados del grupo cholano o maya-chol al que 

pertenecen las lenguas que probablemente hablaban los lacandones históricos el choltí y 

chontal-chol. Las migraciones de los antecesores de los Hach Winik desde el Petén, 

Campeche o Yucatán son lo más probable, ya que las frecuencias de los linajes 

mitocondriales de los Hach Winik los relaciona claramente a los grupos mayas de tierras 

bajas.  

LINAJES 

Población 

n 

 

A% 

 

B% 

 

C% D% 

 

X% 

Otros

% 

Referencia 

Tainos 24 0 16.7 54.2 29.2 0 0 Lalueza-Fox et al. (2001) 

Ciboneyes 15 6.7 0 60 33.3 0 0 Lalueza-Fox et al. (2003) 
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Los estudios sanguíneos realizados por Matzon y Swanson (1961) a 33 individuos Hach 

Winik mostraron que el 97 % pertenecen al grupo sanguíneo “O”. Este dato es consistente 

con los resultados de Comas (1996), que detectó el grupo sanguíneo “O” en frecuencias del 

86.5% al 100% en individuos mayas procedentes de las tierras bajas y altas. 

 

Los mayas de tierras bajas son grupos homogéneos en cuanto a la frecuencia del grupo 

sanguíneo “O”, el alto porcentaje (arriba de 85%) del grupo sanguíneo “O” es común en las 

poblaciones amerindias. 

 

Por otra parte, durante la toma de muestras, observé un alto grado de albinismo; 

probablemente el albinismo observado en los Hach Winik, sea el resultado homocigosis 

recesiva derivada del alto grado de uniones consanguíneas. 

 

Para estimar el grado de consanguinidad en el caso de una unión tío sobrina 

o primos hermanos dobles (Los tipos de uniones consanguíneas mas 

comunes entre los Hach Winik). Sean αp y αm los dos alelos de un locus del 

individuo A; A puede enviar a la siguiente generación B y C, gametos con 

los siguientes alelos: 

 

B          C         Probabilidad (de identidad por descendencia) 

αp         αp                                   ¼ x 1 

αm         αm                                   ¼ x 1 

αp          αm                                  ¼ x FA  (*) 

αm        αp                                    ¼ x FA   (*) 

 

Total       1/4+1/4+1/4FA+1/4FA  = ½(1+FA) 
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(*) αp   y   αm  podrían haber sido copias de un alelo único en un ancestro 

del individuo A; es decir, el individuo A tendría un coeficiente de 

endogamia de FA. 

La probabilidad de que los descendientes de A transmitan a la siguiente 

generación el mismo alelo será ½ x ½ = ¼. 

El coeficiente de endogamia F entre consanguíneos va depender del tipo de unión 

(Fig. 2). 

 

La consanguinidad media de una población es medida como el coeficiente de 

consanguinidad promedio de sus individuos. Definido mediante la cantidad α donde: 

 

α=Σpi Fi 

 

Y pi es la frecuencia de los individuos consanguíneos con un coeficiente de consanguinidad 

Fi (Cavalli-Sforza L.L. 1981). 

 

El coeficiente de consanguinidad promedio entre los Hach Winik, se determinó calculando  

α a partir de la información que cada individuo proporcionó durante el muestreo del grado 

de parentesco con su pareja y el que establecieron sus progenitores. 

 

Se calculó el coeficiente de consanguinidad de 55 individuos, equivalente al 21% de los 

Hach Winik. 

 

El coeficiente de consanguinidad promedio de los 55 individuos fue: 

α= 0,0571. 

 

Generalmente el coeficiente de consanguinidad promedio, a, en las poblaciones humanas es 

inferior al 1 por 1000 (Fig. 10). Las poblaciones con altos coeficientes de endogamia, son 

casos especiales y tienen valores de a superiores al 1 por 100 (Fig. 11). En el caso de los 

Hach Winik, el valor de a nos demuestra el alto índice de endogamia que esta población 

tiene, debido a un grado excepcional de consanguinidad. 
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La consanguinidad y la endogamia que el aislamiento ocasiono en los Hach Winik, 

provocaron la diferenciación de los Hach Winik con respecto a los mayas de Yucatán y de 

Xcaret, así como la disminución de la variabilidad genética en esta etnia. 

 

Los Hach Winik son considerados el último pueblo silvícola del país. 
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9. CONCLUSIONES 

 

 

• 46 de los 47 Hach Winik de las comunidades de Nahá y Metzabok tienen la 

secuencia GGCC entre el sitio 663 y el 666 del mtDNA. Esta característica incluye 

al 97.8% de la muestra en el haplogrupo A. 

 

• Las frecuencias del linaje “A” observadas en los individuos de las comunidades de 

Nahá y Metzabok, son similares a las observadas en poblaciones consideradas 

geográficamente aisladas de América del Norte y Panamá. 

 

• La alta frecuencia del linaje A en las comunidades de Nahá y Metzabok, sugiere un 

escaso flujo genético de mujeres de otros grupos étnicos a las poblaciones de Nahá 

y Metzabok. 

 

• El coeficiente de consanguinidad de 0.057 muestra un grado excepcional de 

endogamia, lo que representa nulidad de intercambio genético con otras 

poblaciones. 

 

• Este trabajo sugiere que a nivel genético, los mayas de las tierras altas y los de las 

tierras bajas representan dos grupos distintos unidos por tradición cultural. 

 

• La frecuencia de los linajes mitocondriales muestra que el origen de los Hach Winik 

o lacandones es genéticamente más cercano a las poblaciones mayas de las tierras 

bajas que a la población maya de Copán. 

 

• La frecuencia de los linajes mitocondriales muestra que los grupos Hach Winik o 

lacandones no tienen relación genética con poblaciones caribe. 
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                                                                    (Tomado de Bustos 1996). 

                Mapa 1.-Principales rasgos del relieve en el área maya. 
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                                                                                         (Tomado de Bustos 1996) 

 

   Mapa 2.- Tierras altas y bajas del área maya en la república mexicana.  
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                                                                             (Tomado de De Vos 1996) 

              Mapa 3.- Asentamientos lacandones.  
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(Tomado de De Vos 2004) 

 

Mapa 4. La “Zona Lacandona” tal como la decretó y autorizó el 

gobierno federal en 1972.  
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(Tomado de De Vos 2004) 

 

Mapa 5.- La “Zona Lacandona” y la Reserva de la Biosfera Montes 

Azules sobrepuesta en ella, 1978.  

 

 

 

 

 

• 
II 

C UATI'.MM .... 

~ • ..:,_.-: ... _-'.1-."'..;.,,<.,,-.-w C UATt.\ IAIA 

,-, 
TA8ASCO 

" , 

C UATEMAIA .:: .. --".~----•. ~ .... ;:."." ...... 

, 
A 



 59 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 

Las bandas negro y gris representan tRNAs que transcriben para la hebra L y la hebra H 

respectivamente. El mtDNA es replicado desde dos orígenes, OH es el origen de la hebra H 

y OL el origen de la hebra L. PH y PL indican los promotores de la transcripción 

 

 

 

 

Tomado de Brandon et al. 2005 

Fig. 1 DNA mitocondrial humano 
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Figura 2.- Tipos de unión entre los Hach Winik                                               

 

 

Tomado de Garay 1974 p. 12 
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                                                                                 Foto: Mirsa Aguirre 

 

                    Figura 3.- Dos hermanas esposas de un mismos individuo.  

                    Fotografía tomada en el 2004 durante la primer colecta.  
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Tomado de Torroni et al 1994 

 

Figura 4.- Molécula de DNA mitocondrial. Haplogrupos A, B, C, y D; enzimas que los 

reconocen y posiciones en donde se da el sitio de corte o la deleción de 9 bp. (Torroni 

et al. 1992).  
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CARRILES      1        2        3       4        5        6        7       8         9      10 

 

 

Figura 6.- Productos de amplificación del marcador genético Hae III 663, 

en un gel de poliacrilamida al 12% teñido con bromuro de etidio. Carriles 

2, 3, 4, 6, 7 y 8 productos de distintos extractos de DNA de las muestras de 

los Hach Winik. El fragmento amplificado es de 176 bp. Carriles 9 y 10 

controles negativos de la extracción y la amplificación. Carril 5.- 

Marcador de tamaño molecular ΦΦΦΦX174 /Hae III. 
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CARRILES      1        2        3       4        5        6        7       8         9      10 

 
 

 

Figura 7.-Restricción de los productos de amplificación con 5 unidades de 

la enzima Hae III 663 a 37ºC toda la noche en un gel de poliacrilamida al 

14% teñido con bromuro de etidio. Carriles 2, 3, 4, 6, 7 y 8 muestran los 

fragmentos de restricción de 101 y 75 pb que definen al linaje A. El Carril 

5 muestra el marcador de tamaño molecular ΦΦΦΦX174 /Hae III. 
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CARRILES               1       2      3      4        5      6      7       8       9      10 

 
 

 

 

Figura 8. Restricción de los productos de amplificación con 5 

unidades de la enzima Hinc II a 37ºC toda la noche, en un gel de 

poliacrilamida al 12% teñido con bromuro de etidio. El tercer y 

sexto carril muestran un fragmento sin restricción de 149 pb 

(linaje C). El carril 4 muestra la restricción de 64 y 83 bp (no son 

linaje C). Carril 5.- Marcador del tamaño molecular ΦΦΦΦX174 /Hae 

III. 

 

 

 

 

 

294 

194 

118 

 

72 

bp 



 67 

  
Tomado de Cavalli-Sforza 1981. 

 

 

 

  Figura 9.   
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Tomado de Cavalli-Sforza 1981. 

 

          Figura 10 
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Tomado de Cavalli-Sforza 1981

Figura 11. 
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Lista de abreviaturas y siglas usadas 

 

 

 

DNA. Acido desoxiribonucleico. 

DNAmt DNA mitocondrial. 

ONU Organización de las Naciones Unidas 

UNESCO Organización de las Naciones Unidas para la Educación la 

Ciencia y la Cultura 

PNUMA~CBD Programa de las Naciones Unidas 

para el Medio Ambiente~Convención de la diversidad Biológica 

FAO La Organización de las Naciones Unidas para la Agricultura y la 

Alimentación 

nm. Nanómetros. 

PCR. Reacción en cadena de la polimerasa. 

RFLPs. Polimorfismos de la longitud de los fragmentos de la restricción. 

DNTPs. Desoxirribonucleótidos trifosfatados. 

RNA. Ácido ribonucleico.  

tRNA RNA de transferencia. 

rRNA. RNA ribosomal. 

L. Cadena ligera. 

H. Cadena pesada. 

tRNApro. RNA de transferencia para prolina. 

tRNAphe. RNA de transferencia para fenilalanina. 

D-loop. Asa de desplazamiento. 

bp. Pares de bases. 

HVI. Región hipervariable I. 

HVII. Región hipervariable II. 

INEGI. Instituto Nacional de Estadística, Geografía e Informática. 

µg. Microgramos. 

ml. Mililitro. 

mM. Milimol. 

µM. Micromol. 

U. Unidades. 

EDTA. Etilen-Diamino-Tetra Ácetico. 

TBE. Tris Borato EDTA. 

UV. Ultravioleta. 

µl. Microlitro. 

BSA. Suero albúmina bovino. 

mg. Miligramos. 
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