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Resumen 

      

     Los grupos sanguíneos A, B y O del sistema ABO, se encuentran presentes en 

todas las poblaciones nativas del mundo; sin embargo,  la mayoría de las poblaciones 

nativas de América poseen en más del 90% al grupo sanguíneo O.  

Se ha postulado que este patrón de diversidad pudo haberse originado, ya sea por un 

efecto fundador durante la colonización del Nuevo Mundo; por efecto de la selección 

natural en respuesta a enfermedades infecciosas; o por deriva génica asociada a una 

disminución poblacional promovida por el contacto europeo. La caracterización 

molecular de los alelos O, podría  contribuir para  esclarecer las posibles causas de la 

alta frecuencia del grupo O en las poblaciones nativas americanas. En este trabajo, se 

estudió la diversidad de secuencias de los exones 6 y 7 del locus ABO en 180 

individuos con grupo sanguíneo O de cuatro poblaciones mesoamericanas (Nahua, 

Mazahua, Maya y mestiza de México). Además, se llevó acabo un análisis comparativo 

de la diversidad genética y de la estructura poblacional con varias poblaciones de 

Sudamérica (Cayapa, Arara, Kayapo, Yanomama, Parakana, Huilliche, Aymara y 

mestiza de Chile) y algunas poblaciones de Asia (japonesa, china y coreana). No se 

encontraron diferencias significativas entre los grupos mesoamericano y sudamericano; 

pero sí, dentro de los grupos poblacionales. Estas diferencias, pueden ser el resultado 

de procesos de deriva génica y efecto fundador que ocurrieron durante las migraciones 

de las poblaciones después de haber entrado a América, tal como   se ha encontrado 

al analizar otros marcadores genéticos. Es de gran interés señalar, que en todas las 

poblaciones americanas estudiadas, se encontró presente el mismo conjunto de 

haplotipos O1, O1v, y O1v(G542A). Estos resultados sugieren que: este conjunto de 
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haplotipos constituye la principal fuente genética de la población fundadora del 

continente americano; y además, que estos haplotipos proceden de la misma fuente 

ancestral, apoyando así, la hipótesis de una sola población fundadora. Así mismo, la 

presencia constante y exclusiva de la mutación G542A en las poblaciones nativo 

americanas, en contraste a su ausencia en las otras poblaciones del mundo, permite 

proponer que esta mutación sea empleada  como un Marcador Informativo de 

Ancestría (MIA). Tanto la mayor frecuencia del alelo O1V con respecto a la del alelo  O1 

(al contrario de lo observado en otras poblaciones del mundo), así como la alta 

frecuencia del alelo raro O1v(G542A), junto a los valores no significativos que se 

obtuvieron en la prueba de neutralidad de Tajima, sugieren que un evento aleatorio 

(efecto fundador o deriva génica) pudo ser el responsable de la fijación del grupo 

sanguíneo O. A partir del actual conocimiento del poblamiento de América, se pueden 

hacer inferencias acerca del modo en la que la mutación G542A pudo haberse 

originado en Beringia, probablemente durante el proceso de diferenciación  de los 

linajes asiáticos que dieron lugar a la población fundadora de América.  

 

 

 

 

 

 

 
 
 
 
 



16 
 

Introducción 
 

El poblamiento de América 

     Uno de los rasgos que comparten todos los hombres y  pueblos  del mundo, es el 

de tener una gran curiosidad acerca de sus orígenes. En la  historia de las 

migraciones humanas, existe el consenso de que el continente  americano, fue la 

última  tierra en ser  colonizada por el Homo sapiens.  

     El poblamiento temprano de América, es uno de los temas de estudio más 

excitantes y vigentes  acerca de la historia humana.  ¿Cuándo se colonizó? ¿De 

dónde vinieron los primeros pobladores y que rutas siguieron? ¿Cuántas oleadas 

migratorias se llevaron acabo? ¿Qué factores influyeron en la colonización de estas 

tierras?  

     Los investigadores de diferentes disciplinas tales como la Arqueología, la 

Antropología, la Lingüística, y más recientemente la Genética Molecular han abordado 

estas cuestiones por varias décadas y han obtenido diversas respuestas, de las 

cuáles, algunas de ellas, han resultado contradictorias. Sin embargo, en la actualidad 

existe el consenso, de que los ancestros de los nativos americanos vinieron de Asia 

vía Beringia, y continúa al presente, el  debate sobre el tiempo y el número de las 

principales migraciones  (Dillehay 2009; Goebel et al. 2008; Jobling M A et al. 2004; 

Mulligan et al. 2004; Salzano 2007; Scurr 2004).   

 



17 
 

El cambio climático en el Último Máximo Glacial (UMG) 

     La época geológica denominada Pleistoceno dio comienzo hace 1.8 millones de 

años y finalizó aproximadamente hace 10,000 años de radiocarbono (calibrados) o AP 

(antes del presente). Esta época, abarca las últimas glaciaciones y  se caracterizó por  

sus grandes fluctuaciones climáticas. Tuvo periodos de clima frío y periodos de clima 

cálido, superponiéndose uno a otro a intervalos de aproximadamente 100,000, 41,000 

y 23,000 años dando como resultado los ciclos glaciar-interglaciar (frío-cálido) (Figura 

1) (Hofreiter and Stewart 2009; Lambeck et al. 2002).  

     El Último Máximo Glacial (UMG) (en inglés, Last Glacial Maximum, LGM) se refiere 

a la época de máxima extensión de las capas de hielo durante el último período glacial 

o última edad de hielo (llamada Würm en Europa y Wisconsin en América), que 

ocurrió aproximadamente hace 20,000 años AP y cuyo retraimiento de las placas de 

hielo sucedió aproximadamente hace 10,000 años AP (Holliday 2009). 

     En el hemisferio norte, el Último Máximo Glacial supuso un enorme cambio de 

paisaje. Durante los estadios más fríos, los mantos de hielo y el suelo congelado 

ocupaban de forma perenne, en invierno y en verano, 27 millones de kilómetros 

cuadrados, es decir, un 40 % de las áreas continentales de Norteamérica y de 

Eurasia.  Los avances glaciales  crearon dos enormes zonas ocupadas por hielos, una 

en Norteamérica y otra al norte de Eurasia: el casquete Laurentiano y el casquete 

Finoescandinavo, respectivamente. El casquete Laurentiano, ocupaba durante el 

Último Máximo Glacial una extensión de 16 millones de km2  y su volumen era de unos 

30 millones de km3, un tercio del total del hielo continental terrestre de esa época. La 

extensión de este casquete hacia el sur, llegaba por la costa este de Norteamérica  
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Figura 1. Variación climática durante el Pleistoceno. 
El eje x, corresponde al tiempo, calibrado en miles de años antes del presente;  el eje 
y, muestra la variación en el proporción del isótopo de oxigeno, en el que valores más 
negativos indican temperaturas más frías. Panel superior: Cambio climático durante 
los últimos 140,000 años. Los números muestran periodos cálidos  durante el último 
glacial. El Eem, es el periodo interglacial anterior al último glaciar. Panel inferior: 
Acercamiento de los cambios climáticos durante los últimos 30,000 años. Los inter-
estadíos están numerados arriba de la curva climática, y los estadios  debajo de la 
curva climática. Tomada de (Hofreiter and Stewart 2009). 
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hasta una latitud de 36º N, en donde hoy se localiza Nueva York. La altura máxima del 

casquete se situaba por encima de lo que es hoy la Bahía de Hudson. Allí el espesor 

del hielo alcanzaba entre los 3.000 y los 4.000 metros. En el extremo occidental, el 

casquete Laurentiano se juntaba, al llegar al sistema de las Montañas Rocosas, con el 

casquete de hielo occidental que cubría las Cadenas Costeras del Pacífico: el 

casquete de la Cordillera (Figura 2)  (DeChaine 2008; Holliday 2009).  

     Además de las bajas temperaturas y sus consecuencias para la vida de las plantas 

y los animales, la glaciación, tuvo efectos importantes sobre el nivel del mar. América 

del Norte quedo unida por tierra a Asia por el puente terrestre de Beringia situado 

entre Siberia y Alaska, justo donde se encuentra ahora el Estrecho de Bering. Este 

puente terrestre estuvo presente entre 65,000 y 36,000 años calibrados AP, y una vez 

más entre 30,000 y 13,000 años calibrados AP, y alcanzó una extensión cercana a los  

2000 km. La tierra en esta región no estuvo cubierta por capas de hielo, sino  

probablemente por tundra, dominada por hierba, juncia y Artemisa, y habitada por una 

rica fauna que incluía mamuts, tigres con dientes de sable, bisontes, bueyes 

almizcleros, ovejas, rinocerontes, caballos, caribúes y camellos (Guthrie 2001). Por 

otra parte, durante casi todo el Pleistoceno, el casquete glaciar que cubría la mayor 

parte de Norteamérica formaba una barrera impenetrable, y aunque  en un tiempo se 

formo el “corredor libre de hielo” entre el casquete Florentino y el casquete de la 

Cordillera,  el cuál se extendía desde lo que hoy es el Yukon, pasaba por Canadá y 

llegaba hasta Montana, las condiciones ambientales probablemente eran inhóspitas 

(Figura 2). 
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Figura 2. América del Norte hace 18,000 y 12,000 años. Se señalan: A) La 
extensión de las principales placas de hielo continentales (Laurentiano y de la 
Cordillera) durante el UMG (hace 18,000 años radiocarbono AP ) y en 12,000 años 
radiocarbono BP (12 k), previamente a la aparición de los artefactos estilo Clovis (el 
“Corredor Libre de Hielo” esta aparente como la zona que separa las dos placas de 
hielo en 12 k); localización de los Grandes Lagos en relación a la extensión de los 
hielos; B) La extensión de las áreas terrestres continentales modernas aparte de los 
glaciales ;C) La extensión de las áreas terrestres continentales, incluyendo Beringia, 
cuándo bajo el nivel del mar durante el UMG; y D) Localización de paleo-lagos en el 
oeste de Estados Unidos (BB = Bonneville Basin; EB = Estancia Basin; TB = Tularosa 
Basin). Tomada de (Holliday 2009). 
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     Todos estos cambios medioambientales, sin duda alguna, influyeron sobre la 

distribución y diversidad genética de las plantas y los animales, y  promovieron el 

poblamiento de las tierras deshabitadas (DeChaine 2008).  

 

Las posibles rutas de entrada hacia Norteamérica 

     Un tema que es significativo para la colonización temprana del continente 

americano tiene que ver con las rutas que pudieron haber estado accesibles para  

ingresar hacia América del Norte. Se han considerado dos rutas; la primera de ellas, 

sería por tierra a través del puente terrestre de Beringia, con un acceso al interior de 

Norteamérica por el llamado “corredor libre de hielo”; y la otra, sería a lo largo de las 

costas de Siberia, Beringia y América del Norte (Figura 3).  En relación a la primera, 

es importante señalar que dado que algunos sectores de la ruta terrestre fueron 

solamente transitables durante periodos limitados, existen restricciones para las 

posibles fechas de entrada. Por el contrario, la ruta costera no tuvo este tipo de 

restricciones. El puente terrestre de Beringia fue más extenso cuando la mayoría del 

hielo estaba presente en el casquete de hielo, pero debido a este hecho, el casquete 

impediría el posible movimiento hacia el interior de Norteamérica; la presencia 

simultánea del puente terrestre y del “corredor libre de hielo”  estuvo limitada a una 

fecha antes de los 36,000 años calibrados antes del presente y a un corto periodo 

cerca del final de la edad del hielo. Los posibles emigrantes se pudieron haber 

desplazado al interior de Alaska entre estas fechas, pero de acuerdo a este modelo, 

no pudieron haber sido capaces de penetrar  más adentro en este tiempo. No existe 

evidencia directa del uso del “corredor libre de hielo” por los humanos. El análisis  del  
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Figura 3. Las dos rutas de colonización propuestas del continente Americano. A, 
la ruta  del corredor “libre de hielo”; B, la ruta costera. Tomada de (Dixon 2001).  
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ambiente costero del noroeste, ha resultado  complicado,  debido a los cambios del 

nivel del mar que han tenido lugar; la línea costera del Pleistoceno tardío ahora se 

encuentra sumergida y por lo tanto se dificultado la búsqueda de sitios arqueológicos. 

Sin embargo, los restos humanos encontrados cercanos a la costa, se han fechado en 

11, 000 años calibrados AP y las herramientas de piedra, recobradas debajo del agua  

en la costa de la Columbia 

Británica, provenientes de depósitos de 10,600 años calibrados AP de edad, 

demuestran la presencia humana al principio del periodo post-glacial. El uso más 

temprano de esta ruta durante el periodo glacial parece posible y es un importante 

foco para futuras investigaciones (Dillehay 2009; Dixon 2001; Goebel et al. 2008; 

Scurr 2004).   

 

Las evidencias arqueológicas 

     Hasta hace relativamente poco tiempo, la explicación dominante para la 

colonización del continente Americano era la del modelo Inicio-Clovis. Según este 

modelo, las primeras poblaciones humanas entraron al continente americano hace 

aproximadamente 12,900 años AP, después del Último Glacial Máximo (UGM) 

(24,000-13,050 años AP). Se ha postulado  que los primeros pobladores entraron por 

el puente terrestre de Beringia y siguieron por el “corredor libre de hielo”, que estaba 

abierto en Norteamérica, hacia el interior del continente, y de ahí, se expandieron 

rápidamente  hacia las demás áreas deshabitadas de América. Se cree que estos 

primeros pobladores formaron parte de una tradición cultural que empleaba grandes 

puntas bifaciales para la caza mayor (Figura 4). Debido a que no se habían  
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Figura 4. Ejemplos de puntas Paleoindias clásicas y estilos de puntas de sitios 
claves de la Gran llanura. (a-d son estilos “aflautados”; e-h son estilos lanceolados): 
a, b) Puntas Clovis del sitio Clovis (Blacwater Dra. No. 1) en Nuevo México; c, d) 
puntas Folsom, también del sitio Clovis; e) Una variante Alberta del estilo Scottbluff del 
sitio Hudson-Meng, en Nebraska; f) Una punta Cody del sitio Clovis; g) una punta 
Plainview del sitio Plainview, Texas; h) Una punta Hell Gap, Wyoming. Las puntas son 
reproducciones de plástico de los artefactos originales de la colección C. Vance 
Haynes, del Departamento de Antropología de la Universidad de Arizona. Tomada de 
(Holliday 2009).   
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descubierto o confirmado sitios paleoindios más antiguos y porque se pensaba que 

todas las otras tradiciones líticas de Norteamérica derivaban de la cultura Clovis, 

muchos arqueólogos opinaban que las puntas Clovis demarcaban la ocupación por 

grupos humanos modernos más temprana de América (Dillehay 2009; Dixon 2001; 

Goebel et al. 2008; Mulligan et al. 2004; Salzano 2007; Scurr 2004).   

     Sin embargo, recientes  datos arqueológicos  han puesto en cuestionamiento el 

modelo de Clovis. El  sitio  Meadowcroft  en  Pennsylvania,  el  sitio  Cactus  Hill  en 

Virginia, el sitio Topper en Carolina del Sur, varios sitios en Texas y otros 

emplazamientos, todos ellos fechados entre 16,000-14,250 años calibrados AP, 

tiempos que son más antiguos que los asociados  con los sitios líticos en Norte 

América (12,900-12,550 años calibrados AP). De forma similar,  un número creciente 

de sitios en Sudamérica, incluyendo el sitio Monte Verde en el sur de Chile, son de la 

misma edad, si no es que más viejos que los sitios Clovis. De todos estos sitios 

sudamericanos, se han colectado materiales líticos y culturales que no parecen haber 

sido creados por la gente Clovis. La existencia de estas culturas Pre-Clovis implica 

que los ancestros de los nativos americanos llegaron al Nuevo Mundo antes de 13,000 

años calibrados AP y  por lo tanto, comenzaron el poblamiento de América previo a la 

emergencia de la tradición Clovis en Norteamérica (Dillehay 2009; Goebel et al. 2008).   

 

     Los estudios de variación craniométrica han revelado diferencias biológicas entre 

los pobladores más tempranos de América, los paleoindios, y las poblaciones 

presentes desde el periodo Arcaico (7000 años calibrados AP) hasta los tiempos 

modernos (Brace et al. 2001; Jantz and Owsley 2001; Ross et al. 2002). Muchos de 

los cráneos de los paleoindios, incluyendo el del hombre de Kennewick de 9300 años 
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de edad (Chatters, 2001), tienen alguna semejanza con los de las poblaciones 

antiguas  de Eurasia/Este del Asia (Brace et al, 2001; Hanihara et al. 2003, 2004). Los 

individuos paleoindios muestran un rango mucho más amplio en sus rasgos 

craneofaciales comparados a los nativos americanos tardíos, y además casi no 

muestran una superposición de estos rasgos con estos grupos. Estas diferencias 

sugieren que los paleoindios y las siguientes poblaciones nativas pueden haber 

surgido de dos migraciones temporalmente distintas que se originaron en diferentes 

partes de Asia. Sin embargo, no todos los investigadores están de acuerdo en que 

estos resultados reflejen dos migraciones, y se inclinan a pensar que estas diferencias 

craneofaciales representan formas extremas a lo largo de un continuo de variación 

morfológica (Gonzalez-Jose et al. 2008). 

  

Las evidencias lingüísticas 

     Existe toda una línea de investigación que ha tratado de correlacionar  las 

variaciones genéticas con las variaciones lingüísticas en las poblaciones humanas 

(Cavalli-Sforza et al. 1992).  En 1986, Greenberg y colaboradores, argumentaban que 

todas las lenguas de los nativos americanos, excepto las de los grupos Na-Dene y 

Eskimal-Aleutiano, son similares y que pueden ser clasificadas dentro de una misma 

unidad lingüística, que llamaron “Amerindios” (Figura 5) (Greenberg et al. 1986).  

      La familia lingüística Eskimal-Aleutiano se habla en el extremo norte, así como en 

Greolandia y algunas partes de Siberia. Esta familia es ampliamente reconocida y 

aceptada. La familia lingüística Na-Dene, se habla en algunas partes de Norteamérica 

y tiene divisiones más profundas que la de los Eskimal-Aleutiano. Esta familia, 

también es ampliamente reconocida. La familia lingüística Amerindia, es vasta y 
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contiene el resto de las lenguas que se hablan en Norteamérica y todas las lenguas 

endémicas de Centro y Sudamérica. En contraste a las dos familias anteriores, el 

agrupamiento de todas las diversas lenguas en una sola familia, es muy controvertida. 

La  clasificación tripartita de Amerindios, Na-Dene y Esquimal-Aleutiano, se baso en el 

método de comparación multilateral, el cuál examina muchas lenguas 

simultáneamente para detectar similitudes en un pequeño número de palabras básicas  

y elementos gramaticales.   

     Greenberg y colaboradores, en una síntesis de evidencias lingüísticas, dentales y 

genéticas, sugerían que estos tres grupos lingüísticos representan tres migraciones 

separadas hacia América que ocurrieron en el siguiente orden: Amerindios, Na-Dene, 

y  Eskimal-Aleutiano (Figura 5) (Greenberg et al. 1986). Inicialmente, esta teoría  

recibió apoyo del análisis de los grupos sanguíneos ABO, del DNA mitocondrial 

(mtDNA), y de varios marcadores autosómicos (Cavalli-Sforza et al. 1994; Torroni et 

al. 1993). Mientras que la clasificación lingüística  de Greenberg ha sido ampliamente 

usada por los investigadores de genética humana en las dos últimas décadas, esta ha 

sido rechazada por virtualmente todos los lingüistas históricos que estudian los 

lenguajes Nativos Americanos (Bolnick et al. 2004; Gonzalez-Jose et al. 2008; Schurr 

2004). 

 
Las evidencias genéticas 
 
     En contraste a la gran diversidad de sus culturas y lenguas, las poblaciones  

indígenas contemporáneas de América, tienen un nivel reducido de diversidad 

genética. Este patrón de diversidad pudo haberse formado por un cuello de botella  de 
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moderada intensidad durante o posterior al poblamiento de América (Battilana et al. 

2006; Rosenberg et al. 2002; Zhivotovsky et al. 2003).  

     La mayoría de los estudios de genética molecular relacionados con el poblamiento 

del continente americano, se han enfocado en el genoma mitocondrial (mtDNA), que 

es heredado por vía materna, y en el cromosoma Y, que es heredado por vía paterna. 

El estudio de estos marcadores genéticos, indican que la mayoría de las poblaciones 

nativas americanas contemporáneas tienen cinco haplogrupos diferentes del mtDNA 

(A, B, C, D, y X) y dos haplogrupos del cromosoma Y (C y Q), todos ellos se han 

encontrado en las poblaciones indígenas del sur de Siberia, apoyando un origen 

asiático (Schurr et al. 1990) y son considerados linajes fundadores. Aunque algunos 

de los estudios iniciales  con este tipo de datos eran compatibles con la hipótesis de 

múltiples migraciones (Horai et al. 1993; Torroni et al. 1992), esta visión fue retada  

por investigaciones posteriores que utilizaron más individuos y diferentes abordajes 

estadísticos  (Bonatto and Salzano 1997a; Bonatto and Salzano 1997b; Merriwether et 

al. 1995; Stone and Stoneking 1998). Posteriormente, estudios recientes analizando 

genomas completos del mtDNA confirmaron la presencia de sub-haplogrupos 

autóctonos de los nativos americanos A2, B2, C1, D1, y X2a, así como sus linajes 

derivados (ej., C1b, C1c, y C1d), reflejando la acumulación de varias mutaciones 

específicas en estas poblaciones (Fagundes et al. 2008b; Tamm et al. 2007).  
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Figura 5. Distribución de las tres familias lingüísticas en el continente americano 

propuestas por Greenberg. Tomada de (Mulligan et al. 2004). 
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     Los estudios sobre la variación del cromosoma Y, mostraron la presencia de un 

linaje, ahora reconocido como haplogrupo Q, que se encuentra en la mayoría de 

individuos indígenas del Norte, Centro, y Sudamérica (Pena et al. 1995; Santos et al. 

1996; Underhill et al. 1996). Su linaje asiático ancestral se localizó en el sur-centro de 

Siberia (Bortolini et al. 2002; Bortolini et al. 2003; Karafet et al. 1999; Santos et al. 

1999). El Haplogrupo Q fue dividido posteriormente en los sub-haplogrupos Q3 y Q*; 

el último es considerado un cromosoma autóctono americano. Como el haplogrupo Q3 

se encuentra en  la mayoría  de los cromosomas Y  de los nativos de América (>80%), 

incluyendo tribus de todos los grupos lingüísticos y culturales, este resultado es 

explicado por un efecto fundador durante el poblamiento inicial, así como el de un 

origen común  para todos los nativos americanos, incluyendo a los amerindios, los na-

dene, y los eskimal-aleutianos (Tarazona-Santos and Santos 2002; Zegura et al. 

2004). Estas observaciones están de acuerdo con los resultados recientes 

provenientes del mtDNA. 

      De acuerdo a los análisis llevados acabo acerca de la diversidad del microsatélite-

Y (Bortolini et al. 2003; Zegura et al. 2004), de los Y-SNPs (polimorfismos de un solo 

nucleótido) y de las simulaciones de coalescencia (Hammer and Zegura, 2002), el 

rango de tiempo resultante para la primera entrada, se ha estimado  entre 14,000 y 

18,000 años AP (pero con grandes intervalos de confidencia). Estos estimados, son 

similares a los obtenidos de los datos del mtDNA presentados anteriormente. 

     Recientemente, un alelo (9AR) del locus  del microsatélite autosómico D9S1120 se 

encontró a altas frecuencias en todas las poblaciones Nativas Americanas, incluyendo 

a los na-dene y a los eskimales-aleutianos, y en grupos beringianos relacionados del 



31 
 

oeste,  y está ausente en otras 49 poblaciones del mundo (Schroeder et al. 2007; 

Wang et al. 2007). Esta distribución es más consistente  con la hipótesis  de que todos  

los Nativos Americanos provienen  de una población fundadora en común (Schroeder 

et al. 2007). El análisis del mtDNA, también ha mostrado ser consistente con la teoría 

de una sola migración hacia América (Merriwether et al. 1995)  con una re expansión 

poblacional (Bonatto and Salzano 1997b; Forster et al. 1996). Además, estudios sobre 

el cromosoma Y humano, han mostrado una homogeneidad genética y un efecto 

fundador pronunciado en la colonización de Amerindios de Centro y Sudamérica 

(Pena et al. 1995; Santos et al. 1996). 

 
 
Fuera de  Beringia: El modelo de incubación Beringiana o de tres etapas 

    En base a los datos genéticos más recientes de secuencias de alta resolución, tanto 

del mtDNA como del cromosoma Y, integrados junto a los datos arqueológicos, 

geológicos y paleontológicos, se ha propuesto el siguiente modelo, conocido como el 

Modelo de Incubación Beringiana (BIM, por las siglas en inglés) o de tres etapas, para 

el poblamiento del continente americano (Figura 6)  (Bonatto and Salzano 1997b; 

Fagundes et al. 2008b; Kitchen et al. 2008; Tamm et al. 2007):   

      Se postula que en la etapa inicial del proceso de colonización se llevó acabo  la 

divergencia de los ancestros de los nativos americanos de la fuente genética del 

Este/Central de Asia, probablemente acontecida antes de ≈50,000 años. A esta 

divergencia le siguió un periodo de crecimiento gradual, durante el cuál, la población 

de los proto-americanos sufrió un incremento de  ≈7 veces en  ≈7000 años, en el 

periodo comprendido entre  ≈43-36,000 años. La población fundadora emigrante 

probablemente fue un pequeño subgrupo, como es evidente por los bajos niveles de 
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variación de las poblaciones del Nuevo Mundo  con respecto a las poblaciones 

asiáticas (Figura 6) (Kitchen et al. 2008; Tamm et al. 2007). 

     En la segunda etapa, se  propone que la población se estableció en Beringia, la 

gran región comprendida entre Siberia y Alaska (la mayoría de la cuál, ahora se 

encuentra sumergida), dando lugar a la generación de nuevas mutaciones (en un 

tiempo de ≈15-20,000 años) (Figura 6). La existencia de variantes específicas del 

Nuevo Mundo que están distribuidas  a través  de América indica que una 

diversificación genética ocurrió durante la ocupación beringiana (Malhi et al. 2002; 

Tamm et al. 2007; Torroni et al. 1993; Torroni et al. 1992). Este periodo de ocupación 

beringiana, en el que hubo poco cambio en el tamaño de la población,  abarco de  

≈36-16,000 años, y coincide con la evidencia arqueológica de la  primera habitación 

Ártica del oeste de Beringia (≈30,000 años) (Pitulko et al. 2004). Este periodo también 

coincide con la evidencia geológica, que indica una restricción de la ruta acceso hacia 

América del Norte debido a la impenetrabilidad del casquete glaciar Laurentiano (≈17-

30,000 años) (Hoffecker and Elias 2003). Algunos restos botánicos, como microfósiles 

y polen antiguo indican que Beringia fue un ecosistema de pradera productiva más 

que un ambiente Ártico desértico (Zazula et al. 2003) (ver más arriba). 

     La etapa final de colonización consistió en una rápida expansión geográfica hacia 

el Nuevo Mundo dando como resultado un incremento significativo  de la población 

(≈16 veces) en un periodo de ≈15,000 años (Figura 6). Así  después de estacionarse 

por largo tiempo en Beringia, la migración inicial que se dio de Norte a Sur fue 

probablemente un proceso rápido, y no una difusión gradual; los haplotipos 

fundadores están uniformemente distribuidos a través de Norte y Sudamérica en vez 

de presentar una estructura anidada de Norte a Sur. Este escenario se correlaciona 



33 
 

con el patrón de distribución de los primeros sitios arqueológicos en el Noroeste de 

Asia y América (Pitulko et al. 2004). El registro geológico indica que América del Norte 

pudo ser accesible desde Beringia entre ≈17-14,000 años AP, cuando el casquete 

glaciar  que cubría lo que hoy es Canadá comenzaba a retraerse (Hoffecker and Elias 

2003). La entrada de la población fundadora hacia el Nuevo Mundo pudo haberse 

llevado a cabo, ya sea por la ruta terrestre a través del “corredor libre de hielo” 

ubicado en Norteamérica o por la ruta costera, a lo largo  de la costa del Pacífico en el 

noreste de América del Norte, las cuáles eran viables en esos tiempos. Este periodo, 

también coincide con la inundación inicial del puente terrestre de Bering, después de 

la cuál, las migraciones con Asia  pudieron haber estado muy limitadas. (Bonatto and 

Salzano 1997b; Kitchen et al. 2008; Tamm et al. 2007). 

     En resumen, los fundadores del continente americano surgieron de una sola  

población ancestral, que evolucionó en aislamiento, probablemente en Beringia quizás  

hasta por ≈15,000 años. Este tiempo permitió la acumulación de mutaciones 

específicas que separaron a los linajes del Nuevo mundo de sus clados hermanos 

asiáticos. Después de este aislamiento, los fundadores iniciales  de América 

comenzaron a poblar rápidamente el Nuevo Mundo desde el Norte hacia Sudamérica 

(Bonatto and Salzano 1997a; Bonatto and Salzano 1997b; Kitchen et al. 2008; Tamm 

et al. 2007). 
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Figura 6. El modelo de Incubación en Beringia o de tres etapas para el 
poblamiento de América. (A) Divergencia. Expansión gradual de los ancestros de los 
nativos americanos desde su pool genético asiático (flecha azul). (B) Ocupación de 
Beringia por los Proto-Americanos  sin gran crecimiento poblacional por ≈20,000 años 
con la aparición de nuevas mutaciones. (C) Colonización rápida del Nuevo Mundo por 
un grupo fundador a través del “corredor libre de hielo” (flecha verde) y/o por la ruta 
costera del Pacífico (flecha roja). 1, Tierra actual; 2, fondo marino expuesto; 3, 
casquete glaciar después de 36 kya. Tomada de (Kitchen et al. 2008). 
  
 
 
 
 
 

A. Expansión fuera de Asia Central del Este, 43-36 kya

  B. Ocupación de Beringia, 36-16 kya 

C. Expansión hacia el interior de América, 16 kya 

1
1 

2
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Escenarios de migración alternativos 
 
     Aunque el modelo tradicional de la colonización del Nuevo Mundo menciona  una  

única y rápida migración  a través del puente terrestre de Beringia (con todos los 

haplotipos fundadores), se han propuesto escenarios alternativos de poblamiento. En 

ese sentido, Schurr y Sherry (Schurr and Sherry 2004) propusieron una migración por 

la costa del Pacífico desde Siberia a Sudamérica (con los haplogrupos A, B, C, y D) 

aproximadamente 20-15 kya, seguida por una segunda migración (con el haplogrupo 

X) hacia Norteamérica una vez que el “corredor libre de hielo” apareció. Este modelo 

es congruente con el modelo reciente de una migración dual  de Perego y 

colaboradores (Perego et al. 2009), basado sobre la distribución geográfica de dos 

linajes mtDNA raros. El haplogrupo D4h3 esta distribuido solamente a lo largo  de las 

regiones costeras de Norte y Sudamérica, mientras que el haplogrupo X2a esta 

restringido al noroeste de Norteamérica. Perego y colaboradores interpretaron esta 

distribución como indicativa de dos migraciones hacia América del Norte: una 

migración por la ruta costera y otra  migración separada pero contemporánea, a través 

del “corredor libre de hielo”. 

En contraste, Fagundes y colaboradores (Fagundes et al. 2008b) concluyen que los 

ancestros de los nativos americanos colonizaron el noroeste de Asia, incluyendo 

Beringia, antes del Último Máximo Glacial (UMG). Durante el UMG, esta población 

sufrió una significativa reducción, pero se expandieron otra vez entre 19,000 y 15,000 

años AP, dando como resultado en la colonización del continente americano vía por 

una ruta costera (Fagundes et al. 2008b). Este escenario de colonización es 

consistente  con el registro arqueológico en Siberia, el cuál indica  un abandono del 

noroeste de Siberia en el comienzo del último ciclo glacial, y su recolonización  por 
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una expansión poblacional enseguida del UMG. En un re-análisis de los datos de 

Kitchen  et al (Kitchen et al. 2008) Mulligan y colaboradores (Mulligan et al. 2008) 

concluyen que los ancestros  de los americanos se dispersaron hacia el sur alrededor 

16,000 años AP después de la divergencia de el pool genético de Asia central y una 

pausa  de 7,000-15,000 años AP, presumiblemente dentro de Beringia, durante el 

cuál, se acumuló la variación genética. Tanto el  escenario de una sola como el de dos 

migraciones  se han visto  favorecidos alternativamente  en el análisis  de los datos de 

la distribución y coalescencia de los linajes del cromosoma Y en América y Siberia. A 

partir de  datos del cromosoma Y, se ha posicionado a una población polimórfica en la 

región de la Montaña Altai de Siberia, como el punto de inicio  de una única migración 

post-UGM entre 17,200 y 10,100 años AP (Zegura et al. 2004). Un modelo de un solo 

origen  de la misma región ya había sido propuesto anteriormente de los datos del 

mtDNA (Kolman et al. 1996; Merriwether et al. 1995). Sin embargo, es importante 

señalar, que es difícil inferir el número de migraciones solo a partir de los datos 

genéticos. Por una parte, pudieron haber ocurrido migraciones que  no influyeron 

significativamente la distribución actual de la diversidad genética, y por otra parte, 

distintas migraciones  de la misma población de origen pueden producir patrones de 

variación similares a las producidas por una sola migración (Schroeder et al. 2007). 

 

Flujo genético post-glacial 

     Adicionalmente, los datos genéticos sugieren algún nivel de flujo hacia atrás, de 

Beringia al oeste de Siberia y/o migraciones más recientes (pero constantes) a través 

de las áreas circun-Árticas. Por ejemplo, los linajes nativos americanos del mtDNA, 

cromosoma Y, así como del alelo autosómico 9AR, se encuentran en bajas 
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frecuencias en las poblaciones asiáticas, especialmente en el noroeste de Siberia 

(Bortolini et al. 2002; Bortolini et al. 2003; Scurr 2004; Schroeder et al. 2007; Tamm et 

al. 2007; Tarazona-Santos and Santos 2002; Wang et al. 2007). 

 

     En resumen, los análisis genéticos recientes tienden a converger en un único, 

aunque complejo escenario  para el origen de los nativos americanos, indicando 

tiempos pre-Clovis  para el primer poblamiento y un papel crucial de Beringia durante 

las fases tempranas de ocupación.  

 

Cambios de la estructura genética en las poblaciones  nativas americanas 

después del contacto Europeo 

     La llegada de los europeos al Nuevo Mundo provoco cambios significativos en las 

poblaciones nativas americanas. Por un lado, las guerras y las epidemias eliminaron a 

una gran cantidad de individuos, provocando un descenso demográfico, que 

probablemente condujo a una reducción  en la diversidad genética de estas 

poblaciones (Crawford 1998). Al incrementarse las interacciones con las personas de 

descendientes europeos, así como con la introducción  de esclavos africanos durante 

los siglos dieciséis hasta el diecinueve, se generaron muchas poblaciones mestizas en 

diferentes partes del continente americano. Como una consecuencia de estos 

eventos, el pool genético americano  ha sido remodelado sustancialmente  en los 

últimos 500 años (Crawford 1998). 
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Tabla 1. Principios básicos del Sistema ABO. Relación entre 
antígenos y anticuerpos 

 
Grupo 
Sanguíneo 

Genotipo  Antígenos  Anticuerpos 
 

      
A AA,  AO  A  anti-B 
      
B BB, BO  B  anti-A 
      
O OO  H  anti-A, anti-B,  

anti-A,B 
      
AB AB  A y B  Ninguno 
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Los grupos sanguíneos ABO 

     El sistema de los grupos sanguíneos ABO, fue descubierto en 1900 por 

Landsteiner y fueron los primeros polimorfismos humanos en ser reconocidos 

(Landsteiner 1901);  y aunque en la actualidad constituye el sistema sanguíneo más 

importante  en las practicas de transfusión y de transplantes, los grupos sanguíneos 

ABO se  usaron inicialmente para propósitos antropológicos, encontrándose amplias 

variaciones entre individuos de diferente origen étnico  (Hirszfeld L and Hirszfeld H 

1919). 

      El sistema ABO, esta basado en la presencia o ausencia de los antígenos de los 

grupos sanguíneos A y B, y que dan lugar a cuatro fenotipos, A, B, AB, y O (Tabla 1).  

Las correspondientes estructuras de carbohidratos de los grupos sanguíneos, 

designados ABH, se encuentran presentes en las cadenas terminales de 

oligosacáridos de las glicoproteínas y los glicolípidos que se localizan en la superficie 

de los eritrocitos y de las células endoteliales y epiteliales (Clausen and Hakomori 

1989; Watkins 1980). El monosacárido que determina la especificidad del grupo 

sanguíneo A, es  una N-acetilgalactosamina (GalNAc) terminal, con uniones a-1,3; 

mientras el correspondiente monosacárido que da la especificidad del grupo 

sanguíneo B es una galactosa (Gal) terminal, con uniones a-1,3. Las células del grupo 

O, carecen de ambos monosacáridos en la parte terminal de sus cadenas de 

oligosacáridos, y en su lugar tienen una fucosa (Fuc) con enlaces a-1,2 y se le 

designa como antígeno H (Watkins 1980). El plasma de los individuos del grupo 

sanguíneo A, contiene anticuerpos contra el antígeno B que ocurren naturalmente; por 

el contrario, los individuos del grupo sanguíneo B, contienen anticuerpos contra el 

antígeno A; mientras que  el plasma del grupo sanguíneo AB, no contiene ninguno de 
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estos anticuerpos, y el plasma del grupo sanguíneo O, tiene ambos tipos de 

anticuerpos (Tabla 1). Los individuos con anticuerpos anti-A o anti-B, no pueden 

recibir una transfusión de sangre que contenga el correspondiente antígeno 

incompatible (Storry and Olsson 2009). 

 

Las bases moleculares de los alelos ABO 

     Las bases moleculares de los grupos sanguíneos han sido bien establecidas 

(Yamamoto et al. 1990). El locus ABO se localiza en la parte terminal del brazo largo  

del cromosoma 9; su  región codificadora abarca cerca de 19.5 kb, consiste de siete 

exones, con un rango de tamaño de 28 a 688 pb;  una secuencia de 1062 pb codifica 

para 354 aminoácidos que corresponden a una proteína de 41 kDa. El gene ABO 

contiene seis intrones con tamaños en un rango de 554 a 12982 pb. Los exones 6 y 7, 

que son los más grandes, codifican para el 77% del total de  la región codificadora y 

probablemente el dominio completo responsable para la actividad catalítica (Figura 7). 

     Este locus contiene tres alelos principales: A, B y O. Los alelos A y B codifican las 

glicosil-transferasas que adicionan, ya sea  N- acetil-galactosamina o galactosa 

respectivamente. Ambos alelos, difieren uno de otro en 7 posiciones nucleotídicas, 

dando como resultado, 4 sustituciones de aminoácidos en las correspondientes 

glicosil-transferasas (Tabla 2).  Por otra parte, se han descrito varios alelos O, que 

codifican enzimas inactivas –usualmente truncadas-.  Los alelos O1 (O01) y O1v (O02) 

son los dos alelos más frecuentes en todas las poblaciones. Estos alelos difieren en 

los exones 6 y 7 en 9 sustituciones nucleotídicas y tienen una deleción puntual en el 

exón 6  (G261-) (Tabla 2) (Chester and Olsson 2001). Esta deleción, induce  un  

corrimiento  en  el  marco  de  lectura,  produciendo  un  codón  de paro prematuro 



41 
 

 

      

 

 

 

 

 

 

 

 
 
Figura 7. Organización del locus ABO. Los siete exones y seis intrones no están 
dibujados a escala. Los números arriba de las cajas representan  el primer y último  
nucleótido  de la región codificadora en cada exón, mientras que los números debajo  
de las cajas muestran  los correspondientes  números de aminoácidos  (a). El tamaño 
de cada intrón es indicado con una línea oblicua (a). El gene ABO dibujado a escala; 
los exones en negros y los intrones en gris (b).  
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 (nucleótidos 352-354), dando como resultado, una proteína truncada (117 amino 

ácidos) que no tiene actividad enzimática. Se han descrito otras variantes de los alelos 

O1 y O1v  que se distinguen por unas pocas mutaciones puntuales  (Olsson and 

Chester 1996a; Yamamoto et al. 1993).  Adicionalmente,  se han descrito alelos O 

raros, que no contienen la deleción G261, los cuales incluyen a un alelo O con una 

mutación silenciosa (O2 o O03) observado únicamente en europeos y a baja 

frecuencia en africanos del sub-Sahara (Grunnet et al. 1994; Yamamoto et al. 1993; 

Yip 2000) y los alelos O3 (o O08), O4, y O5 que también contienen mutaciones 

inactivantes  (Chester and Olsson 2001; Yamamoto et al. 1990). 

 
Posibles causas para la alta frecuencia del grupo sanguíneo O en los Nativos 

Americanos 

     Aunque los polimorfismos de los grupos sanguíneos ABO están distribuidos a nivel 

mundial, existen importantes variaciones en sus frecuencias entre las diferentes 

poblaciones. Resulta interesante, que  el alelo O, aunque no es funcional, es el más 

abundante, con un rango que va del 61 al 98%. La distribución geográfica de los alelos 

ABO es muy diferente en América con respecto a otras partes del mundo. En 

Norteamérica, las poblaciones na-dene tienen grupos sanguíneos   A   y   O,  mientras   

que  las  poblaciones   eskimales  tienen  grupos sanguíneos A, B y O con frecuencias 

similares al resto de las poblaciones del mundo (Cavalli-Sforza et al. 1994). En 

contraste, estudios fenotípicos de los grupos sanguíneos ABO han revelado que las 

poblaciones Amerindias contienen casi exclusivamente al grupo O (Figura 8) (Lisker 

1981; Mourant et al. 1976). 



43 
 

     Se han propuesto tres hipótesis para explicar la alta frecuencia del grupo 

sanguíneo O. La primera de ellas, propone que  un efecto fundador ocurrió durante la 

colonización inicial de América. Datos del DNA mitocondrial (mtDNA), cromosoma Y, y 

marcadores autosómicos, sugieren  que los nativos americanos contemporáneos, son 

descendientes de una sola población fundadora que migró  al continente americano 

desde Beringia (Fagundes et al. 2008b; Merriwether et al. 1995; Schroeder et al. 2007; 

Tamm et al. 2007; Wang et al. 2007; Zegura et al. 2004). Se cree que un  número 

relativamente pequeño de fundadores dieron lugar a todas las poblaciones nativas 

americanas. Solamente unos pocos haplotipos fundadores del mtDNA, cromosoma Y 

han sido identificados (Achilli et al. 2008; Malhi et al. 2002; Schurr and Sherry 2004; 

Tamm et al. 2007; Zegura et al. 2004), y todas las poblaciones que han sido 

genotipificadas para el locus autosómico D9S1120 comparten un alelo único en ese 

locus (Schroeder et al. 2007; Wang et al. 2007), los nativos americanos también 

muestran una diversidad genética más baja que las poblaciones de otras regiones 

continentales (Wang et al. 2007). Debido a que las poblaciones siberianas tienen una 

mayor diversidad que las nativas americanas (Mourant et al., 1976), es posible que la 

baja diversidad en América parte  de un efecto fundador. 

           La segunda hipótesis, plantea que la alta frecuencia del tipo sanguíneo O en 

los nativos americanos actuales, puede ser el resultado  de la selección en respuesta 

a las epidemias provocadas por el contacto europeo. Algunos patógenos tienen 

moléculas que se parecen a  los antígenos ABO (ej. mimetismo molecular), que 

dificulta que el sistema inmune los detecte y los destruya (Berger et al. 1989; Henry 

2001; Mourant 1985; Seymour et al. 2004). Por lo tanto, algunos Individuos con ciertos 

tipos sanguíneos ABO pueden ser susceptibles a ciertas enfermedades  
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Tabla 2.  Polimorfismos moleculares de los alelos ABO 
 

  

                                    

Exón 3  4  5  6       7    
        

                                    

Nucleótido 106  188  189  220  261  297  526  646  657  681  703  771  796  802  803  829  930  1096 

                                    

                                    

A1 G  G  C  C  G  A C T C G G C C  G  G  G G G 

B           G G  T  A  A    C   A A 

O1         -                  

O1V T  A  T  T  -  G  A  A  T       A   

O2           G G        A      A 

                                    

 
 
 

       Diferencias en la secuencia de bases entre los principales exones de los alelos A1, B,    
        O1v y O2. La secuencia del alelo A1 se presenta como referencia; los guiones denotan 
        deleción. Tomada de (Yip 2000). 
  

 
 

 

 

 



45 
 

(Berger et al. 1989; Marionneau et al. 2001; Seymour et al. 2004). Por ejemplo, el tipo 

sanguíneo A puede ser más susceptible  a la viruela, porque una sustancia que se 

parece al antígeno A esta presente en el virus Variola (Muschel 1966). Los individuos 

con el tipo sanguíneo A, tienen una mayor tasa de infección, una mayor severidad  de  

la  enfermedad  y  un  incremento  en  la  mortalidad   de  la viruela (Muschel 1966)  

por lo que la repetida y  amplia dispersión de la epidemia de la viruela de los siglos 

XVI-XIX, pueden haber seleccionado en contra a los Nativos Americanos  con  alelos  

A  y  un  incremento  de  la  frecuencia  de  alelos  O  y  B en  la población  

sobreviviente. Una   atención  especial   se  ha  puesto  sobre   las  enfermedades 

infecciosas debido a la amplia expresión de los antígenos A y B por varios agentes 

infecciosos y también porque varios agentes infecciosos usan a las sustancias A y B 

como receptores. Los polimorfismos ABO pueden prevenir que las especies sean 

puestas en peligro por algún patógeno que usa carbohidratos como receptor.  Por  

otra  parte, el  polimorfismo  ABO  provoca que haya una producción polimorfica de 

anticuerpos naturales anti-A y anti-B, que potencialmente protegen a los individuos de 

los diversos agentes infecciosos que expresan motivos A y B. De estas 

observaciones, se puede concluir, que el alelo O silencioso, aunque es un alelo nulo, 

puede tener un valor selectivo, porque en estado homocigoto, producen anticuerpos 

naturales anti-A y anti-B. Además, los individuos homocigotos son potencialmente 

protegidos de agentes que usan a las sustancias A y B como receptores, pero son 

más susceptibles a Helicobacter pylori (Boren et al. 1993) y son particularmente 

sensibles a formas severas de malaria (Fry et al. 2008), porque el fenotipo O reduce  

la forma de roseta de los glóbulos rojos, que es un factor de virulencia (Rowe et al. 
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2007). Otros ejemplos de agentes potencialmente selectivos son Campylobacter jejuni 

(Ruiz-Palacios et al. 2003) y el virus  Norwalk  (Marionneau et al. 2001). 

      Finalmente, la tercera hipótesis, propone que la alta frecuencia del tipo sanguíneo 

O, puede reflejar un cuello de botella asociado con el contacto europeo. Evidencias 

tanto arqueológicas como históricas muestran que el contacto europeo y el 

colonialismo dieron lugar a una reducción significativa en el tamaño de  la población 

(Livi-Bacci 2006). Se estima que entre el 50% y el 90% de la población total se perdió 

en este tiempo como resultado de la guerra, la esclavitud, y las epidemias causadas 

por las  enfermedades europeas (Livi-Bacci 2006). Dado que el despoblamiento puede 

causar un cuello de botella genético y reducir la diversidad genética (Hoelzel 1999; Nei 

M et al. 1975), es probable que estos eventos históricos hayan influido sobre el patrón 

de diversidad de América. En estudios anteriores, que incluyen los realizados por 

Bolnick y Smith,  sobre el análisis de la variación del mtDNA en el sureste de 

Norteamérica (Bolnick and Smith 2003) y los de Wang y colaboradores,  sobre el 

análisis de 175 marcadores genéticos-globales en el Choctaw de Oklahoma, se ha 

encontrado evidencia de un cuello de botella inducido por los europeos (Wang et al. 

2004). En el estudio de Salzano y Callegari-Jacques  con 421 loci nucleares, se 

encontró que la historia poblacional reciente ha influido sobre la variabilidad genética 

de los nativos americanos (Salzano and Callegari-Jacques 2006). Sin embargo, 

también hay un estudio reciente, que reporta, que los eventos posteriores al contacto 

europeo no alteraron el patrón de diversidad de las poblaciones indígenas que 

existían, con respecto a el patrón de  las poblaciones indígenas contemporáneas 

(Halverson and Bolnick 2008). 
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Figura 8. Mapas de la distribución de los grupos sanguíneos  
A, B y O en las poblaciones indígenas del mundo. Tomados  
de http://anthro.palomar.edu/vary/vary_3.htm 
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Hipótesis: 

-Sí todas las poblaciones nativas de Meso América y Sudamérica comparten el mismo 

tipo de alelos O, implica que todas ellas surgieron de una misma población ancestral. 

 

-Sí hay algún alelo O en la mayoría de los nativos americanos que tenga mutaciones 

que no se encuentran  en las poblaciones asiáticas y en las demás poblaciones del 

mundo, entonces estas mutaciones surgieron en los nativos americanos. 

 

Objetivos 

1) Caracterizar la diversidad y distribución de los polimorfismos moleculares de los 

alelos O entre diferentes grupos nativos de Meso América. 

 

2) Comparar la diversidad de los haplotipos O y la estructura genética de las  

poblaciones nativas de Meso América y de Sudamérica. 

 

3) Sobre las bases de este análisis global, discutir los posibles eventos involucrados 

que condujeron a la diversidad actual de los alelos O en América.   
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MATERIAL Y METODOS 
 

Nomenclatura de los alelos O 

 

     Los alelos del grupo sanguíneo O, fueron nombrados de acuerdo a la nomenclatura 

no oficial de acuerdo a Olsson y Chester (Olsson and Chester 1996b) seguido entre 

paréntesis (sí es el caso) de nombres alternativos de otros autores (Roubinet et al. 

2004).   

En general, no se utilizó el término “Amerindias” para describir a las poblaciones 

indígenas de Meso América y Sudamérica,  debido a que  la mayoría de los lingüistas 

no aceptan la validez de este grupo (ver introducción). En su lugar se usó el término 

“nativas americanas”. Por otra parte, se consideró como individuo mestizo, al individuo 

que nació en México, que tiene un apellido de origen español y que tiene ancestros de 

origen mexicanos tres generaciones hacia atrás (Gorodezky et al. 2001). 

 

Colecta de muestras y serología de los grupos sanguíneos ABO 
 
      Las muestras sanguíneas se colectaron en tubos con EDTA de 180 individuos  

mesoamericanos de fenotipo O, incluyendo 37 Nahuas de Guerrero, 50 Mazahuas del 

Estado de México, 50 Mayas de Yucatán, y 43 mestizos de la ciudad de México 

(Figura 9 y Tabla 3). El tipo sanguíneo ABO fue confirmado por métodos serológicos 

mediante anticuerpos anti-A, anti-B, y anti-AB, de acuerdo a las instrucciones del 

productor  (Immucor Gamma).  Individuos mestizos mexicanos con fenotipo A se 

usaron como controles.     
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          Este estudió, siguió los lineamientos sobre la investigación científica con 

humanos sin riesgo evidente, señalados en el Código Ético para el personal 

académico del Instituto de Investigaciones Biomédicas de la UNAM (Hudson R et al. 

2007) y fue autorizado por el Comité de Bioética de este Instituto. Todos los individuos 

participaron voluntariamente. A todos los sujetos se les informó de manera accesible  

acerca de los posibles riesgos y beneficios personales, así como de la relevancia 

científica de la investigación. Después de haber comprendido la información, y sí 

decidieron participar, firmaron la carta de Consentimiento informado, dónde se explica 

en lenguaje sencillo y accesible la información sobre el proyecto y su participación. 

Posteriormente, se realizó la colección de la muestra de sangre.      

     Para  llevar a cabo un análisis comparativo de la diversidad genética y estructura 

poblacional, se usaron datos reportados para los alelos O, de 301 individuos 

sudamericanos de 9 poblaciones (ver Figura 9 y Tabla 3). 

     Para el análisis de las secuencias de DNA, se construyó una base de datos, con 

las secuencias de los exones 6 y 7 del alelo O de Cayapas de Ecuador (35 individuos) 

y Aymaras de Bolivia (63 individuos) reportados previamente (Roubinet et al. 2001). 

     Para los análisis comparativos adicionales, se compilaron las frecuencias de los 

alelos O1, O1v, and O1v(G542A) obtenidas en ensayos de RFLP-PCR de los siguientes 

grupos:  Arara (n = 15), Kayapo (n = 16), y  Yanomama (n = 17) de la  región 

amazónica de Brasil (un total de 48 individuos) (Chester and Olsson 2001); 62 

indígenas Parakana (de la tribu Yupi) de Brasil (Barjas-Castro et al. 2003), y sujetos 

chilenos de las poblaciones Aymara (n =  84), Huilliche (n = 75), y mestiza de Santiago  

(n =  82) (Llop et al. 2006) (ver figura 9). Adicionalmente,  para algunos análisis, se 
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incluyeron sujetos de poblaciones asiáticas de Japón (n = 278), China (n = 80), y de 

Korea (n = 141)  (Chester and Olsson 2001), tal como se indica en el texto (Tabla 3). 

 
 
Preparación del DNA, amplificación y secuenciación de los exones 6 y 7 
 
     El DNA genómico, se obtuvo a partir de leucocitos de sangre periférica con 

proteinasa K (Roche Diagnostics, Meylan, France), seguido de una extracción con 

fenol-cloroformo. 

     Las amplificaciones por PCR se llevaron acabo en un volumen final de 50 ul que 

contenía: 50 mM de MgCl2 (1.5 ul); 2 Mm de dNTPs (5 ul) 2 U de Taq Polymerasa 

(Applied Biosystems, Foster City, CA); 200-300 ng de DNA genómico, y  1 uM de 

concentración final de cada iniciador. Los pares de iniciadores  ABO-1/2 y 23/8 se 

emplearon para amplificar respectivamente los exones  6 and 7,  de acuerdo a 

Ogasawara y colaboradores (Ogasawara et al. 1996). 

 
      Se amplificaron fragmentos de 187-pb del exón 6 y de 737-pb del exón 7. Los 

amplicones se analizaron en geles de agarosa al 2.0%  y posteriormente se purificaron  

de acuerdo a las instrucciones del proveedor (QIAGEN Qiaquick gel extraction kit). 

Los productos amplificados se secuenciaron directamente con el kit de secuenciación 

Big Dye Terminator cycle utilizando el analizador ABI Prism 310, de acuerdo a las 

condiciones del proveedor (Applied Biosystems). 

     La secuenciación directa de los productos amplificados, produjo secuencias de los  

exones 6 y 7 de 180 individuos con fenotipo O. Las mutaciones fueron confirmadas 

por secuenciación de ambas cadenas de DNA.  
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Tabla 3. Datos de las poblaciones estudiadas en el presente trabajo 
 
 
Población        País  n  N          Tipo de datos       referencia 
      
Meso América      
Nahua      México  37   74         Secuencia de DNA             Este estudio 
Mazahua         “  50 100                      “                   “ 
Maya         “  50 100                      “                   “ 
Mestiza         “  43   86                      “                   “ 
      
Sudamérica      
Cayapa      Ecuador  35   70        Secuencia de DNA       Roubinet et al., 2001 
Aymara       Bolivia  63 126                      “                    “ 
Arara       Brasil  15   30                RFLP-PCR         Olsson et al., 1998 
Kayapo         “  16   32                      “                    “ 
Yanomama         “  17   34                      “                    “ 
Parakana         “  62 124                      “    Barjas-Castro et al., 2003 
Aymara        Chile  84 168                      “           Llop et al.,2006 
Huilliche          “  75 150                      “                    “ 
Mestiza          “  82 164                “                    “ 
      
Asia      
Japón          - 278 556            RFLP-PCR        Chester and Olsson, 2001 
China          -   80 160                “                     “ 
Korea          - 141 282                “                     “ 
Total  1128 2256                    
 
 
n, número de individuos; N, número de cromosomas.  
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Figura 9. Localización geográfica de las poblaciones mesoamericanas estudiadas y 

de las poblaciones sudamericanas usadas para comparación.  

 

.MA~ (f'-, 

o c::..L-:::> el 

• KAVAPO 

• ARARA 



54 
 

     La caracterización de diferentes alelos se confirmo mediante RFLP-PCR con las 

enzimas de restricción  MboI (646 nt), DdeI (771 nt), y NheI (542 nt)  (Olsson et al. 

1998). 

 

Análisis de las secuencias de DNA 

     Después de editar las secuencias de los exones 6 y 7, se construyó una base de 

datos de secuencias con 826 bases de longitud. Debido a la diferente tasa de 

sustitución entre las transiciones y transversiones del alelo O, los datos de las 

secuencias, se analizaron utilizando las distancias corregidas para múltiples hits con el 

modelo de 2 parámetros de Kimura (Kimura 1980). Con esta distancia, se estimó la 

diversidad nucleotídica  dentro (πi) y entre (πij) poblaciones. Se realizaron “pruebas 

exactas” para evaluar la diferenciación por parejas “pairwise” de las poblaciones 

(Rousset and Raymond 1995). 

La gráfica de Escalamiento multidimensional (MDS) se generó a partir de una matriz 

πij  con el software SPSS versión 10.0 para Windows.  

El Análisis jerárquico de la  Varianza Molecular (AMOVA) se realizó después de definir 

los grupos mesoamericanos y sudamericanos. Los componentes de la varianza se 

emplearon para computar los índices de fijación y su significancia  

 se examinó por medio un abordaje de permutación no-paramétrico (Excoffier et al. 

1992). Todos los cálculos  se llevaron acabo usando la prueba AMOVA implementada 

en el paquete ARLEQUIN 3.11 (Excoffier et al. 2005). 

Para evaluar las relaciones entre los haplotipos,  un análisis “median joining network” 

se realizó con el software libre  phylogenetic Network (http://www.fluxus-

engineering.com/sharenet.htm) (Bandelt et al. 1999). 
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Posteriormente, para comparar los datos provenientes del análisis de RFLP-PCR 

entre  los mesoamericanos y los sudamericanos, se calculó la diversidad genética  a 

partir de la heterocigosidad  esperada (HE) bajo el equilibrio de Hardy-Weinberg, la 

heterocigocidad observada (HO) y el índice de fijación (F = (HE-HO)/HE);  Solamente 

las poblaciones de Nativos Americanos con la distribución de genotipos disponibles 

fueron incluidas para este propósito. Se usaron Cadenas de Markov  para evaluar el 

equilibrio de Hardy-Weinberg (Guo and Thompson 1992); sí el valor del índice F 

resultaba positivo, la hipótesis sobre un déficit o exceso de heterocigocidad era 

examinada para la población en cuestión (Rousset and Raymond 1995). 

El Coeficiente de Coancestria de Reynolds, se calculó  a partir de las frecuencias 

poblacionales de los tres alelos O predominantes (O1, O1v, and O1v(G542A))  

observadas en las poblaciones Nativas Americanas y Asiáticas con el programa 

Genetic Data Analysis (GDA) versión 1.1 (Lewis PO and Zaykin D 2001). Se prefirió 

usar esta distancia genética, porque se supuso que la deriva génica es el principal 

factor que actúa sobre la diferenciación genética entre poblaciones estrechamente 

relacionadas o para una evolución a corto plazo (Reynolds et al. 1983; Weir 1996).  Se 

construyó un árbol sin raíz a partir de los coeficientes de coancestría con la 

metodología  “Neighbour-Joining” (NJ) (Saitou and Nei 1987).  Para investigar sí el 

aislamiento por distancia (IBD, por sus siglas en inglés) podría explicar la 

diferenciación genética entre los grupos de nativos americanos, se examinó la 

correlación entre las distancias geográficas y genéticas entre estas poblaciones. De 

esta forma, se evaluó un escenario de efecto fundador en serie, es decir,  sí la 

heterocigocidad disminuía cuando la distancia se incrementaba con respecto al origen 

geográfico de los ancestros de los nativos americanos (presumiblemente Beringia) 
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(Ramachandran et al. 2005; Wang et al. 2007). La validez estadística de estas 

correlaciones se evaluó mediante la prueba de Mantel.  

Las distancias en kilómetros entre las poblaciones, se calcularon con el programa 

Great Circle Calculador empleando las coordenadas geográficas 

(http://www.gb3pi.org.uk/great.html). Finalmente, se efectuó la prueba de Tajima D 

junto con sus valores P para las poblaciones de nativos americanos con los datos de 

secuencias de los exones 6 y 7.  
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Resultados 

     Se obtuvieron las secuencias directas a partir de amplicones de los exones 6 y 7 

del gene ABO de los siguientes individuos: 37 Nahuas, 50 Mazahuas, 50 Mayas, y 43 

mestizos mexicanos. Todos los individuos que se incluyeron  en el presente estudio 

tienen el grupo sanguíneo O y en todos ellos, se encontró la deleción G261 en estado 

homocigoto; esta deleción  es característica de los alelos O1 (O01)  y O1v (O02).  

 

Diversidad de secuencias  de los haplotipos O encontrados en las poblaciones 

nativas de Meso América y Sudamérica 

     En la Tabla 4, se muestra la diversidad de secuencias de los haplotipos 

encontrados en las poblaciones  nativas americanas. Un total de cuatro haplotipos 

diferentes se encontraron en las poblaciones mesoamericanas (Hp 1-4). Se tomó 

como referencia las posiciones relevantes de los exones 6 y 7 y cada haplotipo se 

atribuyó a un alelo O en particular (como O1, O1v, y otros) tal como lo definenha 

Roubinet et al (Roubinet et al. 2004).   

    Las frecuencias de los haplotipos, representadas por el tamaño de los círculos y los 

eventos mutacionales que los conectan, se presentan en una red mínima de 

haplotipos  (Figura 10). La mayoría de las secuencias, se agrupan en los tres 

haplotipos O1, O1v, y O1v(G542A) (O11). Además, se encontró un haplotipo raro (O05). 

 

      La mutación G542A se encontró  exclusivamente asociada con el alelo O1v; se 

presentó en estado heterocigoto (GA) en individuos con genotipos O1/ O1v y O1v/O1v  

en las cuatro poblaciones mexicanas estudiadas; se presentó en estado homocigoto 

(AA) en individuos con genotipo  O1v/O1v en los Nahuas, Mayas y mestizos;    
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Tabla 4.  Variaciones de las secuencias nucleotídicas en los exones 6 y 7 de los  

haplotipos O observados  en las poblaciones Nativas Americanas 

 

 

  

Hp 

  

Alelo/posición 

E6 E7 

261 297 498 538 542 646 681 771 829 

 A1 G A C C G T G C G 

1 O1v - G * * * A A T A 

2 O1v542 - G * * A A A T A 

3 O1 - * * * * * * * * 

4 O05 - G * * * * * * * 

5 Ov7 - G * * * A * T A 

6 O32 - G * T * A A T A 

7 O33 - G T * * A A T A 

 

Hp, haplotipo; los cambios de bases, se muestran con referencia a la secuencia del 

alelo A1. 
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Figura 10. Red mínima de los siete haplotipos O, observados en las poblaciones 

nativas de Meso América y Sudamérica. Se muestran las conexiones entre los 

haplotipos, unidos por pasos mutacionales; el tamaño de los círculos esta relacionado  

con la  frecuencia de los haplotipos de las poblaciones estudiadas. 
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y no se encontró en individuos con genotipo O1/O1, tal como ha sido reportado 

anteriormente en las poblaciones sudamericanas (Tabla 5). 

 

      La Tabla 6  describe las frecuencias  haplotípicas, la diversidad de haplotipos y la 

diversidad nucleotídica para las poblaciones mesoamericanas, en conjunto   a las  

poblaciones de Cayapa y Aymara de Sudamérica, que fueron estudiadas 

anteriormente. El haplotipo más frecuente que se encontró en estas poblaciones,  fue 

el haplotipo O1v, excepto en los  Cayapas de Ecuador, en dónde el haplotipo O1, fue el 

haplotipo predominante (51.4 %). Todas las poblaciones nativas americanas 

estudiadas, tienen el haplotipo  O1v(G542A), mientras que la frecuencia del haplotipo  

O1v(G542A), fue más alto en en las poblaciones de Mesoamérica que en las de 

Sudamérica. Por otra parte, otros cuatro haplotipos fueron detectados a bajas 

frecuencias. El haplotipo O05, fue observado en las poblaciones Maya y Cayapa; el 

haplotipo Ov7 estuvo presente únicamente  en los Cayapas, mientras que los 

haplotipos O32 y O33 se detectaron en la población Aymara de Bolivia (Figura 10 y 

Tablas 4 y 6). 

La diversidad haplotípica (H) fue mayor en las cuatro poblaciones  

mesoamericanas (H > 0.60) que en las dos poblaciones sudamericanas (H < 0.60). 

Por el contrario, la diversidad nucleotídica dentro de las poblaciones (i) fue más alta 

en los Cayapas, seguida por la de las poblaciones de mestizos y Mazahuas; con los 

valores observados más bajos en los Nahuas y en los Mayas (Tabla 6).  
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Tabla 5. Correlación de la mutación G542A y el alelo O1v 

  

Genotipo       GG  GA  AA  

Nahuas        

O1O1   4   0   0  

O1O1v   4   3   0  

O1vO1v  13  11   2  

Mazahuas        

O1O1   6   0   0  

O1O1v  16   4   0  

O1vO1v   9  15   0  

Mayas        

O1O1   1   0   0  

O1O1v   9   7   0  

O1vO1v  13  17   2  

Mestizos        

O1O1   7   0   0  

O1O1v  14   3   0  

O1vO1v  11   5   3  

 

Los números indican, el número de individuos con la mutación G542A en estado 
homocigoto (AA) o estado heterocigoto (GA). 
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Tabla 6.  Estimados de la diversidad de secuencias en los alelos O de las 

poblaciones Nativas Americanas  

 

    
   N = Número de cromosomas; Nh = Número de haplotipos; H = Diversidad  
   Haplotípica; πi = Diversidad nucleotídica dentro de las poblaciones. 
 

 

 

 

 

 

 

Haplotipo Nahua Mazahua Maya Mestizos 
 México 

Cayapa Aymara 
Bol 

O1v 0.554 0.400 0.520 0.477 0.4140 0.595 

O1v542 0.243 0.280 0.280 0.163 0.0429 0.119 

O1 0.203 0.320 0.180 0.360 0.5140 0.27 

O05 0 0 0.020 0 0.0143 0 

Ov7 0 0 0 0 0.0143 0 

O32 0 0 0 0 0 0.008 

O33 0 0 0 0 0 0.008 

N 74 100 100 86 70 126 

Nh 3 3 4 3 5 5 

H 0.6009 0.6659 0.6246 0.6235 0.5698 0.563 

πi  (x10–3) 2.435 3.154 2.419 3.158 3.16 2.718 
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Análisis de varianza molecular (AMOVA) entre las poblaciones  mesoamericanas 

y sudamericanas 

      El Análisis de Varianza Molecular (AMOVA) mostró la variabilidad dada por los 

haplotipos  O  entre  los  sujetos  de  las  poblaciones de Mesoamérica (FIT= 0.121;  

P = 0.033); La mayoría de esta variabilidad representa  la  diferenciación  entre  los  

individuos dentro de las poblaciones (FIT = 0.104; P = 0.059). Cuándo las dos 

poblaciones sudamericanas se incluyeron como un segundo grupo en la prueba 

AMOVA, la mayoría de la variación genética se encontró dentro de las poblaciones 

(FIT = 0.132; P = 0.01), dando como resultado  una diferenciación baja y no 

significativa entre estas regiones (FCT = 0.004; P = 0.264). Aunque mucha de esta 

variabilidad representa diferencias entre los individuos dentro de las poblaciones (FIS = 

0.087; p = 0.062), los grupos Mesoamericano y Sudamericano presentaron una 

diferenciación significativa dentro de las poblaciones (FSC = 0.046; P = 0.001)(Tabla 7).   

 

Heterocigocidad nucleotídica pareada entre poblaciones Nativas Americanas 

Para la heterocigocidad nucleotídica pareada entre poblaciones (ij), los valores 

más altos fueron obtenidos  entre las poblaciones Cayapa y Maya (ij = 0.197) y entre 

las poblaciones Cayapa y Nahua (ij = 0.184), mientras que los valores más bajos 

fueron obtenidos entre las poblaciones Mazahua y Mestiza, y entre las poblaciones 

Nahua y Maya (πij = 0). Después de aplicar la corrección de Bonferroni para análisis 

multiples (0.0083), los valores de diversidad nucleotídica entre la población Cayapa y 

todas las demás poblaciones, fueron significativos excepto el obtenido con la 
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población mestiza (Tabla 8). Mientras que entre las poblaciones nativas 

mesoamericanas, no se encontraron valores significativos  
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Tabla 7.  Análisis de  varianza molecular (AMOVA) entre las poblaciones 
mesoamericanas y sudamericanas 
 
 
 

Número de 
grupos   Z Entre grupos 

Entre poblaciones 
dentro de grupos 

Entre individuos 
dentro de  

poblaciones 

Entre individuos 
dentro de la  

población total 

  FCT valor de P FSC valor de P FIS valor de P FIT valor de P
          
Dos       6 0.004 0.264 0.046 0.001 0.087 0.062 0.132 0.010 
          
Uno       6   0.048 0.000 0.087 0.054 0.131 0.009 
          
sin Cayapa  5   0.015 0.124 0.073 0.095 0.087 0.060 
          
Solo  
Mesoamérica   4   0.020 0.088 0.104 0.059 0.121 0.033 
 
Grupos, mesoamericano y sudamericano; Z, número de poblaciones. Grupo 
mesoamericano, Nahua, Maya, Mazahua y Mestizo; Grupo sudamericano, Cayapa y 
Aymara de Bolivia. 
 

 

 

 

 

 

 

 

 



66 
 

 
 
 
 
 
 
 

Tabla 8.  Diversidad nucleotídica pareada (πij) entre las  poblaciones 

Nativas Americanas 

 Nahua Mazahua Maya Mestizo Cayapa Aymara Bol 

Nahua  0.135 0.973 0.018 0.000 0.207 

Mazahua 0.020  0.045 0.405 0.000 0.126 

Maya –0.011 0.023  0.018 0.000 0.126 

Mestizo 0.044 –0.002 0.051  0.027 0.108 

Cayapa 0.184 0.079 0.197 0.040  0.000 

Aymara B 0.007 0.007 0.015 0.008 0.109  

 

La diversidad nucleotídica  pareada (πij) se indica abajo de la diagonal, y sus respectivos 

valores  P  se indican arriba de la diagonal. Parámetros de acuerdo al modelo de  

Kimura. Se resaltan en negritas los valores que son significativos después de aplicar la 

corrección de Bonferroni (P = 0.05/6 = 0.0083). 
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  Figura 11. Representación de Escalamiento Multidimensional basada en la 

diversidad nucleotídica pareada (πij) entre las poblaciones Nativas Americanas.  

Stress =0.00323.   
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después de aplicar la corrección de Bonferroni. Este patrón de diferenciación se 

representó en una gráfica MDS (Figura 11); de manera interesante, los Aymaras de 

Bolivia se encontraron cercanos a las poblaciones mesoamericanas, mientras que los 

Cayapas, fueron la población más diferenciada.  

      Esta característica excepcional  de los Cayapas con respecto a las poblaciones  

indígenas restantes  podría involucrar los siguientes procesos: a) efecto fundador y/o 

deriva génica como los que se han descrito en los grupos Amerindios (Wang et al. 

2007); b) mezcla europea, y c) sesgo en el muestreo de la población. Aunque no se 

pudo descartar alguna de estas explicaciones, los Cayapas presentaron la diversidad 

nucleotídica  más alta (i), un número de diferentes haplotipos, y una diferenciación 

genética (ij y valores P) con respecto a las otras  poblaciones nativas americanas 

(Tablas 5 y 6) (Figuras 10 y 11). 

 

Diversidad genética de los alelos O en las poblaciones Nativas Americanas.   

     En la tabla 9, se muestra la diversidad genética (HE), y el índice de fijación (FIS) de 

los alelos O para las poblaciones mesoamericanas, junto con los de las poblaciones 

sudamericanas  con genotipos previamente obtenidos por  RFLP-PCR. En general, tal 

como se mostró para la diversidad haplotípica, se notó que la diversidad genética (HE) 

fue más alta en las poblaciones mesoamericanas que en las poblaciones 

sudamericanas. Sin embargo,  debido a que no se pudo calcular el error estándar por 

trabajar con un solo locus, no se pudo realizar una comparación entre los valores de 

heterocigocidad. Algunas poblaciones,  presentaron un exceso de homocigotos 

(valores FIS positivos), mientras que otras exhibieron un déficit de homocigotos  
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(valores FIS negativos). Sin embargo, todos los grupos con déficit de homocigotos 

estuvieron dentro  del equilibrio de Hardy-Weinberg (P > 0.05), mientras que los 

grupos Nahuas y mestizos mexicanos mostraron un exceso significativo de 

homocigotos  (P ≤ 0.05). 

     Para propósitos comparativos, en la Figura 12 (y Tabla 10) se presenta,  la 

distribución  de  los  tres  alelos  O  predominantes  observados  en  los  nativos  

americanos (O1, O1v, y O1v(G542A)) en un total de 13 poblaciones americanas y tres 

asiáticas. Es particularmente notable, que el haplotipo O1v(G542A) fue exclusivamente 

observado en americanos pero no en poblaciones asiáticas, en un rango de 0.042 a 

0.56 en las tribus Cayapa y Yanomama, respectivamente. 

     Entre las poblaciones americanas, la frecuencia más alta del haplotipo O1 fue 

observada  en  Cayapas  (0.53),   seguidos  por  los  mestizos chilenos de Santiago 

(0.40)  y  mestizos  mexicanos  (0.36).  Por  el  contrario, la frecuencia más baja de 

O1 fue observada en los Arara (0.03), seguido por los Yanomama (0.09). Finalmente, 

la frecuencia más alta del haplotípo O1v fue observada en los Huilliches de Chile (0.7) 

así como en los Araras de Brasil (0.67) (Figura 12). 

     Los datos de las poblaciones de la Figura 12 fueron usados para construir un 

dendrograma NJ basado en las distancias de los coeficientes de coancestría (Figura 

13).   En el árbol NJ, se puede observar un panorama amplio de las relaciones 

genéticas entre las 16 poblaciones, basado exclusivamente en los tres alelos O (O1, 

O1v, y O1v(G542A)).  En principio, se puede observar que no hay un orden en relación a la 

localización geográfica de las poblaciones; sin embargo, se debe tener cuidado en 

hacer interpretaciones extensivas acerca del origen y evolución con respecto a estas 

poblaciones con datos de tres alelos de un solo gen.  
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Tabla 9.  Diversidad genética (HE), Índice de fijación (FIS) y valores P  basados en 

las frecuencias de los alelos O de nueve poblaciones Nativas Americanas. 

  

Población N HE FIS Valor de P  

 

Nahua 37 0.586 

 

0.180 

 

0.04 

 

Mazahua 50 0.621 

 

–0.117 

 

0.12 

 

Maya 50 0.601 

 

–0.047 

 

0.30 

 

Mestiza 43 0.618 

 

0.202 

 

0.02 

 

Amazoniana 48 0.543 

 

–0.144 

 

0.18 

 

Aymara c 84 0.585 

 

–0.119 

 

0.05 

 

Huilliche 75 0.462 

 

0.084 

 

0.38 

 

Cayapa 35 0.537 

 

0.082 

 

0.38 

 

Aymara Bol 63 0.544 

 

–0.051 

 

0.64 

 

 

 

 



71 
 

 

 
 
 

                

           

 

Figura 12. Distribución de los tres alelos O predominantes (O1, O1v, y O1v(G542A)) en  

trece poblaciones Americanas y  tres Asiáticas  
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Tabla 10. Frecuencias de los principales alelos O en trece 
poblaciones Americanas y tres poblaciones Asiáticas. 

 

 
 
 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

     Población O1v  O1v542  O1 
        

      

Nahua 0,56  0,24  0,20 
      
Mazahua 0,40  0,28  0,32 
      
Maya 0,53  0,29  0,18 
      
Mest Mex 0,48  0,16  0,36 
      
Cayapa 0,43  0,04  0,53 
      
Aymara b 0,60  0,12  0,27 
      
Arara 0,67  0,30  0,03 
      
Kayapo 0,44  0,41  0,16 
      
Yanomama 0,35  0,56  0,09 
      
Parakana 0,44  0,22  0,35 
      
Aymara Chi 0,53  0,12  0,35 
      
Huilliche 0,70  0,11  0,19 
      
Mest Chi 0,52  0,08  0,40 
      
Japoneses 0,49  0,00  0,51 
      
Chinos 0,40  0,00  0,60 
      
Coreanos 0,36  0,00  0,64 
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Figura 13. Árbol neighbour-joining sin raíz, que muestra las relaciones genéticas entre 

trece poblaciones Americanas y tres  poblaciones Asiáticas, basado  en los tres alelos  

O predominantes. 
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Correlación entre las distancias genética y geográfica de las poblaciones 

Nativas Americanas  

     Sí las poblaciones nativo americanas, siguieran un modelo de “aislamiento por 

distancia” (IBD), se esperaría encontrar que  las poblaciones más cercanas 

geográficamente también fueran las más cercanas genéticamente. De tal manera,  sí 

se asume que hubo una sola fuente para las poblaciones nativas americanas, el 

modelo de fundadores serial, predice una disminución de la diversidad genética 

(heterocigocidad) conforme se aumentara la distancia con respecto del lugar de origen 

(Ramachandran et al. 2005; Wang et al. 2007).  Por tal motivo,  con el propósito de 

establecer sí existía una correlación entre las distancias genéticas y las distancias 

geográficas, se aplicó la prueba de Mantel a las poblaciones nativas de América. Para 

realizar esta prueba, fue necesario obtener  tanto la matriz de distancias genéticas 

(Tabla 11), como la matriz de distancias geográficas (Tabla 12) entre las diferentes 

poblaciones.   

     Los resultaron mostraron que la correlación entre distancias genética y geográfica 

no fue significativa entre las poblaciones nativas americanas. Aunque la prueba de 

Mantel se repitió eliminando al grupo Cayapa, considerando que este grupo fue el más 

diferenciado, ninguna correlación significativa fue establecida entre las distancias 

genética y geográfica. La prueba de correlación fue repetida solo con las poblaciones 

sudamericanas (sin los Cayapas), pero tampoco se encontró una correlación 

significativa (P = 0.047), después de aplicar la corrección de Bonferroni (P = 0.05/4 = 

0.0125). Todos estos resultados no apoyan un modelo de “aislamiento por distancia”. 

De manera similar, el descenso de la diversidad genética de los haplotipos O con 
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respecto a la distancia geográfica a partir del posible lugar de origen (Beringia) no fue 

significativo (P >0.05) (Tabla 13 y Figura 14).  

 

Prueba de neutralidad de Tajima para los haplotipos O en los Nativos 

Americanos 

     La distribución de los polimorfismos en la secuencia de bases, puede ser usada 

para  estudiar  la  selección a nivel  molecular.  La prueba de neutralidad de Tajima  (D 

de Tajima) se basa en la detección de las diferencias entre dos estimadores de la 

diversidad genética : el primero, π, se refiere a la diversidad nucleotídica  (el número 

de nucleótidos diferentes por sitio entre dos secuencias tomadas al azar)  (Nei and Li 

1979). Y el segundo,  θ, que se puede calcular utilizando el número total de sitios 

segregativos o polimórficos en un grupo de secuencias (Tajima 1983). Si D resulta 

negativa quiere decir que θ posee un valor mayor que π, y significa que hay un exceso 

de polimorfismos de baja frecuencia, indicando un ecrecimiento poblacional histórico 

y/o selección positiva. En cambio, si D resulta positiva quiere decir que π tiene un 

mayor valor que θ, y  significa que existe un nivel bajo de  polimorfismos de alta y baja 

frecuencia, indicando una reducción del tamaño poblacional y/o  selección 

equilibradora. Si D es igual a cero quiere decir que no existe diferencia alguna entre 

ambos estimadores y que existe un equilibrio mutación-deriva génica (Tajima 1983; 

Tajima 1989). 

       Al efectuar la prueba de Tajima D, para examinar posibles escenarios de 

selección  con respecto a los haplotipos O en  seis poblaciones nativas americanas, 

se encontraron valores positivos (de 1.21449 a 2.80438), pero no significativos (P>  

0.89) (Tabla 14).    
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                       Tabla 11.  Distancias genética (coancestría de Reynolds) entre las poblaciones Nativas Americanas   
                         

   Nahua   Mazahua      Maya     Cayapa Aymarab    Arara   Kayapo Yanomama Parakana Huilliche 
Nahua                 
Mazahua 0,02994          
Maya 0.00914 0,02685         
Cayapa 0,13140 0,07576 0,14850        
Aymara b 0,01753 0,05666 0,03515 0,08853       
Arara 0,02360 0,10582 0,02292 0,29269 0,07392      
Kayapo 0,02332 0,02191 0,00784 0,20195 0,09447 0,04630     
Yanomama 0,11519 0,09010 0,08264 0,34430 0,22658 0,12935    0,00780    
Parakana 0,02812 0,00456 0,03167 0,04896 0,03688 0,11163 0,04444 0,13277   
Huilliche 0,03402 0,11883 0,05555 0,18353 0,01840 0,05177 0,13854 0,28744 0,09515  
Aymara c 0,03185 0,03632 0,04732 0,04021 0,01228 0,11727 0,09535 0,21959 0,01734 0,05480
   

 
                        b, Bolivia; c, Chile.  
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                                      Tabla 12. Distancias geográficas entre las poblaciones Nativas Americanas 
 

 Nahua Mazahua Maya Cayapa Aymara,b Arara Kayapo Yanomama Parakana Huilliche

Nahua          
Mazahua 0.0230         
Maya 0.1239 0.1066        
Cayapa 0.2985 0.3005 0.2477       
Aymara b 0.5234 0.5281 0.4780 0.2313       
Arara 0.4301 0.4336 0.3804 0.1344 0.0976     
Kayapo 0.5959 0.5927 0.5109 0.3078 0.1856 0.2098    
Yanomama 0.4555 0.4493 0.3606 0.1964 0.2246 0.1727 0.1543    
Parakana 0.6265 0.6260 0.5528 0.3297 0.1536 0.2101 0.0702 0.2102  
Huilliche 0.7078 0.7205 0.7039 0.4651 0.2711 0.3524 0.4060 0.4943 0.3401
Aymara c 0.5238 0.5301 0.4863 0.2387 0.0310 0.1098 0.2157 0.2525 0.1791 0.2468

 
                                  Las distancias geográficas están expresadas en Km x 10-4. b, Bolivia; c, Chile. 
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Tabla 13. Prueba de Mantel para evaluar la correlación entre la distancia 

genética y la distancia geográfica de las poblaciones Nativas Americanas 

 
     Poblaciones analizadas                r        Valor de P 
    
A Meso América y Sudamérica         -0.1643          0.8470 
    
B Todas, excepto Cayapa         -0.0762          0.6160 
    
C Sudamérica, sin Meso América          0.3092          0.1290 
    
D Sudamérica, sin Cayapa y sin 

Meso América 
         0.5345          0.0470 

 
            

 
Después  de  999  permutaciones.  r, coeficiente de correlación;  P,  nivel de  
significancia; corrección de Bonferroni: P = 0.05/4 = 0.0125. Las poblaciones 
analizadas fueron, por parte de Meso América: Nahua, Mazahua y Maya; por  
parte de Sudamérica: Cayapa, Aymara de Bolivia, Arara, Kayapo, Yanomama, 
Parakana, Huilliche y Aymara de Chile. 
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                                                             A                                                                                 B                          

                   
 
                    
                     Todas las poblaciones,   r = -0.1643                                              Sin Cayapa,   r = -0.0762  

 
 

 
 
                                                                 C                                                                               D 

                                
 
              Sin Meso América,   r = 0.3092                                    Sin Cayapa y Meso América,  r = 0.5345 
 

 
 

Figura 14. Gráficas de la prueba de Mantel. Matriz 1, distancia genética de 

Reynolds; Matriz 2, distancia geográfica (Km x 104); r, coeficiente de correlación 

de las 2 matrices. 
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Tabla 14. Prueba de neutralidad  de Tajima para los haplotipos O de 

Meso América y Sudamérica. 
 

                 Nahua Mazahua Maya Mestizo Cayapa Aymara b
   
N 74 100 100 86 70 126
   
S 6 6 6 6 6 8
   
Π 2.01148 2.60525 1.99838 2.60821 2.61035 2.24483
   
D Tajima  1.49919 2.80438 1.62771 2.72895 2.61767 1.21449
   
valor de P 0.940 0.999 0.949 0.993 0.992 0.898
   

 
   N, tamaño de la muestra; S, sitios segregantes;  π, diversidad nucleotídica.   
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DISCUSION 

 

Los grupos sanguíneos  ABO, fueron los  primeros polimorfismos humanos  

descritos (Landsteiner 1901). Y aunque estos, todavía constituyen el sistema 

sanguíneo más importante en las practicas de transfusión y de transplantes, los 

grupos sanguíneos ABO, inicialmente se usaron para propósitos antropológicos, 

encontrándose amplias variaciones entre individuos de diferente origen étnico 

(Hirszfeld L and Hirszfeld H 1919). Desde la elucidación de las bases moleculares 

de los genotipos ABO, los polimorfismos genéticos de este locus, se han 

investigado extensivamente a nivel de secuencia del DNA, demostrándose la 

existencia de varios alelos O entre las diferentes poblaciones del mundo (Chester 

and Olsson 2001; Yip 2002).  

El presente trabajo, representa el primer reporte de los polimorfismos 

moleculares del alelo O entre los indígenas de Meso América (México). El análisis 

de las secuencias de los exones 6 y 7 de los alelos O, mostró que todas las 

poblaciones estudiadas presentaron los haplotipos  O1 (O01), O1v (O02) y 

O1v(G542A). De acuerdo con reportes anteriores sobre indígenas de Sudamérica, las 

frecuencias del haplotipo O1v obtenidas en este estudio fueron más altas que las 

del haplotipo  O1  (excepto para las del grupo Cayapa, ver Tabla 6) en contraste a 

las demás poblaciones del mundo   (Barjas-Castro et al. 2003; Chester and Olsson 

2001; Llop et al. 2006; Olsson et al. 1998; Roubinet et al. 2004; Roubinet et al. 

2001).  
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La mutación G542A como un Marcador Informativo de Ancestría (AIM) del 

componente Nativo Americano. 

     El  haplotipo O1v(G542A) se encontró tanto en las poblaciones mesoamericanas 

como en las sudamericanas. La presencia constante de la mutación G542A en 

todas las poblaciones nativas americanas apoya el empleo de esta mutación como 

un Marcador Informativo de Ancestría (AIM) relacionado con el componente Nativo 

Americano. Sin embargo, se requiere examinar su presencia  en más poblaciones 

europeas y africanas para confirmar y/o determinar su valor como AIM en el 

estudio de poblaciones mezcladas.   

Se debe considerar, que ocasionalmente, el alelo O1v(G542A)  ha sido 

encontrado en algunos individuos europeos y del Este Medio (6 daneses, 2 

kuwaitíes y 1 inglés) (Olsson et al. 1998; Yip 2000; Yip et al. 2006). Tres 

posibilidades pueden explicar estas observaciones: flujo genético, polimorfismo 

ancestral o mutación recurrente. Con respecto a la primera posibilidad, hay 

diversos ejemplos de flujo genético de nativos americanos hacia Europa, muy 

probablemente mediado a través de individuos con una ancestría mezclada 

(poblaciones hispánicas o latinoamericanas). Probablemente, la mejor evidencia 

proviene del  análisis detallado de las secuencias de mtDNA publicadas. De hecho, 

los linajes nativos americanos A2, C1, y D1 pueden ser fácilmente reconocidos en 

varias poblaciones a lo largo del continente, como puede observarse en los 

diferentes reportes de Europa  (Behar et al. 2004; Crespillo et al. 2000; Helgason et 

al. 2000; Pfeiffer et al. 2001; Picornell et al. 2005; Pinto et al. 1996; Rando et al. 

1999). Además, también existen algunos ejemplos del flujo de mtDNA de nativos 

americanos en algunas poblaciones africanas (Jackson et al. 2005; Salas et al.2002).   
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La segunda posibilidad, de que una mutación recurrente pueda explicar la 

presencia irregular y ocasional de la mutación G542A en Europa y en el Este Medio 

parece poco probable, ya que esta mutación,  solo se ha encontrado asociada al 

alelo O1v y no a otros alelos (Calafell et al. 2008; Roubinet et al. 2004). Finalmente, 

la tercera posibilidad consiste en que el alelo O1v(G542A) sea un polimorfismo 

ancestral, que se originó ya sea en Europa o en África. Se ha encontrado evidencia 

de que los alelos O1v y O1, que se encuentran distribuidos en todas las poblaciones 

del mundo, divergieron de su alelo ancestral A1 hace aproximadamente ~2.5 y  

~1.5 millones de años respectivamente en África (Calafell et al. 2008). Sin 

embargo, es importante hacer notar que el alelo O1v(G542A), a pesar  de tener un solo 

cambio con respecto al alelo O más antiguo,  tiene una baja frecuencia  tanto en 

Kuwait e Inglaterra (<1%) y esta ausente en varias poblaciones europeas, asiáticas 

y africanas (Kang et al. 1997; Ogasawara et al. 1996; Roubinet et al. 2004; Yang et 

al. 2007; Yip 2000). Aunque esta distribución parece ser muy restringida para  la 

distribución de un alelo ancestral, sería importante establecer la posible edad del 

alelo O1v(G542A). Sí el alelo se originó recientemente (América), es más plausible 

considerar que este alelo haya sido dispersado a lo largo del mundo vía un flujo 

latinoamericano 

 

Incubación en Beringia, posible origen de la mutación  G542A 

El haplotipo O1v(G542A),  que guarda una estrecha relación con el haplotipo 

O1v (un solo evento mutacional),  es el haplotipo más frecuente en la mayoría de los 

nativos americanos (Figura 10). Este hecho apoya que la mutación G542A se haya 

podido originar en el haplotipo O1v, que es muy frecuente en las poblaciones 

asiáticas  (Kang et al. 1997; Ogasawara et al. 1996; Roubinet et al. 2004; Yang et 
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al. 2007; Yip 2000). Evidencias recientes, principalmente provenientes del mtDNA 

con respecto al poblamiento de América (Fagundes et al. 2008b; Kitchen et al. 

2008; Mulligan et al. 2008; Schroeder et al. 2007; Tamm et al. 2007) permite inferir 

que esta mutación pudo haber surgido durante uno de los siguientes momentos: (i) 

en los ancestros asiáticos de los nativos americanos antes de llegar a Beringia; (ii) 

durante el tiempo en que los ancestros de los nativos americanos estuvieron 

viviendo en Beringia, o (iii)   durante la expansión poblacional a América en el final 

del Último Máximo Glacial (LGM),  hace 18,000–15,000 años AP. Como se 

mencionó anteriormente, el haplotipo O1v(G542A) se ha encontrado de forma 

persistente y  casi exclusivamente en las poblaciones nativas americanas y no en 

las asiáticas (Figura 12), de tal forma que este hallazgo no apoya el que la 

mutación G542A  haya surgido en los ancestros asiáticos antes de llegar a 

Beringia. Por otro lado, sí esta mutación hubiera surgido durante la expansión 

poblacional, es difícil explicar  de explicar la amplia distribución  del haplotipo 

O1v(G542A) en todas las poblaciones nativas americanas estudiadas a la fecha. Por lo 

tanto, resulta más plausible que el surgimiento de la mutación G542A haya tenido 

lugar en Beringia, de acuerdo al Modelo de Incubación Beringiana (BIM), el cuál 

sugiere que los emigrantes asiáticos estuvieron aislados por un periodo amplio de 

tiempo, previamente a entrar a América, dando lugar a linajes fundadores en los 

ancestros de los nativos americanos y diferenciados de los subclados asiáticos 

(Tamm et al. 2007). La presencia exclusiva del haplotipo O1v(G542A) en Beringia y su 

ausencia en las poblaciones asiáticas (Asia Central) podría ser una contribución 

substancial al Modelo de Incubación Beringiana desde la perspectiva del grupo 

sanguíneo O (Figura 6). 
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Los alelos ABO de los nativos americanos y el poblamiento de América 

               La distribución geográfica de los grupos sanguíneos ABO es  compleja en 

el continente Americano. En Norte América, las poblaciones eskimales tienen 

grupos sanguíneos A, B, y O, mientras que las poblaciones na-dene y  otras, tienen 

grupos sanguíneos A y O; y todas las demás poblaciones nativas americanas del 

Norte, Centro y Sudamérica tienen casi exclusivamente el grupo O (Cavalli-Sforza 

et al. 1994). Para explicar las diferentes distribuciones geográficas de los alelos 

ABO, existen dos hipótesis de trabajo relacionadas con el poblamiento de América: 

i) el modelo clásico de las tres-oleadas propuesto por Greenberg y colaboradores 

(Greenberg JH et al. 1986), y ii) el modelo reciente de tres-etapas que acentúa un 

solo origen (Fagundes et al. 2008a; Kitchen et al. 2008; Mulligan et al. 2008; 

Perego et al. 2009). Sin embargo, existe un acuerdo general de que los indígenas 

eskimales-aleutianos y los na-dene representan la última y mas reciente expansión 

significativa hacia el Nuevo Mundo (Gonzalez-Jose et al. 2008; Schurr and Sherry 

2004; Tamm et al. 2007; Volodko et al. 2008). Por tal motivo, la emergencia de los 

grupos  circun-articos no será abordada aquí.  

La  distribución geográfica tanto del alelo autosómico  privado D9S1120  

como de las variantes mitocondriales y del cromosoma Y, ubicuas en América, 

sugiere que todos los nativos americanos contemporáneos son descendientes de 

una población fundadora común (Dillehay 2009; Gonzalez-Jose et al. 2008; Kitchen 

et al. 2008; Schroeder et al. 2007; Tamm et al. 2007; Wang et al. 2007). De manera 

similar, la distribución de los alelos O entre las poblaciones nativas americanas y 

mestizas (Figuras 10 y 12) sugiere que los alelos  O1V, O1v(G542A), y O1 fueron parte 

de la fuente genética ABO original presente entre los primeros nativos americanos. 

La presencia constante de los tres haplotipos en los grupos nativos americanos de 
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las regiones de Meso América y Sudamérica  es acorde con la hipótesis de una 

sola población fundadora. Por el contrario, la ausencia de linajes predominantes 

compartidos entre poblaciones nativas de Meso América y Sudamérica, apoyaría 

modelos de múltiples migraciones. Adicionalmente, aunque la amplia distribución 

de los mismos tres haplotipos O a través de América no nos permite descartar 

hipótesis específicas concernientes al poblamiento de América (Perego et al. 

2009), esta distribución esta de acuerdo  con la fuerte expansión poblacional que 

probablemente ocurrió hacia el final de el Último Glacial Máximo (LGM), indicando 

un rápido poblamiento del Nuevo Mundo, presumiblemente a lo largo de la ruta de 

la costa del Pacífico (Fagundes et al. 2008b; Kitchen et al. 2008; Mulligan et al. 

2008; Tamm et al. 2007). Tal como fue descrito, los resultados del presente trabajo, 

apoyan propuestas recientes acerca del poblamiento del Nuevo Mundo; Sin 

embargo, los haplotipos O deben ser obtenidos de poblaciones asiáticas y nativas 

americanas (especialmente de Siberia y Norteamérica)  para confirmar las 

hipótesis del escenario del grupo O. 

 

El predominio de los alelos O en los nativos americanos       

     Los nativos americanos de Centro y Sudamérica (y algunos de América del 

Norte) son únicos  en haber perdido en su mayoría los alelos A y B. Tres hipótesis 

se han propuesto para explicar la alta frecuencia del grupo sanguíneo O. Primero, 

un efecto fundador ocurrido durante el poblamiento inicial de América; segundo, 

selección natural de los grupos sanguíneos O asociados con alguna ventaja 

selectiva todavía no identificada, y tercero, una deriva génica relacionada con el 

descenso poblacional asociado con el contacto europeo. En un estudio reciente, 

las frecuencias ABO observadas entre los nativos americanos antiguos (pre-
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contacto) y los contemporáneos de la misma región, no fueron significativamente 

diferentes, hecho que sugiere que los eventos ocurridos después del contacto 

europeo no alteraron el patrón de diversidad ABO (Halverson and Bolnick 2008). 

Sin embargo, esta afirmación debe ser confirmada en diferentes regiones del 

continente para descartar hipótesis alternativas. Con respecto a la selección 

natural, el hecho de que los haplotipos O1 y O1v sean alelos nulos y, que en 

principio tengan valores selectivos idénticos, apoya la noción de que el azar (efecto 

fundador y deriva génica azarosa) pueda ser el responsable, tanto para el 

predominio de los haplotipos O1v como para la fijación del grupo sanguíneo O. En 

apoyo de esta inferencia, se obtuvieron valores no significativos en la prueba de 

Tajima D en todas las poblaciones estudiadas aquí. Sin embargo, aún sí la deriva 

génica fuera la responsable para la fijación del grupo O en las poblaciones 

americanas, es difícil de excluir definitivamente el efecto de la selección natural con 

los datos disponibles de este estudio.  

 

La estructura genética de las poblaciones de Meso América y Sudamérica 

      El análisis de la estructura genética (AMOVA) para las poblaciones nativas 

americanas mostró diferencias no significativas entre Meso América y Sudamérica. 

Sin embargo, sí se observó una diferenciación significativa entre las poblaciones 

dentro de los grupos. Este resultado puede involucrar patrones de diferenciación 

por deriva génica y flujo genético previos al contacto europeo, tal como ha sido 

inferido  de los análisis del mtDNA, cromosoma-Y y Repetidos Cortos en Tandem 

(STR), tanto en Sudamérica (Rodriguez-Delfin et al. 2001; Tarazona-Santos et al. 

2001) como en  Mesoamérica (Rangel-Villalobos et al. 2008; Wang et al. 2007). Sin 

embargo, una mezcla  vía contacto post-europeo no puede descartarse, porque 
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esta ya se ha detectado y/o inferido en Cayapas (este estudio) y en las poblaciones 

mesoamericanas (Bonilla et al. 2005; Lisker et al. 1996).  Para las poblaciones 

mesoamericanas y sudamericanas, no se encontró correlación entre (i) las 

distancias genéticas y las distancias geográficas y (ii) un descenso linear de la 

diversidad genética con respecto a la distancia geográfica desde Beringia, el 

presumible origen de los nativos americanos. Este resultado se  relaciona con la 

distribución observada del alelo privado del locus D9S1120 en los nativos 

americanos, que se desvía del patrón global y que no muestra un gradiente de 

norte a sur en las frecuencias alélicas (Wang et al. 2007). Esta distribución se 

explica más fácilmente por la difusión espacial inicial de  variantes raras durante el 

poblamiento de América, más que por selección natural a través del continente.  No 

se ha encontrado apoyo para el modelo IBD al analizar  marcadores relacionados 

al cromosoma Y de las poblaciones mesoamericanas, sugiriendo un escenario 

complejo, influido por un elevado flujo genético entre las poblaciones nativas 

americanas en ciertas regiones y con particulares historias demográficas (Rangel-

Villalobos et al. 2008), tal como se ha descrito para las poblaciones sudamericanas  

(Rodriguez-Delfin et al. 2001; Tarazona-Santos et al. 2001; Wang et al. 2007). 
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CONCLUSIONES 

         

   Las frecuencias del haplotipo O1v fueron más altas que las del haplotipo  O1  

(excepto para Cayapa) al contrario de las demás poblaciones del mundo. 

 

 La distribución de los mismos haplotipos O1, O1v, y O1v(G542A),  en las poblaciones 

mesoamericanas y sudamericanas indican que:  

 

1) Estos haplotipos constituyen el principal pool genético de las primeras 

poblaciones nativas americanas. 

 

 2) Estos haplotipos provienen de la misma población fundadora ancestral. 

 

3) La presencia constante y restringida de la mutación G542A en todas las 

poblaciones nativas americanas, indica que esta mutación surgió en su población 

fundadora. 

 

4) La presencia constante y restringida de la mutación G542A en los nativos 

americanos, permite proponer a esta mutación como un Marcador Informativo de 

Ancestría (AIM).  

 

     En base al conocimiento actual del poblamiento de América, se sugiere que la 

mutación G542A pudo haber emergido en Beringia durante la diferenciación de los 

linajes asiáticos que dieron lugar a la población fundadora de América. 
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Perspectivas 

 

      Para confirmar las observaciones anteriores, se requiere  que se realicen 

estudios adicionales de la diversidad de secuencias del gene ABO, particularmente 

en las poblaciones norteamericanas y noro-asiáticas (Siberia, por ejemplo). 
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~tletie drift: fOl1tlder effect: ABO: blood grou!",: AmeriCWI peopling: Native Americatl 

ABSTRACT All mal'or ABO blood allele<l are fOlllld itl 
most populatiotl8 wor dwide, wbereas tbe majority of 
Native Americatl8 are tlearly exclusively itl the O group. 
O allele molecular eharacteri2atiotl could aid itl elucidat. 
itlg the poBsihle eaUSe<l of group O p~ominatlCe itl 
Native Americatl POPUlatiOtl8. Itl tblo work, we studied 
eXOtl 6 aoo 7 sequetlce diversity itl 180 O blood group 
itldividual; from four diffe~1\t Me900rnerica1\ popula. 
tiOtl8. Additiotlally, a comparative atlalysiB of getletie di· 
versity aoo populatiOtl structure itlCluding South Ameri. 
eatl populatiOtl!l was performed. Resulto revealed 00 sig. 
tlif>catlt differetlCe<I among MeBOllmericatl aoo $outh 
Americatl groups, but mowed sigtlificatlt differetlCeB 
within poeulatiOtl $"OUp8 attributable to previously 
detected differetlceB ltl genetic drift aoo fouooer effect>l 
tbrougbout tbe Americatl cotltinetlt. Interestingly, itl all 

In COtltras!. 10 the bigb diversity of their eultureB and 
language<l, cotltemporary Native Americatl POPUlatiOtl8 
sbow a low level of getletic diversity. Tru8 pattern could 
bave beetl fOrmed from a populatiotl bottletleck of moder. 
ate intensity duritlg or afier the peopling of the Ameri. 
CM (Rosetlberg et al., 2002: Zbivotovsky et aL, 2000: 
Battilana et aL, 20(6). It lo tlOW widely accepted that the 
atlcestors of Native Ameriean8 arrived from Asia vía 
Beringía: bowever, the debate Otl timitlg, place(s) of ori· 
gin, atld tlumber of waVe<l of migratiotl persisl.>! 
(Mulligatl et aL, 2004: &hurr, 2004: Goebel et aL, ~). 

A three·wave migratiotl theory ba.o propoBed that 
Amerioo, Na·Dene. atld A1eut.Esltimo are latlgua~ fam· 
ilieB that repreo;etlt tbree separate migratio,," to America 
tbat occur~ in tblo order (Greetlberg et aL, 1986). T ru8 
tbeory ba.o received support from early atlalysi8 of ABO 
blood groups, mitochoooríal ONA (mtONA), aoo several 
aul.osomal markers ('Ibrrotli et aL, 1993: Cavalli·SfOrza 
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American populatiotl8, the game ¡¡et of baplotypes O', 
O", and 0',(" .... 2.<) was presetlt, 8ug~sting the following: 
( 1) that tbey cotlstitute tbe main getletie pool of the 
fOllllding populatiOtl of tbe AmeriCWI aoo (2) that they 
derive from the game allCestral80urce, partially support. 
ing the single fouooing populatiOtl bypotheslo. Itl addi· 
tiOtl, tbe eonslotetlt atld restricted presetlCe oftbe G542A 
mutatiotl in Native American~ compar€d to worldwide 
p<>pulatiOtlS allow8 it to be employed M atl Ancestry 
mformative marker (AThn PreBetlt lmowl~ of the 
peopling of the AmerÍCWI allows the predictiotl of the 
way in wruch tbe G542A mutatiotl eould bave emerged 
in Beringía. probably during tbe differetltiatiotl proceso 
of Aoian lineage<l tbat gave rise to tbe fouooing popula. 
tiOtl of tbe cotltinetlt. Am J Pby>l Anthropol 142:85-94. 
2010. o\D)!j ..... ~ ... ·Ló ... ln<. 

et aL, 1994 ~ A1thougb the three·wave tbeory bM beetl 
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tic llIlity oftbe Amerind fam.i1y, Ibis tbeory bao beetl /he 
refenmce bypotbesis over tlle past two decadeB against 
which new getletic data are compa~ (Boltlic k et aL, 
2004: &hurr, 2004: Gotlzález·José et aL, 2(08). 

The m'liority of cotltem¡x>rary Native American popula. 
tio,," exhibít f!Ve diffe.....,t mt DNA (A. B, e, D, and X) and 
t'Ml y cbromosome (C and Q) founding baplogroup". 
A1though ",rli ... gtudies of both mtDNA and Y chromo. 
sorne 8ug~ multiple mignrtions to Ihe Americas. more 
r/!CMtly 9CÍentists advoeate lhat both getll of data are con· 
sist..,t witb the single migratirn model (Schurr et aL , 
1990: 'Ibmmi et aL, 1992: Merriweth ... et aL 1995; 
Rotlatto atld $alzaoo, 1997; Zegura et aL, 2D04; Tamm et 
aL , 2007; Acbilli et al., 2008: Faglllld ... et aL, 2()()gb: Goe
bel et al., 2(08). A unique allele at al1tosomal micro;;atel.· 
lite locus D9S11W is pm;;etlt in aU Native American ¡x>p". 
latima studied, including Na·.Detle atld A1eut.Eskimo, and 
in re!ated western Bwingian groopB (Schroeder á aL, 
2007~ Such a distributiotl is bes!. e>:plained by rulSUming 
that tbe game f(mooing populatirn cotltributed to all mod
em Native American popu lations (ZhivotCNsky <!t al., 
2000: Schroeder <!t al., 2007; Wang et al., ;;DOn 

The molecular basi.s of!he ABO blood grou!", ba.o beetl 
well establisbed (Yama moto et al., 1990). Trus locus 
exhibiUl !hree major allele<!: A. B and O. A atld B allele<! 
etlcode glycosyltratlsfe~ that either add N-acetylga. 
lactoo;amine or galactose to various glycocotljugate<! to 
form A and B antígens. 8o!h allele<! differ from each 
other by SeVetl tlucleotide positiotls. resulting itl four 
amino acid SlIbstitutiotlS itl the correspotlding glycosyl. 
tratlsfe'""-"e<l. Otl !he o!her hand. several O allele<! etlcod. 
itlg inactive .wmally trutlCllted· etllytnell have beetl 
degcribed: !he two most frequetlt are O' (001) atld O'' 
(002 ). Tbese allele<! differ in eXOtlS 6 and 7 by tline tlu· 
cleotide SlIbstitUtiOtlS atld emibit a point deletiotl itl 
eXOtl 6 (G26t.) (Chester aoo Ols8Otl, 2(01). Such com· 
motl deletiotl indUCe<! a frame sbift !hat create<! a prema· 
ture stop codotl (tlucleotides 352-354), rest.tlting itl a 
trutlcated ( 117. amioo.acid) proteitl that is etllymatically 
itlactive. Other varianUl of O' atld O" allele<! that differ 
by a few point mutatiotls have beetl degcribed 
(Yamamoto et al., 1993: O ..... Otl atld Chester, 1996a ~ Itl 
additiotl, rare O allele<! which do tlot cotltaitl !he G261 
deletiotl have beetl degcribed, including a .oiletlt O allele 
(02 or (03) ob;;erved otlly in Europeans and at low 
frequetlcies in sub-$aharatl Africans (Yip, 2000: Grlllltlet 
et al. , 1994: Yamamoto et al. , 1993) atld alleles 03 (or 
(08), 04. atld 05, which aoo display inactivating mut ... 
tiOtlS (Yamamoto et al. , 1990; Chester and Olsootl, 2(01). 

A1!hough blood group ABO polymorphism¡¡ are distrib. 
uted 'Mlrldwide, they emibit remarkable variations itl 
their fr<!quetlcie<! amotlg differetlt populations. SurpriB. 
ingly, !he O allele, altbongh oot f"""tio",," ÍlI !he mo;;t 
abundBtlt, ranging &om 61% to ~%. T he g~~ical 
distributiotl of ABO allele<! ÍlI remarkably differetlt in the 
AmeriCWI wi!h respect to other parts of !he w<rld. Itl 
North America, Na.~tle populatiotls have A and O blood 
grou!"" wherea.s Eskimo populatiOtlS have A, B, and O 
blood grou!", (Cavalli·Sfo17.8 et al., 1994). In COtltrast, phe
tloty¡ic studie<! of ABO blood grou!", have revealed that 
all o!her Native Americatl populatiotls frcro North, Cetl. 
traL and Sou!h America belong nearly exclll8Ívely to the 
O groop (Mollratlt et al., 1976: Lisker, 1981). 

Three hypo!heses have beetl proposed to explain !he 
higll frequetlcy of O blood type in Native AmericatlB. 
First, a founder effect occurred during the initial pea. 
pling of!he AmeriCWI. $ecooo, tlatural selectiotl of!he O 

blood group is associated with infectio ... disease<!. O 
individl18lo are more resistatlt to infectiou" agetlto that 
utilize the A and B atltígetlS a.. recepto,," and produce 
atlti·A and anti·B atltibodies, wruch potetltially protect 
!hem against infectioug agetlUl expressing A atld B 
motifs (Mouratlt, 1985: Cavalli.$forza et al., 1994), 
Third, ~tletic drift related to populatiotrsize reductiotl 
a.. a cotlsequetlCe of Europeatl COtltact. Evidence from 
archaeological and rustorical studie<! indicate !hat Euro. 
peatl COtltoct and colonialil;m led to sígtlificatlt indige· 
tlo ... popt.tlatiotl decline (Cook atld Borah, 1971: Rametle· 
tlO""ky, 1987; Mulligatl et al., 2004: $eymour et al., 
2004: Halver80tl and Bolnick, 2(08). 

The aim ofthis study was to characterue the diver.oity 
and dil;tributiotl of molecular polymorphigrng of O allele<! 
amotlg several Native American grou!", from Mesoamer. 
ica and to compare !hese wi!h other indígetlo ... popula. 
tiOtlS from Ame:rica. Propagalo are dÍ9C ... sed based Otl 
!he etltire a""lys is in an attempt to provide additiotlal 
evidetlce Otl !he evetlUl involved during !he peapling of 
!he AmerÍCWI that gave rise to the cotltemporary diver. 
.oity of ABO alleles among Native Americatl populatiOtls. 

MATERLALS ANO METHOOS 

Alle le nomenclature 

Major blood group O allele<! were tlamed according to 
!he unofficial tlOmetlclature of Olssotl and Chester 
(Ols8Otl atld Chester, 19961» followed whetl usefu" by 
altemative tlatne>l cotlferred by o!her au!ho,," in paretl· 
!hese!l (Rollhinet et al., 2004~ 

Sample collection and blood group serology 

Blood sample<! were collected itl EOTA from 180 Utlre· 
lated Mesoamer ica tl individl18ls of phetlotype O, includ· 
ing 37 Nah""" from Guerrero, 50 Mazah""" from !he 
State of Menco, 50 Maya.. from Yucatátl, and 43 Mexi. 
catl.MestizOB from Mexico City (see Fig. 1). T he ABO 
blood type wa.. coru.nned by serological metbods using 
atlti.A, atlti.B, and atlti·AB atltibodie<!, according to !he 
matlufacturer's instructiOtlS (Immucor Gamma), Mexi. 
catl.MestizOB with phetlotype A were ... ed a.. cotltrolo. 

A11 individuals participated volutltarily atld informed 
writtetl COtlsetlt wa.. obtained prior to !he collectiotl of 
each blood sample. T rus research received e!hical ap. 
proval from !he Bioetru"" Committee of !he Biomedical 
Research ItlStitute at !he Natio""l Autotlomous Utliver. 
.oity of Mexico. To perform a comparative atlaly.ois of 
genetic diversity and populatiOtl structure. we ... ed pre· 
viously reported data Otl O allele<! from 301 $outh Amer. 
icatl individl18lo from tline popt.tlatiotls (see Fíg. 1), 

For ONA atlaly.ois, we obtoined. a dataset wi!h O allele 
seqtletlce>l from eXOtlS 6 and 7 from Cayapas from Ecl18· 
dor (35 individuals) and Aymarao from Bolivia (63 indi· 
vidua"') reported previously (Roubinet et al., 2(01), For 
additiotlal comparative atlaly8Íll, frequetlcie<! of O', O", 
and O .. (GUlA) a llele<! from RFLP.PCR assays were com· 
piled from !he following grou!",: Arara (n • 15), Kayapo 
(n • 16), and Yaoomama (n • 17) from !he AmalOtl 
regiotl of Brazil (a total of 48 individl18ls) (Chester atld 
0108Otl et al., 2(01); 62 Parakatla ItldiatlS (Yupi tribe) 
from Brazil (Barjas·Castro et al., 20(0), and Chileatl 
SlIbject. from Aymara (n • 84), Huilliche (n • 75), atld 
Satltiago (Mestizo) populatio,," (n • 82) (Uop et al., 
2(06) (see Fig. 1). Itl additiotl, peaple from the Asiatl 
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Fie- l. Geogm.phical loc .. tim oí M~clID popul .. tiODO 
otudied herein. including th""" previouoly reponed South Amer
ican popul .. tiODO u...,.¡ far romparioon. 

populationa or Japan (n • 278), China (n • SO), and 
Ko~a (n • 141) we~ included fur aorne analYBe>l (Ches
ter and Ol~n, 2(01), .... properly indicated in !he te:.t. 

DNA preparation, amplification of exons 6 and 7, 
and sequencing 

Genomic DNA was p~pared from peripheral blood leu. 
kocyteB using proteina.oe K ( Roche Diagnostics, Meylan, 
Franee), followed by phenol.chlorofurm e:.traction. PCR 
amplificationa we~ performed in a fmal volume of 50 1'1 
containing !he fullowing: 50 mM. MgCl~, 1.5 1' 1: 2 mM 
dNI'Ps 5 1' 1: 2 U of Taq Polyme"""l (Applied Biosystems. 
Foster City, CA); 200-300 ng of genomic DNA, and 1 jJM 
final for each primer. Paira of prirners ABO·m and - 318 
we~ employed. for amplification of euma 6 and 7, respec
tively, according to Ogasawara et al. ( 1996). The autbora 
targeted ABO 187.bp (emn 6) and 737.bp (emn 7) 
genomic fragmenUl. Amplicons were analyoed in 2.1n 
agarose ~la and subo;;equently purified according to !he 
manufactu~r'a instructions (QIAGEN Qiaquick gel 
e:.traction kit). Amplified producto were directly 
sequenced applying !he Big Oye Terminator cycle 
sequencing kit into the ABI Prism 310 ~netic analyoer, 
according to !he manufactu~r'a instructiona (Applied 
Biosystema). Oirect sequencing of amplified produ""" 
produced .oequencea of eXOn 6 and emn 7 of 180 individuo 
ala with O phenotype. Mutationa were coru.nned by 
sequencing bo!h sense and a lltisense ruando. Character. 
i.ation ofthe diffe~nt O allelea was conf .. med by RFLP· 
PCR with MboI (646 nt), Ddel (771 nt), and NheI (542 
nt ) restriction enzymea (Ots",m et al., 1998). 

Sequence analysis 

Afier editing eXOn 6 and emn 7 .oequencea. a dataset 
of .oequenceJI with 826 bases w .... constructed. Because of 
diffe~nt substitution ratea hetween O allele transition 
and transversion, sequenee data we~ analyzed utilizing 
distanceJI corrected for multiple hito by the two.parame· 
ter model of Kimu ... (Kimura , 1980). Using thia dia. 
tanee, we estimated Ilucleotide diversity wi!hin ( K,) and 
between (KU) populationa. E.>:act tesls we~ performed in 
order to evaluate the pairwi.ge population differentiation 
(Rou.-t and Raymolld, 1995). From a normalized KV 
matriI, a Multidimens ional """Iing (MOS) plot w .... ~n· 
erated using SPSS ""ftware version 10.0 for Wmdowa. 
Afier defming Mesoamerican and South American 
groupB. we conducted a hierarchical analysis of molecu· 
lar variance (AMOVA), allowing partitioning of total 
genetic varianee within and among populations. Varo 
ianee componenUl were !hen employed. to compute fi:m· 
tion inde:.eB and !he.ir signiflCanee w .... tested us ing a 
non.parametric permutation approach (E.>:coffier et al., 
1992). AH computationa we~ carried out using !he 
AMOVA tes t implemented in the ARLEQUIN 3.11 pack. 
a~ (E.>:coffier et al., 20(5). To evaluate !he ~lationship 
among haploty pes. a median joining network was 
performed wi!h a free phylogenetic Network soft.. 
wa~ (http://www.fll1XlIS·engineering.com/sha~net.htm ) 
(Bandelt et al., 1999). 

Furthermore, to oompa~ Mesoamerican data wi!h 
!hose from Sou!h America (analyzed by RFLP.PCR), 
unbiased estimatea were calculated ror e:.pectationB of 
Hardy.Weinberg equilibrium (H .. ), observed heterozygos
ity (H o ), and fixation index (F • (flE·HoYHE r. only 
Native American populations wi!h available genoty pe 
distribution we~ included for this purpose. A Markov 
Chain test w .... used 10 evaluate Hardy.Weinberg equilib. 
rium (Gua and Thompson, 1992); if F index value was 
positive, a deficit or e:'ceJla of heterozygoo;ity hypothesis 
w .... tested by population. This test ia more powerful 
!han !he general Hardy.Weinberg equilibrium (Rousset 
and Raymond, 1995). Wi!h population frequenciea of!he 
!hree predominant O alleleslhaplotl.Pe>I observed in 
Native American populatiOtlS (O', O " and 0"«""",,2.\) , 
C08neestry coefflCient w .... calculated with available data 
On American and Asian populationa (Reynolds et al., 
1983) using !he Genetic Data Analysia (GDA) program 
version 1.1 ( Lewi.o and Zaykin, 2(01). This ~netic dia. 
tanee w .... p~ferred because genetic drifl. is assumed to 
be !he main factor acting in genetic differentiation 
among closely ~lated populationa or ror short.-term eVo. 
lution (Reynoldo et al., 1983: Weir 1996). We computed 
an unrooted tree from !he C08ncestry coefficient using 
Neighbour.Joining (NJ) me!hodology (Saitou and Nei. 
1987). In !his case. NJ tree was preferred because it 
allowed lIS to include additional populationa without 
overlap ~arding!he population'a names. 'lb investigate 
whe!her Isolation.by.distanee (IBD) could e:.plain 
genetic diffe~ntiatioll among Native American groupB, 
!he cor~lation between ~netic and geographic distanceJI 
among !hese populations we~ checked. Assuming there 
w .... a single -""urce ro'r Native American populations , !he 
serial funding model predicto a linear decline of genetic 
diversity from !he aouree location (Ramachandran et al., 
2006: Wang et al. , 2llOn Thus, we evaluated whether 
heterozygosity dimini.mea when distanee with respect to 
geographic origin of Native American ancestora (presum. 
ably Beringia ) is increased. The statistical significanee of 

A",..".jcan Joumal 01 Ph¡pical Anlhropol.ogy 
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TABLE 1. Nud""tUl, uqlM1n"" vtlrW.tion in .ro, .. 6 and 70(0 haplotyp'" obu,.v.d in Na!;"" A"",rican popuiatioru 

" " H, AlleJ .... _itim '" ~ '" '"' M' '" '" m ,~ 

A> G A e e G , G e G 

• O •• G , OIv542 G , O' • "" G , .M G , O" G , on G 

Bue d"lIlge •• hown with reference 10 the Al _uenre . . , 
", 

Fig. 2. Network pinin¡¡- u .... oí <he .. ven O ho.plo~ 
obaorvoo in N"tive Ameri::an popuJation. from M~CII. 
and $ooth Amenca. T ..... ize oí me cird .. ÍlI ,eJ"t<d 10 the fre. 
quency oí me haplotype in tho .rudi<rl _I"tiono. 

tbese cor~latiOtl8 wao evahurted by the Mantel test. Oís
tancea in ltilomew .... between populations We"l computed 
employing geograpruc coordinatea with tbe Gr1lat Cirele 
Calculator program (bttp:lIwww.gb3pLorg.uklgr1lat.html). 
Finally, tbe Tajima O test wao performed. and .oignmC8tlt 
P Valt>eB were estimated for Native American popul ... 
tions wiili available sequence data ror eIDtlB 6 and 7. 

RESULTS 

D~t sequ.ences from eIOtl 6 and eIOtl 7 amplíeo,," of 
tlle ABO gene from 37 Nahua, 50 Mazab"", 50 Mayan, 
and 43 Mexican_Mestiro individuaL. We"l obtained. AH 
gubjects included in the p~etlt study were blood group 
O aoo bomozygoua for the G261 deletiotl, wbich ia char_ 
aeteristic of the O' (001) atld O'' (002 ) alleles. Sequetlce 
variatiotl of baplotypes fouoo in Native Americatl popu_ 
latiotlS is mowtl in Table L A total of fOur differetlt bap
lotypes were fOlllld itl Mesoamerican POPUlatiOtlB (Hp 1_ 
4). Eacb baplotype w"" attributed to a particular O 
allele (mch "" 01. 01v, aoo otbera) using the relevatlt 
positiotla itl eXOtl 6 atld eXOtl 7 "" defltled by Roubinet 
et aL (2004). Mutatiotlal evetlto COtltlecting the¡¡e baplo
types and tbeir frequetlcies, rep~etlted by eirele me, 
are pre8etlted in a network_joining tree (see FiK. 2). The 
tbree baplotypes, Le., O', O .. , and 0,·«'-"<121.) (011), 
aecoutlted for tbe m'liority of tbe aequetlCe>l. Otle rare 
baplotype w"" fOlllld "" well (005). In agreemetlt witb 
previous reporúl. tbe G542A mutatiotl w"" ucluBively 

A A , A 
A A A , A 

A , A 
A A , A 
A A , A 

8SliOCiated witb tile O" allele in these four Mexicatl 
populatiotla. 

Table 2 depicto baplotype frequetlCies, baplotype 
diversity, aoo tludeotide diversity for Mesoamericatl 
populatiOtlB, together with previously studied Cayapa 
atld Aymara populatiOtlS from 80utb America. The most 
frequetlt baplotype fOlllld in tbese populatiOtlS was the 
O'' baplotype, exce~t itl the Cayapao from Ecuador, 
wbere baplotype O w"" predomitll",t (5 1,4%J AH 
Native American populatiOtlll studied bad the O' C-"<I2A) 

baplotype, wbile the frequetlCy of the 0"«'-"<12.<) baplo
type w"" bigber in Mesoameriean tbatl itl 80utb Ameri_ 
eatl populatiOtls. yet atlother four baplotypes were 
detected at low frequetlcies. The 005 baplotype was 
observed in Nabua. Maya. and Cayapa populatiOtlS; the 
O", baplotype w"" OIuy presetlt in Cayapao. wbile 032 
atld 033 baplotypes were detected in Aymara populatiOtl 
from Bolivia (Table 2). 

Haplotype diversity (H) w"" bigber in the fOur Mesoa_ 
mericatl populatiotla (H > 0.60) thatl in the two South 
Americatl populatiotla (H < 0.60). Cotlver8ely, tlucleotide 
diversity witbin populatiOtl (K, ) was bigber in Cayapas, 
followed by MestiZ08 atld Mazabuas; with the lowest 
valuea ob8erved in N .. bu"" atld May"" (Table 2). For tlU_ 
cleotide diversity betweetl populatiotla ("i.!), bigber valu.es 
were obtained betweetl Cayapa atld .Maya (~V • 0.197) 
aoo betweetl Cayapa atld Nabua populatiotla (KV • 
0.184 ), wbile lowest valu.es were botb betweetl Mazabua 
aoo Mestizo"" well "" betweetl Nabua and Maya popu_ 
latiotla (KV. O). Nucleotide diversity values betweetl 
Cayapa atld all other populatiOtlS were significatlt (Table 
3). AmOtlg Native Mesoamericatl populatiOtls . .Maya was 
differetlt from Mazabua aoo Mestizo populatiotla (P < 
0.05), wbile Nabua w"" otlly differetlt from Mestizo pop
ulatio,," (P < 0.05 ). Tbia differetltiatiotl pattern w"" rep
~etlted itl aMOS plot (Fig. 3A). Itlte~tingly, the Ro
liviatl Aymara w"" close to Mesoamerican populatiotlS, 
wbere"" Cayapa w"" the most differetltiated populatiOtl. 
The afOremetltiotled exceptiotlal characteristi"" of the 
Cayapas regarding tbe remaining Native American pop
ulatiOtlS eould itlvolve differetlt processes "" follows: (a ) 
fOllllder effect>l and/or ~tletie drift "" de9Cribed itl Amer_ 
indian groupa (Wang et aL , ;;D(7); (b) Europeatl admix_ 
ture, atld (e) populatiOtl aampling bias (e.g., uooetected 
inb~ing). A1tbougb we were utlable to di9Card atly of 
these explanatiotlS, they did p~etlt the bigbest tl""leo
tide diversity (K,), a tlumber of differetlt haplotypes, atld 
genetie differetltiatiotl (II;¡ atld P values) witb ~pect to 
N .. tive Americatl populatio,," ('rabIes 2 aoo 3) (Fig. 3A 
aoo 3B), favoring tbe European admixture propogaL 

Analysi8 of molecular variance (AMOVA) revealed the 
variability supplied by the O baplotypes atnOtlg subject.o 
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TABLE 2_ S"Iu.nc. di<'.,.,i/y paramLI .... in Na!i"" A"",rican O alÚú. 

Haplotype NahUll Maz.ahu .. Ma". M""iC!lJl M..,ti", C .. yap!l Ayma:r .. Bol 

O •• ,~ 0<" "" 0.477 0.4140 ,,% 
01v542 ,~ '''' ,= 0_163 0_0-129 0_119 
O' "" 0_320 0_180 ,'" 0_5140 '2' 000 , , '''' , 0_0143 , 
.M , , , , 0_0143 , 
O" , , , , , '''' on , , , , , '''' N " '00 '00 " " '" '" 

, , • , , , 
H ''''' 0_6659 0_6246 0_6235 0_5698 '''' ~, (>(10-') ,~ 3_154 2.419 3_158 3_16 2_118 

Hp, Haplotype; N, number of chrOJJlOllOllli!o; Nh, number oí hoplotypeo; H, haplotypic diw",hy_ 

TABLE 3_ fui"t,;"" nucholid. div.,."¡/y (o,) (b<low dÚlgonai) and M.ir P valu,,", (abo", dÚlgonai) a1lWng 
Naiiv. AtntTican populntion, 

Nahu .. Maz.ahu .. Ma". M..,tizo C .. yap!l Ayma:r .. Bol 

Nahu .. "$ 0_973 0_018 '''' '''' Maz.ahu .. ' ''' '''' '''" '''' 0_126 
May .. -0_011 ,'" 0_018 '''' 0_126 
Meotizo '''' .. '" 0_051 '''' 0_108 
C .. yap!l 0_184 0_079 0_197 ''"' '''' Armar .. 8 OJ)()7 '00' 0_015 , .. "" Panunem", acrording to the Kimur .. model_ 

A _ · 0 .00323 

'"'; ¡.. 

- "!' • • 
'.00 

_. 
o.;.. 

.. , , A~BoI 

., , , 
__ o 

Fig. 3. A: Multidime""ional ""alio¡¡ plot hu<d on p!lÍrwiee nudeotide divenity (K .. ) .. mong Nati"" American popu1o.tio",,; B: 
Neighbor-joining u:"" betw ... n 13 Ameriam and tJu: .... ,uÍlln popuhttion. hu<d on the thr.,. pndomill8Jlt O baplotYJl"'l in Native 
American .. 

in Mesoamerica populations (F'T • 12.1%; P • 0.033 ); 
tbe m'liority of tmB variabilit y represento differentiation 
among individual8 wi!hin population8 (F'T • 10.4%; p. 
0.059). Wben tbe two Soutb American populations were 
included ao a second gro"p in !he AMOVA test, tbe m ... 
jority of tbe genetic variation wao witmn population8 
(F rr • 13.2%: P • 0.01), witb low and oon.llÍgnificant 
differentiation resulting among tbe.oe regions (FCT • 

0.4%: P • 0.264 ). A1!hougb most of!his variability repre
sento differencea arnong individuals witmn population8 
(F", • 8.7%: P • 0.(62), Mesoamerican and Sou!h Amer. 

ican gro"!,,, displayed .oignificant differentiation wi!hin 
population8 (Fsc • 0.046: p . 0.(01 ). 

Table 4 sbows gene diversity (HiI, and fi""tion indel: 
(F",) of O alleles fur Mesoamerican populations, togoltber 
witb Sou!h American populations wi!h available ~n(). 
typea previously obtained by RFLP·PCR. M displayed by 
baplotype divel'llÍty (H), genetic diversity (H,,) Wll!I 

bigber in Mesoamerican !han in So"tb American popula. 
tion8. Mazab ...... and Mestizoa erllibited !he bigbest val· 
ues in golnetic dive",it y (HE . O. 62), wbereao !he Huil· 
liehes presented !he lowest val""" (HE • O. 46~ Sorne 
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TABLE -1. o..wtic d,,~r'¡l, (1Iv. fi=tion ¡"da fF,s! altd 
P UlJlu .. b<u«I "" O al/tk frrqu.nt:iu 01 "i". 

Na';.', A_itan fJOfJUlalio, .. 

Popul.o.tion " I/r. F. P .,.Ine 

N~. " ,- 0 . 180 ,.~ 

Mautbua '" 0.621 -0.111 ,." 
May. '" 0.601 ~~, , . ., 
M e.u.o .. O.GIS ,.= ' .00 
Am....,nian " '''" ~,~ ,.~ 

"¡=ara e .. ,.., -o. U 9 ,.m 
H uillich e " ,.'" '''"' ,.~ 

c.y."" " ,." '''"' ,.~ 

A:ymara Bol " , ... ~OO. , ... 
n , numboot- d" indiridurJo. 

popwatiollJl ahowed an UoeAl of homozygotes (pooIitive 
F", valuea ). ",hile olhen uhibited 11. dellcit in hom'ny· 
¡-ol"" (negati ve F,,, val" H ). However ... U group<l "';th 
homozygote deficit "'ere ",;lb,n Hllrdy.Weinberg equilib
rillm (P > 0.05), ... here .. Nahoo. IlIld Menean MeBtUo 
group" demonstmted ft oigni tlcoot eIC",," of homo.yg<.>te>! 
(P:<::: 0.(5 ). 

For romparative pUrp08H. lhe distribution ofthe three 
predominant O aHeleslhllplot~.f::: oo...rved in Native 
Americana (O', 0", and 0' >1 ""'J) ;. graphi""U y pre
aented in a total of 13 American and three Asian popul .... 
tiona (!lee Fij;. 4). It "as partieul .... ly noteworthy thal 
haplotype O,_v., "al uclulÍvely ",-.ved in Ameri
can but nO(. in Asian populal ionl, ranging fmm 0_042_ 
0.66 in the Cayapa and Yanomama trillel, res~vely. 
Among American populationl, lhe highest f""l.uency of 
haplotype O' w ... ohIerved in Caya ...... (O.~), (ollowed 
by Chilean M!WWI (rom Sanlia¡o (0 .40) and Me>:ican 
M""'-iz"" (0.S6~ Convel"llely. lhe Iow ... t f""l.uency of O' 
W911 observed in Ihe Arara (0'<13). followed by lbe Vano
mama (0.09). FinaUy. lbe bigh""'- f""l.uency of haplolype 
O', W911 ob.erved io lbe HuiU iches from Chile (0.7 ) u 
weU911 in the Araros from Bra';l (0.67) (a"" Fig. 4). 

Populatioo data from Fi¡ure 4 were u~ to coo¡;!.rucl 
a NJ rlendogrom beaed on coaru.titry coefficienl diatan· 
ces (Fig. 3B). The NJ tree dilplayed a broad Ian<hlcape of 
¡ enetic relation¡¡hipe amon¡ 16 populations bruled u clu
aive~ 011 three O aUelHJhaplotyl"'" (O', O'·, and 
O , o( 1A1). Thul, care mu. be laun in terma of making 
u te .... ive ilÚerence. about Ihe origin ano:! evolulion 
r~rding auc h populationl. FinaUy, correlation helw~n 
geoetic and geogrophic diltanO!! waa no! ";gnificanl 
among Native American populationa. A1though the Man
tel test W911 repeated elimillBtin¡- the Cayapa group, con
.idering tbia waa lbe moI t di ll"ereotiated,ano:! prohably 
admi.l:ed, group, 00 l ignificant oorrelat ioo W911 e>ltah
liabed betweeo geoetic and ¡eograpbical distances I.P >-
0.05~ 'lbe correlatioo tesl w91 repeated ooly with Soulh 
Americao population. (without Cayapaa), reorleri", a 
aUght correlation (,JI • 0.2867; P • 0.(47 ), which <:loes 
nol ""pport the IBO model. Similarly, Unear decline of 
genetic divel"llity of O haplotypetl with geographic di.
tance from the!II)U1"Ce Iocation (Ileringia ) was nol aignifi
cant (p >-0.05). FinaU)', Tlijima O fo. t.esting p.-ible 
llelectioo ""enariOll OJnoet"nin¡ O haplotypell in sil: Native 
AmeriC8n popuIalionl rendered po8itive, but nOO-flignifi
can!, valu ... (data not Ihown). 

DISCUSSION 

'lbe fint reoognized hwnan polymorphiamo were 
deacribed amoog lbe ABO blood grou,," (Landsteiner. 

' .00 
0.90 UO 
0 .80 ..... 

0.10 

' .00 
,.~ 

,.~ 

'" '" 

• 
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!: ITI 
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Fil. 4. AU"le diotributiOD iD 13 ~n and thrtoo Aoi.aD 
populatio.,. 01 the thr ... Jll""'bninant O hoplotyp .. fouod iD 
Natiye Am"";...., ¡x>pulo.ti"". (O'. 0". and O'''',,'''",). 

19(1). A1though tbia!llill constitut"" the m08l important 
blood I)'.~m in transfusion and Ú"ansplllntation prac
tice., ABO blood group¡¡ were fin;t uaed fo. anthropoloci
cal pul"JXlllN and .howed wide varíatiOtM amOfl8 individ_ 
ual. of diff.l!rent elhnic origiJIII (Hi,.lIIfeld and Hirazfeld, 
1919), SinO!! Ibe eluódation of lhe molecular !luía of 
ABO liI'!'notypell, 1fI'""lic poIyrnorphiem. of Ibía 1ocU8 
have beo!n e:o:ten";vely r_a",hed at lile nucleot ide level, 
demo .... Ú"ating the el:isten""l o( lleyera) O allelN among 
different populationa of the world (Cheeter and Oll!Bon, 
2001: Yip. 2002~ 

10 Our koow ledg... the present work providell !he fil1ll. 
report of O aUele molecular polymorpbi8n1l among 
Nfttive Americanll from Meaoamenca (Me>: ico). Anal)"'i. 
of llequenOllfl from e>:ons 6 and 7 from O nlleles .howed 
th"t all the 81udied populations prelM!nt the O' (001) 
and the O'' (002) haplolyl""' . In agreement with preví, 
.... 1 report. on Native Ameri ....... from South America, 
the freqUOM\ei ... of the haplotype O,. ohtained in this 
.ud)' ar e bighu than tboBe of haplotype O' (e:.oept br 
thoae of Ibe Cayapa group, !lee F ig, 4) in oonlnlll lo 
thoH of worldwide popWBliona (0115Otl el al" 1998; 
Chester and Olaoon, 2001; RoubiDel el al" 200 1; Barja. 
Castro et al" 2003; Roubinet el al., 2004; Llop el al., 
2000'. 

'lbe O .. \c .. ,...., haplotype waa lOund in bolb MeIlOamer, 
ic:an and South American populat ion. (lee Fi¡-. 4). 'lbe 
oon.ant preaence of G542A mutation in all Native 
American populatiOnll mpportl lbe employment of 
G542A 91 the Anceot.ry inCormptive mnrker (AlM) 
relpted with the Native American component. However. 
ita presence requires t.esting in at lea. European and 
Arrican populationa lo confinn andlor determine iÚl 
val"" a. the AlM for stoo)'ing admi.l:ed populatio"". 

We mu.t oonaider that .,...,.ionaU)'. the O'o1G6<%A) al_ 
lele hal beo!n reported in certain European and MiddJe 
Ea.em )M!fSOIla (Olason el al., 1998; Yip. 2000; Yip el 
al" 2(06). 'J'w<J main JIOIIaibilitiea e:.plain thi l oIwrva_ 
tion: Gene ftow, and recurrenl mutation. R~rdin¡ Ibe 
11,.. ¡x.ibilily, Ibere ar e lleveral e:.ampl ... of Native 
American liI'!'netic ftow ,"'O Europe, m06l. probably medi_ 
ated throu¡h indiv,dualo o( admil<'!d anOllfltry (e.¡., H, ... 
panic: o, Latín American populatio .... ¡. 'lbe bellt eYirlence 
probably nema from deeper in.spection of publilhed 
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mtDNA sequence<l. In fact, N8tive American lineage.o 
A2, CL and 01 can be eaoily recognized in "'lveral popu· 
latio,," ac""," !he oontínent, ao attested by !he different 
reportll from Europe (Pinto et aL, 1996: Rando et aL, 
1999: Crespillo et aL, ;;D()(): Helgason et aL, 2000: 
pfeiffer et aL, 2001; Behar et aL, 2004: Picomell et aL, 
2(05). E>:ample.o of Native American mtONA introgres· 
sion are also available for a few African population8 
($ata. et al., 2002: JackBon et aL, 2(05). A1!hough we 
have no specific e>:amples of &'lne flow of Native Ameri_ 
can aUeles vía Latin Americana in Middle East.ern popu· 
latio,,", it is important to note !he absence or low fre
quency of!he G542A in the Middle East (e.g., Kuwait 
<1%) and no reporto of !his mutation in a variety of 
Asian populations (Kang et aL, 1997; Og ...... wara et aL, 
1996: Yip, 2000; Roubinet et aL, 2004: Yip et aL , 2006; 
Yang et aL, 2(07). Taken toge!her, !he probability !hat 
recurrent mutations could e>:plain !he irregular and 
occa.oional pre8etlCe of G542A in Europe and !he Middle 
East appears negligible. whereao it is more plausible 
that G542A hao been disper.oed throughout !he world vía 
Latín American &'l"e flow. 

Regarding !he origin of 0 .. (G502A), !his haplotype dilo. 
played a clo¡¡e relatiotlShip (one_step mutation ) wi!h O'' 
(see Fig. 2), !he most frequent haplotype in the majority 
of Native Americans. '!bis fact supportll !hat !he G542A 
mutation originated in !he O'' haplotype, which occurG 
very frequently in Asían popt.tlations (Og ...... wara et aL, 
1996: Kang et aL, 1997; Yip, 2000: Roubinet et aL, 2004; 
Yip et aL, 2006: Yang et aL, alOn Recent evidence, pri. 
maruy from mtONA concerning the peopling of !he 
Americao (Tamm et aL, 2007; Fag1llldes et aL, 2008; 
Mt.tlligan et aL, 2(08) allow8 us to infer !hat .... ch muta· 
tion could have occurred during one of !he following 
moment>!o (i) in Asian ancestors of N8tive Americans 
prior to reaching Beringia: (ü) during the time when 
Native American ancestors paused in Beringia. or (iü) 
during the population e>:pa!lsion to !he Americao toward 
the end of the last. glacial ma.rimum (LGM), (18.000-
15.000 Years before the present (ybJll. M mentioned pre
viously, to our Imowl~. !he O' C .... 2A) haplotype hao 
been persistently and (almost) e>:clusively found in 
Native American, and oot Asian, populations (>lee Fig. 
4), sl1Ch a finding does not 811pport that the G542A 
mutation arose in Asian atlCestors hefOre atTiving to 
Beringia. On the other hand, ifthis mutation aro¡¡e dur_ 
ing the population e>:patlSion, it would be diffict.tlt to 
e>:plain the wide diGtribt.ttion of the 0 .. (C .... 2A) haplotype 
throughout the entirety of Native American population8 
studied to date. M a rest.tlt, it appears more plausible 
that the G542A mutation took place in Beringía, accord· 
ing to!he Beringian itlC"""tion model (BIM ), which .... g. 
gesto that Asian migrant. were isolated for an e>:tended 
period of time prior to entering the America.o giving ri"'l 
to f01lllder lineages differentiated from Asían stIDcladeG 
in Native American an~ors (Trunm et aL, al(7 ). The 
e>:clusive presetlCe of the 0t.(C .... 2A) haplotype in Berin_ 
gía and ito ab"'lnce in Asían popt.tlations (e.g., Central 
Asia ) would he a 'Il1bstantial contribution to !he BIM 
from !he O blood group perspective. 

'!be geographic distribution of !he ABO blood groupG 
is rather complex m !he Americao. In North America, 
Eskimo populatiOtlS have A, B, and O blood grou!"" 
whereas Na·{)ene and other popt.tlations have A and O 
blood grou!"" and all other N8tive American populations 
from North, Central, and South America belong nearly 
e>:clusively to group O (Cavalli_SfOr.a et aL, 1994). How 

can .... ch different geographical distributio,," of ABO al· 
leles be uplained? Regarding this matter, two useft.tl 
working hypo!he8e>l concemitlg !he peopling of !he 
Americas were ob~erved: (i)!he elassic !hree-wave model 
propO>!ed by Greenherg et aL, (1986), and (ii) the recent 
!hree ... tage model that accentuatea a single origin 
(Fag1llldes et aL, ~: MuUiga n et aL, ~: Perego et 
aL, 2D(9). However, !here is general agreement that 
Esltimo-A1euto and Na.{)ene India .... represent the last. 
significant popt.tlation e>:pansion in the New World 
(ShutT and ShetTy, ~: Tamm et aL , alO7; Goru:ález_ 
José et aL, 2008: Volodko et aL, 2008~ T hllS, the emer
getlCe of cirrumartic grou!", willnot be addressed here. 

Phylogeographic distribution of autosomic private 
allele 09S1120 and of Y·chrom08Omal and mitochondrial 
varianto ubiqttitous to the Americao 811g&'l"to that all 
contemporary Native American" are descended from a 
common f01lllding population (Zegura et al., ~: 
Schroeder et aL, 2007; Tamm et aL, 2007; Wang et al. , 
2007: González~osé et aL, 2008; Kitchen et al., ~: 
Oillehay 20(9). Similarly, distribution of O alleles among 
all Native American and Mesti20 popt.tlations (see Fig. 4) 
811g&'l"to that O'V, 0 .. «' .... 2A), and O' alleles are part of 
!he original ABO genetic pool present among the first 
Native America ..... T his consiste.nt presence of all three 
O haplotypes in Native American grou!", from both Me ... 
oamerican and South American region8 is in agreement 
with the single founding popt.tlation hypothesis. On the 
contrary, absence of predominant lineages shared among 
Native populations from Me<>oamerica and South Amer_ 
ica, which wao not obo;;erved, ",ould 811pport multiple 
migration modelo. In addition, altbough wide distribt.t· 
tion of!he same!hree O haplotypes throughout America 
does not allow lIS to di8C8rd specific hypotheses concem_ 
ing the peopling of!he Americas. it is in agreement with 
!he strong population e>:pansion toward !he end of the 
Last glacíal maximum (LGM), indicating a rapid settte· 
ment of !he New World, presumably along the Pacific 
coastal route (Fag1llldes et aL, 2008: Kitchen et aL, 2008: 
Mulligan et aL, 20(8). As described. our result>! partiaUy 
811pport recent proposals concerning the peopling of!he 
New World: however, O haplotypea must he obtained 
from Asian and American Native populatio .... (especiaUy 
Siheria and North America. respectively) to conllrm 
!hese hypo!heses from!he O group acenario. 

Native Americans from Central and South America 
(and some from North America) are unique in having 
nearly lost!he A and B aUeles oompletely. T hree hypoth_ 
eses have been proposed to e>:plaln the high frequency of 
blood type O. First, a f01lllder effect OCCUtTed during the 
initíal peopling of!he Americao; seoond. natural "'llec· 
tion of!he O blood group associated with some "'llective 
advantage not }'et identified. and third. &'lnetic drift 
related with European contact-"""""iated population 
decline. In a recent study, !he ABO frequencies observed 
hetw~!l p~ntact and e>:tant Native America .... from 
!he same region were not signific:antly different, ruggest
ing that evento following European contact did not alter 
the ABO diversity pattern (HalverBOn and Bolnick, 
2(08). However, this statement sbould he confirmed in 
different regio .... of!he continent to discard alternative 
hypothesis. Regardinf natural selection, the fact that 
haplotypes O' and O • both constitute null alleles and, 
in principIe have identical selective values, 8Upports the 
notion that chance (e.g., f01lllder effect and random 
genetic drift) cot.tld he respotlSible for both the predomi_ 
nance of O" haplotypes and the O group fixation. In 
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ag~metlt witb Ibis inferetlce. Ixmsignif>catlt Tajima O 
value<I We"l obtained in all !he populatiOtl8 gtudied 
be"lin. Evetl ir ~tletic drift wao ~ponsible ror (ne"r) 
fiutiotl oftbe o group in American populatiotls, it is dif· 
ficult to definitively exclude the effect of natural selec· 
tíOtl witb!he data available from thill study. 

Genetic structU"l atlruysÍll (AMOVA) for Native Ameri. 
can populatiotl8 displa~ ootl."¡gnificatlt difl'erence>l 
betweetl MeBoamerica and 80mb America. However, dif· 
fe"ltltiatiotl amotlg populatiOtl8 into grou!", wao 
observed. Trua ~ult could involve differetltial pattertl8 
of getletic drifl atld gene flow prior to Europeatl contact, 
a.. pnwiously infer~ wiili mtONA. Y.chromoBOme, and 
"utosomal Sbort !.andem nlpeat. (STR) atlalysia. botb in 
South America (Rodríguez_Delfín et al., aI01; TarazOtl", 
Satlt08 et aL, 2001) and in Mesoamerica (Wang et aL, 
2007; Ratlgel.Villalooo. et al., 20(8). However, admiItu"l 
bias by pogt.European COtltact oot sbould be dis~arded. 
because tbe former bas beetl detected atldlor inferred in 
Cayapao (this study) atld in Mesoamericatl populatiOtlS 
(Lisker et aL, 1996: Botlilla et aL, 2(05). 

For Mesoamerican and 80uth American populatiOtlS, 
cotlSistetlt correlatiotl was tlot found betweetl (i) ~tletic 
distances and geograpruc distatlces atld (ii) linear decline 
of genetic diversity witb geograpbic distance from the 
presumably Native Americatl ""urce itl Beringia. T rus 
relates to distributiotl of the private Native American 
allele at 10000s 09S11W, wbich deviates from the ~. 
tlome·wide pattem and does oot sbow a tlorth·t,o...,uth 
frequetlcy gradietlt ("''''tlg et aL, 2007). Such disteibu· 
tiOtlS are most eaoily e>:plained by the spatial diffusiotl of 
itlitially rare variatlts during the peopling of tbe Ameri. 
cao, rather tllatl by natural selectiotl tbrougbout the COtl· 
tinetlt. Lack of support for tbe IBD model bao beetl 
obtained in Mesoamerican populatiOtlS witb Y.linked 
marl<l~rs, ruggesting a comple>: scetlario influetlced by 
elevated ~tle f10w betweetl Native Americatl populatiOtlS 
itl certaitl regio,,", and itl particlllar demograpbic bistor· 
ies (Rangel.villalooo. et al., 2(08), ao bao al.., beetl 
described for 80utb Americatl populatio,," (Rodríguez. 
Delfm et aL, 2001: Tararona.$antos et aL, 2001: Watlg 
et al., 200n 

CONCLUS IONS 

~uency distributiotl of the game baplotypes. Le., 
O', O " atld 0"«''"'''2.<" both itl Mesoamericatl and Soutb 
Americatl populatiOtlS .... ggest that (1 ) these COtlStitute 
tbe maitl getletic pool of the first Native Americatl popu· 
latio,,", and (2) they derive from the sarue ancestral 
source. partially supporting the single founding popul ... 
tíOtl. Tbe cotlsistetlt atld restricted presetlce of the 
G542A mutatiotl in Native AmericatlS allows it to be 
used as atl Ancestey iruormative marker (AIM). Presetlt 
koowledge of the peopling of tbe America.o may sug~t 
tbat G542A could llave emerged in Beringia during the 
differetltiatiotl of Asiatl linea~s tllat gave rise to the 
foutlding populatiotl of the Americas. Furtber studies of 
ABO sequence variatiotl, including Nortb Americatl and 
Nortb Asiatl populatio,," (e.g., S'beria), are tleeded to 
coru.nn .... ch observatiotl. 
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