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RESUMEN

En Bolivia la población amerindia de la Amazonia,
contiene cierto número de pequeños grupos humanos,
que mantienen poco o ningún contacto con otros pueblos
indígenas o con grupos humanos civilizados.  Los
estudios de la variabilidad del cromosoma Y, en
poblaciones amerindias nativas han sido provechosos
para comprender algunos aspectos de la historia
genética. Con el objeto de investigar las posibles
relaciones entre las distintas etnias que habitan Bolivia,
se analizaron 9 marcadores microsatélites del
cromosoma Y, (DYS393, DYS390, DYS394, DYS392,
DYS391, DYS385 I-II, DYS389 I-II). De esta manera se
obtuvo 23 haplotipos diferentes y una alta frecuencia
de algunos alelos, como el 13 para el locus DYS393 y
DYS394. Estos resultados posiblemente se deban al
componente amerindio, como lo indican otros estudios
similares en este mismo tipo de poblaciones del
continente americano.

ABSTRACT

In Bolivia the Amerindian population of the Amazonia, contains
certain number of small human groups that they maintain little
or any contact with other indigenous towns or with civilized
human groups.  The studies of the variability of the chromosome
Y, in native Amerindian populations they have been profitable
to understand some aspects of the genetic history. In order to
investigate the possible relationships among the different ethnic
group that inhabit Bolivia, 9 genetic markers of the chromosome
Y were analysed (DYS393, DYS390, DYS394, DYS392,
DYS391, DYS385 I-II, DYS389 I-II). Were observed 23 different
haplotypes and a high frequency of some alleles, as the 13 for
the locus DYS393 and DYS394. These results maybe  are
due to the Amerindian component, as they indicate it other
similar studies of the American continent.

INTRODUCCION

Bolivia es un país que disfruta de una extraordinaria diversidad étnica
y lingüística, que sobrevive al etnocidio por más de tres siglos de
contacto con el hombre moderno. Estas poblaciones nativas
conforman comunidades pequeñas que están siendo absorbidas
dentro de las poblaciones mestizas (Diezet al. 1998). De estos grupos
se destacan: Los Moxeños, actualmente considerado el pueblo
indígena principal de la amazonía boliviana, tanto por su antigüedad
prehispánica y por haber sido su idioma utilizado durante las misiones
jesuíticas; su origen esta perdido en el tiempo ancestral y los
impresionantes restos arqueológicos encontrados nos hablan de una
cultura que alcanzo un alto grado evolutivo para detenerse
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misteriosamente mucho antes de la llegada de los
españoles. La cultura de Moxos se asienta
tradicionalmente al centro y sur del departamento del Beni,
geográficamente se encuentran poblaciones Mojeñas
desde las nacientes del río Mamoré, al sur del río Secure
hasta el río Machupo. Existen aproximadamente 70
comunidades estables y muchos asentamientos
eventuales y precarios, generalmente unifamiliares, entre
las comunidades importantes se encuentra Pueblo Nuevo,
Retiro, San Antonio del Pallar, Carmen del Aperecito, Monte
Grande, Santa Rosa del Apere, Mercedes del Cabito, San
Miguel del Cabito, San Miguel del Apere, Santa Rosa de
Aguas Negras, Puerto de SanBorja, Mercedes del Apere,
San José del Cabitu, San Palo del Cuverene, Santa Ana
del Moseruna, entre algunos, estimándose un total de 19
000 habitantes , la cual ha estado migrando
permanentemente dentro la región, en muchas ocasiones
a causa de las grandes inundaciones, que expelen a los
pobladores de la selva hacia los centros urbanos, o
migraciones de los centros poblados hacia la selva en
busca de una alternativa de sobre vivencia. Poseen como
lengua materna dos versiones: Ignaciana y Trinitaria. Su
organización social se asienta sobre la familia como núcleo,
formada generalmente por diez a treinta individuos. Utilizan
como medio de transporte principalmente la vía fluvial. Las
migraciones son frecuentes, especialmente de la gente
joven que se moviliza en busca de mejores medios para
su subsistencia, esto implica ya un riesgo de perder la
originalidad de estas poblaciones, y aplicar nuevas
estrategias de investigación, para comprender mejor la
diversidad étnica existente en Bolivia. Los estudios de la
variabilidad del cromosoma Y, en poblaciones amerindias
nativas han sido provechosos para comprender algunos
aspectos de la historia genética. (Eduardo Tarazona-
Santos, et al. 2001). En el presente estudio, nos centramos
al análisis de esta comunidad étnica, estudiando varios
marcadores del cromosoma Y, en individuos nativos, para
buscar patrones geográficos de estructura genética dentro
estas poblaciones. Esto proyectara a otros estudios para
conocer la variabilidad genética de un mayor número de
poblaciones y su relación entre ellas.

MATERIAL Y METODOS
Población
Se estudio el grupo étnico Mojeños de la Localidad Morro
Grande, provincia Moxos del departamento del Beni.

Muestras
Se analizaron un total de 25 muestras de sangre de
individuos varones no relacionados biológicamente. A 0,5
ml de sangre se añadió igual volumen de solución de lisis
(10 mM Tris/HCl pH 7,5; 1 mM EDTA pH 8; 100 mM NaCl;
1% de SDS) y 15 ul de Proteinasa K 20 mg/ml (GIBCO);
las muestras fueron incubadas a 56 °C por 2 horas;
posteriormente se realizo una extracción con fenol y otra
con cloroformo/alcohol isoamílico (24:1), se precipito el
ADN añadiendo 1/10 de volumen de NaCl 3M y 2
volúmenes de etanol absoluto, se dejo en reposo por 5
minutos a temperatura ambiente, se centrifugo y al pellet
se realizo un lavado con etanol 70%, se dejo en estufa
hasta evaporar el etanol para finalmente resuspender el
precipitado con 20 ul de agua.

Tipificación por PCR

Los loci STR (Short Tandem Repeat) de cromosoma Y
fueron tipificados en un nonaplex DYS393, DYS390,
DYS394, DYS392, DYS391, DYS385 I-II, DYS389 I-II
descritos en detalle por Kayser et al. 1997. Se preparó la
mezcla de amplificación para la PCR conteniendo: buffer
20 mM Tris/HCl pH 8.4; 50 mM KCl; 1,5 mM MgCl2 ; 200
uM de cada dNTPs; 15 uM de cada oligonucleotido, 2
Unidades de Taq Gold ADN Polimerasa; para un volumen
final de 25 ul, y se añadió 2 ul de la solución de ADN
extraído. La reacción se realizó en un termociclador Perkin
Elmer 9600 (95 °C por 2 min; 10 ciclos de 94 °C 1 min; 64
°C 1 min; 70 °C  1,5 min; 20 ciclos de 90 °C 1 min; 64 °C
1 min; 70 °C  1,5 min). Los productos amplificados fueron
separados por electroforesis capilar con un secuenciador
automático ABI 310 (Applied Biosystems, USA)
empleándose TAMRA 500 como estándar interno.

RESULTADOS Y DISCUSION

Análisis de Locus

La distribución de frecuencias alélicas para los diferentes
loci estudiados DYS393, DYS390, DYS394, DYS392,
DYS391, DYS385 I-II, DYS389 I-II de esta población está
presente en el Apéndice A. Se puede observar la alta
frecuencia de algunos alelos, esto ocurre con el alelo 13
para el locus DYS393 y DYS394. El predominio del alelo
DYS19/13 en esta población confirma informes anteriores
por Pena et el al. (1995), Santos et el al. (1996b, 1996c),
Bianchi et el al. (1997), Kayser et el al. (1997), en el sentido
de que corresponden a poblaciones amerindias.

Llama la atención la posible presencia de alelos nulos en
dos muestras para el Locus DYS389II, que aunque se
repitieron las amplificaciones por PCR no se modifico el
resultado, esto nos sugiere la posibilidad de la existencia
de mutaciones en este locus, las mutaciones en Y-STRs
actualmente ya han sido ampliamente estudiados. (Kayser
et al 2001) (Kayser et al 2000)

Análisis de Haplotipos
La tabla 2 muestra los 23 haplotipos de cromosoma Y
detectados en esta población, se observan dos haplotipos
idénticos, esto demuestra la gran variabilidad genética en
estas poblaciones, lo cual podría ser causa del tamaño
de la muestra, sin embargo son poblaciones de reducido
número de individuos no relacionados.

Estos marcadores específicos de cromosoma Y,
proporcionan mucha información en estas poblaciones y
la disponibilidad de estos datos permitirían hacer
comparaciones con otras poblaciones de Bolivia y de Sud
América, con la finalidad de identificar las tendencias de
poblamiento de América. Creemos que la
complementación con estos métodos que aportan
información genética y geográfica con los datos clásicos
permitirán determinar las fuerzas evolutivas que definen
la estructura genética de las poblaciones Amerindias.

AGRADECIMIENTOS

La realización de este trabajo de investigación se dio
gracias al apoyo de: La Universidad de las Naciones
Unidas y del Programa de Biotecnología para América



BIOFARBO - (51)Vol. XI - Diciembre de 2003

ANALISIS GENETICO POBLACIONAL DE 9 Y-STRS EN UN GRUPO ETNICO DE BOLIVIA

LOCUS ALELOS MOXEÑOS
n=25

DYS393 11 0,04
12 0,16
13 0,56
14 0,24
15

DYS390 22 0,08
23 0,24
24 0,44
25 0,24
26

DYS394 12
13 0,64
14 0,32
15 0,04

DYS392 11 0,08
12
13 0,20
14 0,64
15 0,08
16

DYS391 9 0,08
10 0,76
11 0,16

(a)  alelo nulo

APENDICE A
Tabla 1 Frecuencia de alelos

LOCUS ALELOS MOXEÑOS
n=25

DYS385 I 11 0,16
12
13 0,28
14 0,20
15 0,32
16 0,04

DYS385 II 11
13 0,04
14 0,24
15 0,16
16 0,16
17 0,20
18 0,04
19 0,12
20 0,04

DYS389 I 12 0,08
13 0,72
14 0,20

DYS389 II 27 0,04
28 0,04
29 0,44
30 0,24
31 0,08
32 0,08

........ (a) 0,08

DYS394 DYS389 I DYS389 II DYS390 DYS391 DYS392 DYS393 DYS385 I-II Mojeños
13 13 28 24 10 14 13 15,17 1
13 13 29 22 10 14 13 15,16 1
13 13 29 24 10 14 12 14,15 2
13 13 29 24 9 14 13 15,17 1
13 13 29 25 10 14 12 15,16 1
13 13 29 25 10 14 13 14,20 1
13 13 29 25 9 14 13 15,17 1
13 13 30 25 10 14 12 15,17 1
13 13 30 25 10 14 14 16,16 1
13 13 32 23 10 14 13 15,19 2
13 14 ? 24 10 14 13 13,13 1
13 14 27 23 10 14 14 13,16 1
13 14 30 25 10 11 14 14,14 1
13 14 31 22 10 14 13 13,17 1
14 12 29 23 10 14 13 13,18 1
14 12 30 23 10 15 14 13,15 1
14 13 ? 24 11 13 13 13,14 1
14 13 29 24 10 13 13 11,14 1
14 13 29 24 10 13 14 11,14 1
14 13 30 23 10 11 11 13,15 1
14 13 30 24 11 13 13 11,14 1
14 13 31 24 11 15 14 14,19 1
15 14 29 24 11 13 13 11,14 1

Tabla 2 Frecuencia de Haplotipos
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