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RESUMEN

Las poblaciones humanas de Latinoamérica se caracterizan por estar mezcla-
das con aportes genéticos de indigenas, colonizadores europeos y africanos
traidos como esclavos. Como resultado de esta mezcla, Ecuador posee una
gran heterogeneidad en su poblacidn. Esto ha sido de interés en el analisis de
la variabilidad genética de este pais. El objetivo de este trabajo fue caracteri-
zar genéticamente individuos pertenecientes a la etnia Saraguro y habitantes
de otros cantones de la provincia de Loja, Ecuador. Para ello, se analizaron
15 Joci microsatélites en 435 individuos no relacionados, 60 de Saraguroy
375 del resto de la provincia de Loja. Se realizd una comparacion entre am-
bos grupos, mediante la determinacién de los indices de diversidad genética
(nuimero de alelos, nimero de alelos efectivos, indice de contenido polimorfi-
co, riqueza alélica, heterocigosidad observada y esperada). Se calcularon las
frecuencias alélicas y los indices de diversidad de Nei (diversidad genética
total y diversidad genética entre grupos). Se comprobaron las premisas de
equilibrio genético y desequilibrio de ligamiento. Se infirid la posibilidad de
estructura genética con el Analisis de Coordenadas Principales, el programa
Structure, el valor del estadistico Fsr y el Analisis Molecular de Varianza. Los
indices de diversidad genética mostraron mayores valores para Loja, excepto
para la riqueza alélica donde las diferencias encontradas no fueron significati-
vas. El locus FGA aportd mas a la variacion genética total, mientras que
D18S51 lo hizo, a la variacién entre grupos. La poblacién de Saraguro se en-
contré en equilibrio genético, mientras que la poblacién de Loja no. Algunos
loci mostraron equilibrio de ligamiento, pero no producto del ligamiento fisi-
co, ya que se localizan en cromosomas diferentes o alejados entre si. No se
obtuvo estructura genética para la poblacion de Saraguro y Loja, tal vez, por
una mezcla entre ellos o un origen comun para ambas localidades estudiadas.
Este origen comun podria ser Quichua, o producto de su mezcla con pobla-
ciones espafiolas que llegaron a Ecuador durante la conquista a los que se
sumaron judios que se asentaron principalmente en la provincia de Loja.
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ABSTRACT

The human populations of Latin America have genetic contributions of indigenous, European colonizers and Afri-
cans brought as slaves. Because of this mixture, Ecuador has a great heterogeneity in its population. This has been
of interest in the analysis of the genetic variability of this country. The objective of this work was to genetically
characterize individuals belonging to the Saraguro ethnic group and inhabitants of other cantons of the province
of Loja, Ecuador. We analyzed fifteen microsatellite loci in 435 unrelated individuals, 60 of Saraguro and 375 of
the rest of the province of Loja. The two groups were compare by determining the genetic diversity indexes
(number of alleles, number of effective alleles, index of polymorphic content, allelic richness, observed and expec-
ted heterozygosity). Allelic frequencies and Nei diversity indexes (total genetic diversity and genetic diversity bet-
ween groups) were calculated. We checked the premises of genetic balance and linkage disequilibrium. We infe-
rred the possibility of genetic structure with the Principal Coordinate Analysis, the Structure program, the value of
the Fs; statistic and the Molecular Analysis of Variance. The rates of genetic diversity showed higher values for
Loja, except for the allelic richness where the differences found were not significant. The FGA locus contributed
more to the total genetic variation, whereas D18551 did, to the variation between groups. The population of Sara-
guro was found in genetic equilibrium, while the population of Loja was not. Some loci showed linkage equili-
brium, but not the product of the physical linkage, since they are located on different or distant chromosomes. No
genetic structure was obtained for the population of Saraguro and Loja, perhaps due to a mixture between them
or a common origin for both localities studied. This common origin could be Quichua, or product of its mixture
with Spanish populations that arrived at Ecuador during the conquest, also added Jews that settled mainly in the
province of Loja.

Keywords: genetic structure; microsatellites; Saraguro.

INTRODUCCION . I o
como los medios de comunicacion, la emigracién vy el

sistema educativo han aportado a la pérdida de valores
culturales (Saca et al., 2001).

Hace no muchos afios, el mapa cultural de Ecuador
presentaba comunidades culturalmente homogéneas
pero aisladas e incomunicadas entre si. En la actualidad
ha cambiado, existe un desplazamiento de la poblacion
del campo a la ciudad y la aparicion de una cultura hete-

Las caracteristicas socio-culturales de los Saraguros
podrian determinar un cierto grado de aislamiento re-
productivo entre ellos y el resto de los individuos de la

rogénea (Bacacela, 2007).

Debido a la heterogeneidad de la poblacién ecuatoria-
na, varios autores han estimado, con el empleo de mar-
cadores microsatélites, las frecuencias alélicas de mesti-
zos, quichuas y afroecuatorianos (Gonzalez-Andrade et
al., 2003, Gonzalez-Andrade y Sanchez-Q, 2004, Gonza-
lez-Andrade et al., 2006a). Ademas, se han buscado los
origenes de los pobladores actuales de Ecuador con el
uso de datos de tipo microsatélites del cromosoma Y y
ADN mitocondrico (Gonzalez-Andrade et al., 2006b,
Gonzélez-Andrade et al., 2007). A pesar de esto, no se
han realizado investigaciones sobre la etnia Saraguro,
una de las mas importantes ubicadas en este pais y en
particular en la provincia de Loja.

Esta etnia cuenta con alrededor de 33 000 habitantes,
60% de la poblacion es mestiza y 40% es indigena, la
cual, a pesar de la influencia de procesos colonizadores
ha podido mantener su identidad cultural (Pacheco,
2007). Sin embargo, se ha evidenciado que factores

provincia de Loja. Este fendmeno generaria a su vez un
flujo génico reducido y por tanto diferencias en las fre-
cuencias génicas para estos grupos. Por estas razones el
objetivo de este trabajo es: caracterizar genéticamente
individuos pertenecientes a la etnia Saraguro y habitan-
tes de otros cantones de la provincia de Loja con el em-
pleo de 15 marcadores microsatélites.

MATERIALES Y METODOS

Las muestras fueron proporcionadas por el Labora-
torio Biomolecular IDENTIGEN de Loja-Ecuador,
obtenidas con la finalidad de establecer vinculos bio-
légicos, en su mayoria de paternidad. Se analizaron
muestras de sangre de 435 individuos no relacionados
(171 mujeres y 264 hombres). De ellos, 60 pertene-
cian a la etnia Saraguro (26 mujeres y 34 hombres) y
375 al resto de la provincia de Loja (145 mujeres y 230
hombres). Todos los donantes voluntarios dieron su
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consentimiento informado antes de incluir las mues-
tras en el estudio, para cumplir con los principios éti-
cos y las directrices de la Declaracién de Helsinki
sobre la proteccion de los humanos en la investiga-
cién. El protocolo de estudio fue estandarizado vy
aprobado por los responsables del laboratorio antes
citado.

Extraccion de ADN total

La muestra consistié en una gota de sangre recolec-
tada en papel FTA. Una porcidn de la muestra conte-
nida en FTA fue tomada para realizar la extraccién del
ADN segln las indicaciones del fabricante (Tarjetas
FTA®, Whatman™).

Amplificacion de loci microsatélites

La Reaccion en Cadena de la Polimerasa se efectud
mediante el kit comercial AmpFISTR®Identifiler®PCR
(AppliedBiosytems). EI ADN extraido se amplifico para
el marcador amelogenina, mas 15 /oci microsatélites:
D16S539, D7S5820, D13S317, vWA, CSF1PO, TPOX,
THO1, D3S1358, D5S818, D8S1179, FGA, D18S51,
D21S11, D2S1338 y D195433.

Cada reaccion de amplificacion se prepard para un
volumen final de 25 pL. La mezcla de reaccion estuvo
compuesta por 9,5 pL de AmpFISTR®PCR ReactionMix,
0,5 uL AmpliTag Gold®DNA Polymerase (5 U/ulL), 10
pL de agua; y, 5 uL de AmpFISTR®Identifiler® Primer
Set. A la mezcla se afiadié el disco seco FTA que con-
tiene entre 2 y 20 ng de ADN.

El programa de amplificacién utilizado fue el si-
guiente: 95°C por 11 min, 28 ciclos de 94°C por 1 min,
59°C por 1 min, 72°C por 1 min, seguido de un paso
de extensidn final a 60°C por 60 min.

Electroforesis capilar

Las variantes alélicas se detectaron por electrofore-
sis capilar en el secuenciador automatico ABI Prism
310, mediante el programa provisto con el equipo
(Data Collection v. 3.1.0). Se determind el tamaiio, la
cantidad y el lugar correspondiente a cada alelo en los
diferentes fragmentos de ADN analizados con el pro-
grama GeneScan v.3.7 de AppliedBiosystems al com-
pararlos con un estandar (LIZ 500). La matriz utilizada
permitid clasificar los fragmentos de ADN de la mues-
tra de acuerdo al color captado en la fluorescencia y
de esta manera colocarlos en un nivel conocido del
estandar.

MARIA N. MORALES-PALACIO ET AL.

Andlisis de diversidad genética

Se calcularon el nimero de alelos (Na), alelos efecti-
vos (Ne), la heterocigosidad esperada (He) y observada
(Ho) con el programa GeneAlEx v.6.4 (Peakall y Smou-
se, 2006). La riqueza alélica (Rs) se calculd con el pro-
grama Fstat v.2.9.3.2 (Goudet, 2002). El calculo de las
frecuencias para cada alelo por locus se realizé a partir
del programa GeneAlEx v.6.4 (Peakall y Smouse, 2006).
Para evaluar los marcadores empleados en relacion
con su eficiencia al detectar polimorfismos se calculd
el indice de contenido polimdrfico (PIC por sus siglas
en inglés) con el programa Cervus v.3.0.3 (Kalinowski
et al., 2007). La probabilidad de no diferencia estadisti-
ca entre los indices de diversidad fue calculada con la
prueba de comparacion de medias t de Student, utili-
zando el programa GraphPadInstat v.3.01 (San Diego,
2000).

Analisis del desequilibrio de ligamiento

Para este calculo se realizaron 10 000 pasos de des-
memorizaciones, 100 batches y 5 000 iteraciones por
batches con el programa Genepop v.4.1.0 (Rousset,
2008).

Para conocer si los grupos se encontraban en equili-
brio genético se calculd el estadistico Fis (Weir y Co-
ckerham, 1984), acorde a la formula:

Fis=1-22
He

Se realizd segun el método de cadena de Markov con
10 000 pasos de desmemorizaciones, 20 batches y 5
000 iteraciones por grupo con el programa GenePop
v.4.1.0 (Rousset, 2008). Ademas, se determind la pro-
babilidad de no diferencia entre las heterocigosidades
esperada y observada con la prueba de Chi-Cuadrado.

Evaluacion de la estructura genética

Se realizd un analisis de agrupamiento con el progra-
ma Structure v.2.2 (Pritchard et al., 2000) bajo las
siguientes condiciones: 500 000 iteraciones para el
periodo de incineracién (burn-in) y 1 000 000 repeti-
ciones de cadenas de Markov y Montecarlo (MCMC)
para obtener los parametros estimados. Se evaluaron
de 1 a 3 valores de k, con 20 iteraciones para cada
uno. Para la determinacion del nimero mas probable
de poblaciones (k) se implementd el método de Evan-
no, mediante el programa Structure Harvester (Evanno
et al., 2005; Earl y von Holdt, 2012), disponible en el
sitio web http://users.soe.ucsc.edu/~dearl/software/
structureHarvester/. Para comprobar si realmente
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existen poblaciones separadas se verifico el comporta-
miento del valor de a.

Para determinar el grado de diferenciaciéon genética
entre los poblados de Saraguro y Loja, se calculd el
estadistico Fsr y su probabilidad asociada, con 10 000
pasos de cadenas de Markov y 1 000 permutaciones
con el programa Arlequin v.3.5.1.2 (Excoffier y Lischer,
2010). Con este mismo programa se realizdé un Anlisis
Molecular de Varianza (AMOVA) con 1 000 permuta-
ciones para determinar el por ciento de la varianza
causado por las diferencias entre las localidades, vy, el
por ciento de la varianza causado por las diferencias
entre individuos dentro de las localidades.

RESULTADOS

Los 15 Joci microsatélites empleados resultaron poli-
morficos para los grupos muestreados. Las frecuencias
alélicas de cada locus STR se muestran en la Tabla I.

Tabla 1. Frecuencias alélicas para Saraguro/Loja.
Table 1. Allelic frequencies for Saraguro /Loja.

MARIA N. MORALES-PALACIO ET AL.

El nimero de alelos por locus (Na) varié entre 4
(TPOX) y 11 (FGA) para Saraguro, con una media de
7,20 alelos por locus para un total de 108 alelos. En
Loja, el numero de alelos por locus varié entre 7
(TPOX y D16S539) y 15 (D21S11) con una media de
9,88 alelos por locus para un total de 148 alelos. En
Saraguro, el locus FGA presenté el mayor promedio
para el nimero de alelos efectivos (Ne) con 7,03 y
TPOX el menor con solo 2,32. En Loja, estos mismos
loci, mostraron los mayores (8,21) y menores (2,86)
valores para el numero de alelos efectivos. El valor
promedio de alelos efectivos en Saraguro fue 4,16 y
en Loja 4,85 (Tabla 2).

Todos los loci mostraron valores de Ho superior a
0,50 para ambas localidades. Loja presenté el mayor
valor promedio de heterocigosidad observada (0,77)
respecto de Saraguro (0,74). Los loci con mayores y
menores valores de Ho fueron FGA y TPOX, respecti-
vamente. En Saraguro los valores de Ho oscilaron en-
tre 0,87 y 0,57, mientras que en Loja mostraron valo-
res entre 0,88 y 0,66 (Tabla 2).

Locus
Alelos
D8S1179 D75820 CSF1PO THO1 D13S317 D16S539 TPOX D55818

4 0,000/0,003

6 0,450/0,324 0,000/0,003

7 0,000/0,007 0,000/0,016 0,350/0,360 0,175/0,147
8 0,000/0,003 0,017/0,059 0,000/0,003 0,008/0,044 0,075/0,065 0,000/0,021 0,591/0,496 0,000/0,008
9  0,000/0,009 0,083/0,059 0,058/0,005 0,017/0,067 0,392/0,312 0,300/0,191 0,017/0,031 0,125/0,071
9.3 0,175/0,196

10 0,075/0,095 0,108/0,242 0,208/0,223 0,000/0,005 0,108/0,105  0,333/0,265 0,000/0,032 0,034/0,031
11  0,034/0,054 0,417/0,347 0,267/0,333 0,000/0,001 0,017/0,137  0,142/0,234 0,242/0,276  0,483/0,480
12 0,167/0,156 0,275/0,248 0,334/0,329 0,167/0,197 0,167/0,203 0,150/0,159 0,158/0,201
13  0,300/0,305 0,083/0,035 0,075/0,088 0,150/0,107 0,058/0,077 0,000/0,003 0,017/0,059
14 0,300/0,208 0,017/0,003 0,058/0,003 0,083/0,072  0,000/0,009 0,008/0,003
15 0,083/0,125 0,008/0,005

16 0,033/0,041
17  0,000/0,004
18 0,008/0,000
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Tabla 1. Frecuencias alélicas para Saraguro/Loja (Continuacidn).
Table 1. Allelic frequencies for Saraguro/Loja (Continued) .

Locus
Alelos D21S11 D351358 D251338 D195433 VWA D18S51 FGA
10 0,000/0,008
10.2 0,000/0,003
11 0,000/0,001  0,000/0,003 0,017/0,011
12 0,000/0,005 0,000/0,053  0,008/0,005 0,033/0,121
12.2 0,008/0,012
13 0,000/0,005 0,225/0,195  0,000/0,004 0,075/0,113
13.2 0,142/0,121
14 0,050/0,049 0,208/0,255  0,000/0,021  0,408/0,267
14.2 0,083/0,063
15 0,400/0,465 0,242/0,169  0,083/0,089  0,083/0,140
15.2 0,075/0,083
16 0,325/0,262  0,000/0,011 0,017/0,024 0,367/0,401 0,067/0,107
16.2 0,000/0,020
17 0,192/0,147 0,267/0,156  0,000/0,003 0,442/0,324  0,125/0,121
17.2 0,000/0,001
18 0,025/0,065  0,050/0,075 0,083/0,123  0,158/0,064  0,000/0,016
19 0,008/0,002  0,283/0,281 0,017/0,021  0,017/0,025 0,067/0,093
20 0,167/0,149 0,000/0,008 0,017/0,015 0,017/0,061
21 0,008/0,031 0,000/0,001 0,150/0,109
22 0,042/0,068 0,000/0,004  0,042/0,080
23 0,175/0,124 0,000/0,001  0,108/0,113
24 0,008/0,071 0,200/0,177
25 0,000/0,027 0,183/0,164
26 0,000/0,007 0,158/0,136
27 0,000/0,001 0,050/0,037
28 0,050/0,091 0,017/0,013
29 0,192/0,188 0,000/0,001
30 0,167/0,279 0,008/0,000

30.2 0,033/0,017
31 0,042/0,060
31.2 0,250/0,127
32 0,000/0,006
32.2 0,208/0,157
33 0,000/0,001
33.2 0,025/0,059
34 0,000/0,003
34.2 0,033/0,009
35 0,000/0,001
36 0,000/0,001
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Tabla 2. Nimero de Alelos (Na), Niumero de Alelos Efectivos (Ne), Heterocigosidad Observada (Ho), Heteroci-
gosidad Esperada (He), Riqueza alélica (Rs) e indice de contenido polimaérfico (PIC) para los loci muestreados en

Saraguroy Loja. .

Table 2. Number of Alleles (Na), Number of Effective Alleles (Ne), Observed Heterozygosity (Ho), Expected Het-
erozygosity (He), Allelic Wealth (Rs) and Polymorphic Content Index (PIC) for the loci sampled in Saraguro and

Loja.

Locus Saraguro Loja
Na Ne Ho He Rs PIC Na Ne Ho He Rs PIC
D8S1179 | 8 4,492 0,750 0,777 8404 0,745 | 10 5259 0,792 0,810 8396 0,785
D21511 9 5634 0750 0823 10,042 0,799 | 15 5900 0,840 0,831 9,984 0,810
D75820 7 3631 0650 0725 6980 0,685 | 8 4021 0744 0751 7,044 0,711
CSF1PO 6 4201 0817 0762 5971 0725 | 8 3,608 0,776 0,723 6636 0,673
D351358 | 6 3273 0,733 0694 6164 0639 | 8 3,194 0,720 0,687 6,152 0,641
THO1 5 2809 0733 0644 5955 0574 | 8 3579 0712 0,721 5837 0,672
D135317 | 8 4,380 0817 0,772 7503 0745 | 8 5350 0821 0,813 7,525 0,790
D165539 | 5 3,963 0,800 0,748 6647 0,706 | 7 4789 0,805 0,791 6,557 0,759
D251338 | 8 4,669 0817 0,78 10293 0753 | 11 6319 0,837 0842 10,148 0,824
D195433 | 8 5393 0,717 0815 10294 0789 | 13 6216 0,821 0839 10,150 0,820
VWA 6 2909 0683 0656 7,884 059 | 11 3,448 0,707 0,710 7,701 0,663
TPOX 4 2319 0567 0569 5561 0509 | 7 2,862 0,664 0,651 5467 0,595
D18S51 | 10 4,417 0,767 0,774 11,08 0751 | 14 6688 0,808 0,850 10,935 0,834
D55818 7 3264 0,700 0,694 6927 0,656 | 8 3310 0,680 0698 6932 0,662
FGA 11 7,031 0867 0858 10,859 0842 | 12 8211 0877 0878 10,937 0,866
Media |7,200 4,159 0,745 0,740 8,038 0,701 | 9,867 4,850 0,774 0,773 8,027 0,740
D;St‘;isgaér” 1,935 1,228 0076 0,077 1972 0,092 | 2,642 1,583 0065 0,071 1,916 0,085

Los valores de riqueza alélica por locus oscilaron
entre 5,47 (TPOX) y 10,94 (FGA) para Loja; y entre
5,56 (TPOX) y 11,09 (D18S51) para Saraguro. El valor
promedio de riqueza alélica obtenido fue similar en
ambas localidades (Saraguro 8,03 y Loja 8,02; p=0,83).

Por otra parte, las diferencias si fueron estadistica-
mente significativas para Na (p=< 0,00), Ne (p=0,00),
Ho (p=0,03), He (p=0,00).

El indice de contenido polimdrfico (PIC) promedio
para los loci en Saraguro fue de 0,70 y en Loja 0,74.
Los valores maximos se obtuvieron para el locus FGA
y los minimos para TPOX en ambas localidades. En
Saraguro el indice de contenido polimérfico varié de
0,84 a 0,51, mientras que en Loja de 0,87 a 0,59
(Tabla 2).

En Saraguro se encontraron 34 alelos raros (alelos
con frecuencia menor a 0,05), de ellos dos constitu-
yen alelos privados. En Loja, por otra parte, se encon-
traron 65 alelos raros, de los cuales 41 fueron varian-
tes privadas.

Al calcular la probabilidad de ligamiento entre los
loci analizados, de forma global, algunos loci se en-
contraron en equilibrio de ligamiento (Tabla 3).

En cuanto al equilibrio genético, Loja mostrd desvia-
ciones del mismo (p=<0,05) en los loci D3S1358 y
D18S51. Al considerar a Saraguro y Loja como una
poblacién, se obtuvo que esta no se encuentra en
equilibrio de Hardy-Weinberg (p=<0,05) para THO1,
D3S1358 y D18S51 (Tabla 4).
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Tabla 3. Valores de probabilidad para el desequilibrio de ligamiento de forma global entre los loci en aparente
equilibrio de ligamiento.
Table 3. Probability values for linkage disequilibrium globally between loci in apparent linkage equilibrium.

Loci Global Loci Global
D21S11 x D75820 0,016 D7S820 x TPOX 0,008
D3S1358 x THO1 0,026 D21S11 x D18S51 <0,001
CSF1PO x D13S317 0,039 D75820 x D18S51 <0,001
D8S1179 x D16S539 0,022 VWA x D18S51 <0,001
D21S11 x D16S539 0,021 D8S1179 x D55818 0,024
CSF1PO x D16S539 0,003 D16S539 x D55818 0,029
D8S1179 x D251338 <0,001 D2S1338 x D55818 0,016
D3S1358 x D251338 0,010 VWA x D55818 0,022
D8S1179 x D19S433 0,041 D3S1358 x FGA 0,030
D7S820 x D19S433 0,016 D2S1338 x FGA 0,027
D16S539 x VWA 0,038 TPOX x FGA 0,046
D251338 x VWA <0,001

Las desviaciones del equilibrio genético, tanto en  Evaluacién de la estructura genética
Loja (p=0,01) como de forma global (p=0,01) se deben En la prueba de asignacién con el programa Struc-
a un exceso de homocigotos. ture v2.2, no se tuvieron en cuenta los loci THO1,
D3S1358 y D18S51, ya que no se encontraron en
equilibrio de Hardy-Weinberg.

Tabla 4. Valor de Fis y probabilidad de no diferencia entre la heterocigosidad observada y esperada por locus
para Loja y Saraguro.

Table 4. Fis value and probability of no difference between the heterozygosity observed and expected by locus
for Loja and Saraguro.

Locus Saraguro Loja Global
Fis Probabilidad Fis Probabilidad Fis Probabilidad

D8S1179 0,044 0,856 0,023 0,312 0,027 0,348
D21S11 0,097 0,783 -0,010 0,367 0,008 0,324
D75820 0,111 0,303 0,011 0,712 0,028 0,381
CSF1PO -0,064 0,769 -0,072 0,397 -0,070 0,157
D351358 -0,048 0,556 -0,047 0,009 -0,046 0,005
THO1 -0,130 0,199 0,013 0,077 -0,002 0,029
D13S317 -0,050 0,220 -0,009 0,167 -0,012 0,337
D16S539 -0,062 0,723 -0,017 0,609 -0,019 0,691
D251338 -0,031 0,082 0,007 0,192 0,004 0,085
D195433 0,129 0,282 0,023 0,082 0,037 0,349
VWA -0,033 0,124 0,006 0,077 0,003 0,078
TPOX 0,012 0,887 -0,019 0,926 -0,014 0,898
D18S51 0,017 0,067 0,051 0,000 0,052 0,000
D55818 -0,001 0,774 0,027 0,891 0,023 0,776
FGA -0,002 0,940 0,002 0,471 0,002 0,890
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Al intentar dividir la muestra en dos grupos se ob-
servé que la mayoria de los individuos presentan pro-
babilidad alrededor de 50% de pertenecer a cada uno
de los grupos asignados (Fig. 1).

100%

50%

0%
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El método de Evanno et al. (2005), confirmd que el
numero de grupos mas probable (k) es dos. Sin embar-
go, el valor de a oscilé en un intervalo mayor de 0,2,
por lo que se puede inferir que no existe estructura
genética para los individuos de Saraguro y Loja (Fig. 2).

Figura 1. Probabilidad de asignacion de los individuos (genotipos) de Saraguro y Loja a cada poblacion, estima-
da por Structure v2.2, para un valor de K=2, sobre la base de las frecuencias alélicas. En negro la probabilidad de
asignacion a Saraguro y en gris, la probabilidad de asignacion a Loja.
Figure 1. Probability of allocation of the individuals (genotypes) of Saraguro and Loja to each population, esti-
mated by Structure v2.2 for a value of K = 2, based on the allelic frequencies. In black the probability of assign-
ment to Saraguro and in gray, the probability of assignment to Loja .

El cdlculo del estadistico Fsr mostré que existen
diferencias pequefias entre Loja y Saraguro
(Fs=0,008; p= 0,000).A partir del AMOVA se determi-
né que el 99,17% de la variaciéon es explicada por
diferencias dentro de los individuos. La variacion res-
tante se debe a las diferencias entre grupos (0,77%) y
entre individuos dentro de grupos (0,06%).

DISCUSION

Caracterizacion genética de la poblacion de Saraguro y
Loja

Ecuador se considera un pais pluricultural ya que esta
compuesto por 14 nacionalidades indigenas. Una de estas
nacionalidades es la Quichua, la cual contiene diversos
pueblos, entre ellos, Saraguro (Larrea et al., 2007).

2.0
0.0 p~
101~
5l ' I ' I :
0.5 1.0 1.5
log (a) vs Iteraciones x106

Figura 2. Logaritmo de a vs. las iteraciones, obtenido con el programa Structure v.2.2.
Figure 2. Logarithm of a vs. the iterations, obtained with the program Structure v.2.2.
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En este grupo se encontraron 108 alelos en 60
individuos, mientras que en los 375 individuos de
Loja, se encontraron 148 alelos. Las diferencias
pueden deberse al mayor tamaino de la muestra o a
la mayor variabilidad presente en Loja. Otros auto-
res (Gonzalez-Andrade et al., 2006a) encontraron un
mayor numero de alelos en 115 Quichuas (134 alelos)
comparado con el obtenido en este trabajo para Sara-
guro (108 alelos). Las diferencias, en cuanto al nimero
de alelos, se pueden deber al tamaifio de la muestra,
asi como a los pueblos incluidos. En ese trabajo las
muestras pertenecian a individuos de diferentes pue-
blos, con costumbres y vestimenta diferentes y que no
se mezclan entre ellos. Ademas, pudieron influir los
marcadores utilizados, ya que Penta E y Penta D fueron
incluidos en el trabajo antes citado y no en el presente
estudio.

El mayor polimorfismo encontrado en FGA y D21S11
y el menor polimorfismo detectado en TPOX se debe a
la elevada tasa de mutacion que presentan esos loci
respecto a los otros (Butler, 2006).

Ademas del numero de alelos, otra variable que per-
mite comparar el polimorfismo entre los marcadores
utilizados, es el nimero de alelos efectivos. Sin embar-
go, al comparar el polimorfismo en cuanto a este indi-
ce de diversidad, se observa que este disminuye casi
en mas de la mitad. La diferencia entre los de mayor y
menor polimorfismo es solo de cinco alelos.

En cuanto a la riqueza alélica, no se encontraron dife-
rencias significativas para las localidades de Saraguro y
Loja. Esta constituye un indice de diversidad que ex-
presa una proporcion de alelos por locus que no de-
pende del tamafio de la muestra.

Los altos valores obtenidos para la heterocigosidad
se corresponden con los del indice de contenido poli-
morfico. Valores elevados de Ho promedio también
han sido encontrados en Brasil (Kohlrausch et al.,
2005) que es un pais caracterizado por una gran in-
fluencia migratoria.

Loja presentd los mayores promedios para los indices
de diversidad analizados, con excepcién de la riqueza
alélica que no presentd diferencias significativas. La
diversidad genética encontrada en Loja (He=0,773) fue
similar a la obtenida por (Gonzalez-Andrade et al.,
2006b) en 317 mestizos (He=0,781). La menor diversi-
dad en Saraguro (He=0,74) fue similar a la encontrada
por estos autores para una muestra de 115 Quichuas

MARIA N. MORALES-PALACIO ET AL.

(He=0,75). La diversidad genética obtenida en Loja, tal
vez se deba a la mezcla de los habitantes de esta pro-
vincia con otros emigrantes de Peru, Espafia y Asia
(Mora, 2002).

Andlisis del desequilibrio de ligamiento

Algunos de los loci utilizados se encontraron en
equilibrio de ligamiento. Sin embargo, la mayoria de
ellos se ubican en cromosomas diferentes, por lo que
no estan ligados fisicamente. Solamente, en el mismo
cromosoma se encuentran D2S1338 y TPOX
(cromosoma dos) y CSF1PO y D5S818 (cromosoma
cinco) (Butler, 2007). Sin embargo, no se evidenciaron
asociaciones entre ellos.

El equilibrio de ligamiento puede ser causado por un
fenémeno llamado hitchhicking genético (aventon), el
cual consiste en la asociacidn de alelos de diferentes
loci. Este tiene como consecuencia que cualquier fac-
tor (como la seleccion natural) que modifique la fre-
cuencia alélica de un locus provocara un cambio en el
otro locus (Futuyma, 2013). Una de las caracteristicas
de los microsatélites es que son neutrales, por lo que
no intervienen en aspectos de la reproduccién y la
supervivencia. Sin embargo, pueden actuar como si
estuviesen bajo seleccidn si estan ligados a otro locus
donde ella actue. Esto explicaria el equilibrio de liga-
miento encontrado para estos marcadores.

Anadlisis del equilibrio de Hardy-Weinberg

En Loja, el desequilibrio genético se debe a un exce-
so de homocigotos. Este es causado, generalmente,
por un apareamiento no aleatorio o por la subdivision
de la poblacién (Allendorf y Luikart, 2007). La segunda
opcidén, probablemente, sea la causa del desequilibrio
genético, ya que las muestras fueron tomadas de toda
la provincia de Loja, por lo que puede ser una pobla-
cién fragmentada. La subdivisidn de la poblacion, pro-
voca un aumento de homocigotos para aquellos loci
que difieren en la frecuencia alélica, a esto se le cono-
ce como efecto Wahlund. Un efecto genotipico similar
lo tiene la endogamia, la cual aumenta el nimero de
homocigotos debido a un apareamiento entre indivi-
duos relacionados. Sin embargo, como las muestras
fueron tomadas inicialmente para andlisis de paterni-
dad, no se tuvieron en cuenta a los hijos y por tanto,
los individuos no estan relacionados. Por esta razon,
no se puede pensar en la endogamia como causa prin-
cipal del desequilibrio de Hardy-Weinberg.
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Este mismo analisis, mostré desviaciones del equili-
brio genético, al agrupar a Saraguro y Loja como una
sola poblacién. Esto puede estar determinado por las
caracteristicas culturales diferentes entre ambos gru-
pos, que provoquen un apareamiento no al azar. Los
Saraguros poseen caracteristicas que los diferencian
de otros grupos étnicos, como son la indumentaria,
religion y el idioma, las cuales pueden crear un cierto
aislamiento reproductivo. Ademas, otras causas para
el desequilibrio genético pueden ser la subdivisidén en
Loja y la migracion.

Evaluacion de la estructura genética

Cuando dos poblaciones mantienen un flujo de genes
alto, es comprensible la ausencia de estructura genéti-
ca para ellas. Independientemente de esto, si dichas
poblaciones presentan un origen comun y reciente, es
de esperar que no exista estructura genética.

La presencia de varios alelos privados en Loja puede
ser un indicio que esta se encuentra estructurada
genéticamente. Sin embargo, la mayoria de los alelos
privados presentan frecuencias inferiores de 0,05 por
lo que se consideran alelos raros, lo que refuerza la
ausencia de estructura genética para las localidades
de Saraguro y Loja.

Un resultado similar fue obtenido con el programa
Structure el cual mostrd que no existe estructura ge-
nética para Saraguro y Loja. Esto fue comprobado con
el resultado del grado de mezcla (a) (Pritchard et al.,
2007). Ya que valores de a pequefios (cero) indican
que la mayoria de los individuos tienen una pequefia
mezcla, mientras que valores grandes, indican que la
mayoria de los individuos tienen una mezcla sustan-
cial de multiples grupos (Hubisz et al., 2009).

En cuanto al valor de FST, a pesar de ser significati-
vo fue muy pequefio. Se ha recomendado un valor
de FST de 0,01 para determinar la estructura en la
mayoria de las poblaciones y un valor de 0,03 para
las poblaciones de Indigenas americanos (Budowle
et al., 2001). Esto muestra que los individuos de Sara-
guro y Loja no se diferencian como grupos.

La mayor variacion entre individuos se puede deber
a la mezcla entre personas de poblaciones diferentes
como resultado de la migracién. El pequefio valor
obtenido para la variacién entre grupos evidencia que
las localidades comparadas no son diferentes entre si
en cuanto a su estructura genética.

MARIA N. MORALES-PALACIO ET AL.

A pesar de que los Saraguros, poseen caracteristicas
que puedan aislarlos reproductivamente, no existe
evidencia con los marcadores utilizados, que permitan
diferenciarlos genéticamente del resto de los habitan-
tes de Loja. Esto puede estar dado por la pérdida de
las caracteristicas socioculturales de algunos Saragu-
ros, lo que aumenta la posibilidad de mezcla con otras
personas del resto de la provincia, ya sea por las nue-
vas oportunidades de estudio en otras regiones o por
la migracidon. Ademas, un origen comun entre los indi-
viduos de Saraguro y el resto de habitantes de Loja
pudiese explicar la ausencia de estructura genética.
Este origen comun podria ser Quichua, o producto de
su mezcla con poblaciones espafiolas que llegaron a
Ecuador durante la conquista.

Otra causa que pudo influir en la ausencia de es-
tructura genética es el pequefio nimero de marcado-
res empleados. Se ha recomendado utilizar mas de
100 marcadores para diferenciar entre poblaciones
altamente mezcladas, que comparten relaciones ge-
néticas cercanas (Simms et al., 2010). Segun Venables
(2012), la alta tasa de mutacion de estos marcadores
disminuye la correlacién con la ascendencia, lo cual
dificulta la deteccion de estructura en las poblacio-
nes. Por Ultimo, en este resultado, pudo haber influi-
do el tipo de marcador utilizado, ya que no son mar-
cadores de linajes. El empleo de ellos como el ADN
mitocdndrico que indica el origen materno y los mar-
cadores del cromosoma Y que muestran el origen
paterno pudieran ayudar a comprobar si existe o no
estructura genética para estos grupos.
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