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Resumen: En el presente estudio analizamos los haplogrupos A, B, C y D del ácido 
desoxirribonucleico mitocondrial (mtdna) en 108 individuos contemporáneos mazahuas y 68 
otomíes del Estado de México. El objetivo del análisis es identificar las relaciones genéticas 
entre estos grupos y compararlos con otras poblaciones antiguas y contemporáneas de México. 
Los grupos poblacionales mazahua y otomí habitan en los mismos municipios del Estado de 
México, hablan lenguajes que pertenecen a la familia lingüística oto-mangue, comparten 
aspectos culturales y una historia en común. Los resultados mostraron que el haplogrupo B es 
el más frecuente en los mazahuas y el A en los otomíes. El haplogrupo C presenta frecuencias 
similares en ambos grupos. La población otomí presenta una baja frecuencia del haplogrupo D e 
incluye individuos que no presentaron ninguno de los cuatro haplogrupos del mtdna, mientras 
que todos los individuos de la población mazahua pertenecieron a uno de los cuatro haplogrupos 
estudiados. Las poblaciones mazahua y otomí del actual Estado de México son estadísticamente 
diferentes por el método de ji cuadrada (p ≤ 0.05). El análisis de componentes principales 
basado en las frecuencias de los cuatro haplogrupos del mtdna sugiere que entre ambos grupos 
poblacionales no ha habido flujo génico por vía materna o ha sido muy escaso.

Palabras clave: dna mitocondrial, haplogrupos fundadores del dna mitocondrial, otomíes, 
mazahuas, nahuas, poblaciones mexicanas.

Abstract: In this study we analyzed the founding mitochondrial dna (mtdna) haplogroups A, 
B, C and D in 108 contemporary Mazahua individuals and 73 Otomi from Estado de Mexico 
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to understand the genetic relationship between these populations, and with other ancient and 
contemporary Mexican populations. The Mazahua and Otomi inhabit the same localities in 
Estado de México, speak languages that belong to the Oto-Manguean linguistic family and show 
cultural and historic similarities. Our results showed that haplogroup B is the most frequent 
in Mazahua whereas haplogroup A is highest among the Otomi. Haplogroup C exhibit similar 
frequencies. Otomi population exhibits a low frequency of haplogroup D and includes individuals 
that do not belong to any of the four mtdna haplogroups, whereas all Mazahua individuals in our 
study belong to one of the four mtdna lineages studied. The Mazahua and Otomi populations 
from Mexico State are statistically different according the results of the chi square test (p ≤ 0.05). 
The principal component analysis using the frequencies of four mtdna haplogroups suggests that 
Mazahua and Otomi had little or no maternal genetic flow.

Keywords: mitochondrial dna, founding Amerindian mitochondrial dna haplogroups, Otomi, 
Mazahua, Nahua, Mexican populations.

Tratar de inferir las relaciones genéticas entre las poblaciones indígenas de 
México utilizando la información cultural y lingüística disponible llevaría a 
resultados inexactos y poco precisos. El lenguaje primario y las normas cul-
turales se aprenden en la relación estrecha de los hijos con los padres bioló-
gicos y con otros miembros del núcleo familiar, lo que muchas veces implica 
el paso de conocimientos entre individuos no relacionados genéticamente. 
En cambio, la información genética se transmite directa y exclusivamente de 
padres a hijos en la concepción. 

El dna mitocondrial (mtdna) se hereda exclusivamente de la madre a 
los hijos, tanto varones como mujeres, sin sufrir recombinación genética; lo 
cual permite la determinación de divergencias filogenéticas sin las ambi-
güedades causadas por el entrecruzamiento meiótico. 

Los estudios de la variación del mtdna han mostrado que la mayoría 
de los nativos americanos pertenecen a uno de los cinco haplogrupos ma-
ternos fundadores llamados A, B, C, D y X [Schurr et al., 1990; Torroni et 
al., 1992; Smith et al., 1999; Brown et al., 1998]. Los linajes o haplogrupos A, 
C, D y X se definen por mutaciones puntuales en posiciones específicas de 
la secuencia del mtdna que originan la presencia o ausencia de un sitio 
de reconocimiento para una endonucleasa de restricción. Mientras que el 
haplogrupo B se define por la ausencia de nueve pares de bases en la región 
V del genoma mitocondrial.

Por otra parte, el análisis de la variación genética de la región control 
del mtdna ha permitido identificar sitios polimórficos que comparten los 
individuos de un mismo haplogrupo fundador, los cuales definen haplo-
tipos (sublinajes) específicos en cada linaje. Los sublinajes pueden ser es-
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pecíficos de grupos poblacionales [Malhi et al., 2002; Torroni et al., 1993] o 
de familias lingüísticas [Derbeneva et al., 2002], por lo que se utilizan para 
estudiar con mayor precisión las relaciones genéticas entre las poblaciones.

Los estudios de los haplogrupos fundadores del mtdna y de la varia-
ción genética en la región hipervariable I de la región control del genoma 
mitocondrial han sido ampliamente usados para estudiar las relaciones 
de ancestro-descendencia en las poblaciones humanas, el poblamiento del 
continente americano, el número de migraciones realizadas, las fechas en 
que ocurrieron y rutas de migración de las poblaciones, entre otras [Schurr 
et al., 1990; Torroni et al., 1992, 1993; Tamm et al., 2007].

El descubrimiento de la presencia de ácido desoxirribonucleico en res-
tos óseos, tejidos momificados, dientes y coprolitos humanos, y el desarro-
llo de técnicas moleculares para su recuperación, han permitido estudiar de 
manera directa la genética en las poblaciones antiguas [Kemp et al., 2010; 
De la Cruz et al., 2008; González-Oliver et al., 2001; Pääbo, 1985; Habelberg 
et al., 1989]. 

Mesoamérica

Los antropólogos y lingüistas han propuesto conexiones culturales y lingüís-
ticas en las poblaciones indígenas antiguas de origen mesoamericano. Las 
poblaciones mesoamericanas practicaban el juego de pelota, presentaban 
estilos parecidos en cerámica, adornos personales, arquitectura, técnicas tex-
tiles y métodos de agricultura, siendo la del maíz la más importante, con su 
origen en el centro de México [Cordell, 1997; Haury, 1974; Hill, 2001 y 2002; 
Smith, 1994 y1995].

La región de Mesoamérica incluía una gran diversidad de grupos po-
blacionales que hablaban distintos lenguajes, la mayoría de éstos se locali-
zaban en México. Existen diferentes clasificaciones lingüísticas de las po-
blaciones indígenas mesoamericanas [Ortiz, 2005], sin embargo, en los es-
tudios de antropología molecular frecuentemente se utiliza la clasificación 
lingüística propuesta por [Campbell et al., 1986] para los grupos de Norte y 
Centroamérica, basada en las similitudes lingüísticas compartidas entre los 
lenguajes de esta amplia área geográfica. Los rasgos lingüísticos similares 
que comparten estos lenguajes han sido explicados por el contexto histórico 
o por la herencia de un proto-lenguaje. Actualmente las familias lingüísticas 
presentes en México son oto-mangue, yuto-azteca, totonaca, mixe-zoque y 
maya [Campbell et al., 1986]. La familia Yuto-azteca es considerada una de 
las principales familias en el mundo. Las poblaciones que hablan algún len-

Libro cuicuilco 58 .indb   155 13/06/14   10:50



Angélica González Oliver • Ernesto Garfias Morales • Elizabeth Romero García et al.156
nú

m
er
o
 5
8,
 s
ep

tie
m
b
re
-d

ic
ie
m
b
re
, 2

01
3

guaje miembro de esta familia se encuentran distribuidas desde el sur de 
Idaho, Estados Unidos, hasta Panamá [Miller, 1983]. La familia oto-mangue 
y maya están presentes desde San Luis Potosí y la Península de Yucatán, 
respectivamente, hasta Centroamérica.

Existen pocos estudios bioantropológicos realizados en las poblaciones 
antiguas de la región mesoamericana y en poblaciones indígenas moder-
nas de México. La presencia de flujo génico entre las poblaciones indígenas 
mexicanas se infiere de los estudios del sistema sanguíneo ABO [Lagunas y 
López, 2004], los análisis del marcador nuclear Albúmina México, amplia-
mente distribuido en las poblaciones contemporáneas mexicanas [Smith et 
al., 2000], y los estudios de los linajes fundadores Q y C del cromosoma Y y 
A, B, C, D y X del mtdna en grupos indígenas contemporáneos y antiguos, 
los cuales muestran la presencia predominante del linaje Q [Malhi et al., 
2008; Zegura et al., 2004] y A, respectivamente [Kemp et al., 2010; Sandoval 
et al., 2009; Malhi et al., 2003; Schurr et al., 1990; Torroni et al., 1994; Gonzá-
lez-Oliver et al., 2001]. 

Actualmente la evidencia genética basada en el análisis del mtdna no 
sugiere una relación simple entre genes mitocondriales, lenguaje y cultu-
ra en las poblaciones indígenas mexicanas [Kemp et al., 2010; Sandoval et 
al., 2009].

Registro histórico de los primeros grupos en el centro de méxico

Los grupos poblacionales otomí, mazahua, matlatzinca y nahua han com-
partido el mismo territorio desde la época prehispánica. Mientras que la 
llegada de los aztecas al centro de México se menciona en diferentes fuen-
tes históricas y códices, no contamos con información comparable sobre la 
llegada de los otomíes y los mazahuas a esta misma región. 

Después de la caída del Imperio tolteca (900-1170 d. C.), la población 
que habitaba la ciudad de Tula se dispersó, brindando la oportunidad 
para que otros grupos ocuparan el centro de México. Uno de esos grupos 
fue el de los mexicas, quienes posteriormente fundaron el Imperio azteca. 
Los códices refieren el origen de los aztecas en una tierra al norte llamada 
Aztlán [Townsend, 1992]. 

Durante su migración al centro de México, los mexicas se refugiaron en 
Tizapán, que era un pueblo de refugiados toltecas que huían de Tula. Tiza-
pán estaba cerca de Culhuacán, por lo que los mexicas se mezclaron con los 
culhuas y se unieron a ellos para pelear contra sus vecinos de Xochimilco. 
Tiempo después los mexicas fueron expulsados de Culhuacán [Townsend, 
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1992]. La población mexica encontró deshabitado uno de los islotes del 
Lago de Texcoco, y ahí fundó Tenochtitlán, aproximadamente en el año 
1325 o 1345; también fundaron Tlatelolco en 1337 o quizá antes, iniciándose 
el nacimiento del gran Imperio azteca [Matos, 1989]. 

De acuerdo con Fray Toribio de Benavente-Motolinía [1989], los grupos 
“otomianos” son descendientes de chichimecas.

Los Anales de Cuauhtitlán mencionan que cinco tribus llegaron al alti-
plano central aproximadamente en el 538 d. C. en una migración. Entre los 
dirigentes de las tribus estaba Mazacóhuatl, quien era el jefe de los maza-
huas. En una peregrinación posterior, en el siglo x, los chichimecas acau-
dillados por Mixcóatl fundaron Culhuacán y Tula [González y Gutiérrez, 
1999]. También se ha propuesto que el pueblo más antiguo que habitó la 
planicie es el de los otomíes, procedentes del oriente o del sur del Golfo de 
México, y se les considera pertenecientes a los llamados olmecas [Serrano, 
1999; Nolasco, 1999; Huitrón, 1999]. 

En relación con el origen del pueblo mazahua, se propuso que des-
cienden del grupo otomí [Pérez, 1999; Morón, 1999 y Clavijero, 2003]. Los 
mazahuas fueron invadidos repetidas veces por teotihuacanos, toltecas, 
chichimecas, tecpanecas, aztecas y finalmente por los españoles [Garduño, 
1999].

Después de la llegada de los otomíes y mazahuas al actual estado de 
México, la región fue dominada por los mexicas, quienes moraron ahí antes 
de la fundación de Tenochtitlán [Nolasco, 1999].

La presencia de los mexicas o tenochcas en la región otomí se infiere de 
la cerámica y escultura encontrada en el sitio arqueológico de Huamango, 
que fue el principal centro ceremonial y comercial de la región otomí.

Los grupos mazahuas tuvieron como centro de gobierno a Nguemore, 
que hoy es Jocotitlán en el Estado de México; ahí se recibían los tributos 
para los aztecas. A su vez, la región mazahua en Jocotitlán formaba parte 
del reino otomí de Xaltocan [Garduño, 1999]. 

Finalmente los mazahuas y otomíes se unieron a los mexicas para de-
fenderse de los españoles [Garduño, 1999]. Después de la derrota, la pobla-
ción indígena fue reducida dramáticamente debido a enfermedades como 
la viruela, el exceso de trabajo y la violencia. Aunque los españoles reor-
ganizaron a la población indígena en la tierra recién conquistada, algunas 
veces los asentamientos de la gente indígena incluían poblaciones no rela-
cionadas para conformar una nueva comunidad [Gibson, 1964].
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Situación actual de las poblaciones contemporáneas mazahua, otomí y nahua

Población mazahua. El grupo mazahua se extiende en la parte noroeste del 
Estado de México. También comprende una pequeña área del oriente  
del Estado de Michoacán correspondiente al municipio de Zitácuaro 
[Scheffler, 1992] y en el Estado de México comparte territorio con otomíes. 

El censo del Instituto Nacional de Información Estadística Geografía e 
Informática (inegi) del año 2005 registró 228 568 individuos mazahuas en 
el Estado de México. La población total de mazahuas en México es de 268 
216 individuos [inegi, 2005] y la principal actividad económica es la agri-
cultura, igual que para los otomíes [ini, 1982].

Población otomí. Los otomíes se distribuyen en una extensa región del no-
roeste del Estado de México. Además, habitan en los estados de Hidalgo, 
Puebla, Tlaxcala, Veracruz, Guanajuato y Querétaro [Lagunas y López, 
2004].

Existen 209 714 individuos otomíes en el Estado de México. La pobla-
ción total otomí es de 494 480 individuos [inegi, 2005] y las lenguas otomí 
y mazahua pertenecen a la familia lingüística oto-mangue [Campbell et al., 
1986]. 

Población nahua. El grupo nahua es el más numeroso de México. Se en-
cuentran distribuidos en 12 estados. Muchos nahuas están viviendo  
en comunidades rurales cercanas a la Ciudad de México, a la cual migran 
temporalmente para trabajar [Scheffler, 1992]. El lenguaje nahua es miem-
bro de la familia lingüística yuto-azteca y fue el principal lenguaje durante 
el Imperio azteca.

Existen 1 448 936 nahuas en México. En el Distrito Federal hay 37 450 
hablantes de nahua [inegi, 2005].

En el presente estudio analizamos los haplogrupos o linajes fundadores 
del mtdna en las poblaciones contemporáneas mazahua y otomí del centro de 
México y las comparamos con otras poblaciones antiguas y modernas de la 
misma región. El objetivo de esto es tratar de entender las relaciones gené-
ticas entre los primeros pobladores del Altiplano Central que pertenecen a 
las familias lingüísticas oto-mangue y yuto-azteca.
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Materiales y métodos

Poblaciones estudiadas

Se colectaron muestras de frotis bucal de 68 otomíes y 108 mazahuas del 
Estado de México. Los individuos no son familiares y habitan en los mu-
nicipios de Ixtlahuaca, Jocotitlán, San Felipe de Progreso, Temascalcingo, 
Almoloya de Juárez, Atlacomulco y Aculco. 

Se obtuvo el consentimiento escrito, informado y voluntario de los in-
dividuos para participar en el proyecto, el cual garantiza la privacidad de 
los participantes conforme a las normas internacionales de los datos gené-
ticos humanos, las cuales fueron dadas a conocer en forma clara y expresa a 
cada individuo así como a las autoridades municipales, civiles y religiosas 
de las comunidades visitadas.

Extracción del dna y amplificación por la reacción en cadena de la polimerasa 
(pcr)

El dna fue extraído de los frotis bucales con el mini kit comercial QIAamp 
dna Blood de Qiagen. Se amplificaron segmentos específicos del dna mi-
tocondrial que contienen los sitios de reconocimiento para los haplogru-
pos A, B, C y D. En estas amplificaciones se utilizaron primers, que se han 
utilizado anteriormente para analizar estos mismos marcadores [González 
Oliver et al., 2011 y 2001].

Los productos de pcr de los haplogrupos del mtdna fueron analizados 
en geles de poliacrilamida al 12 % (linajes A, C y D) o 18 % (linaje B) en el 
amortiguador de Tris-Borato-EDTA [Sambrook, Fritsch y Maniatis, 1989]. 
Posteriormente los geles se tiñeron con bromuro de etidio y se determinó 
el tamaño de los productos por comparación con el marcador phi- X174 
cortado con Hae III (Gibco BRL).

Análisis de restricción

Los productos de pcr de los haplogrupos A, C y D del mtdna fueron in-
cubados a 37º C toda la noche con cinco unidades de la endonucleasa de 
restricción específica para cada haplogrupo (Hae III, Hinc II y Alu I). El 
producto de la digestión se analizó en un gel de poliacrilamida al 12 % 
como se describió arriba.
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Se compararon las frecuencias de los haplogrupos fundadores del mtdna 
entre las dos poblaciones estudiadas aquí y con otras citadas en la literatura 
utilizando la prueba estadística de Ji cuadrada. 

Se realizó un análisis de componentes principales (acp) con el comple-
mento estadístico XLSTAT, versión 2011, del programa Microsoft Office Ex-
cel 2010 [Addinsoft, 2011]. Se utilizaron las frecuencias normalizadas de los 
cuatro haplogrupos fundadores del mtdna  de las poblaciones de México. 

Cabe aclarar que en el análisis estadístico los individuos no pertene-
cientes a los haplogrupos A, B, C y D del mtdna  fueron excluidos, ya que 
pueden pertenecer al haplogrupo X o representar mezcla no nativa ame-
ricana. Algunas poblaciones citadas en la bibliografía no se utilizaron en 
el presente estudio debido a que los mismos individuos indígenas fueron 
analizados por diferentes grupos de investigación, por ejemplo Kemp et 
al. [2010], Sandoval et al. [2009] y Peñaloza Espinosa et al. [2007]; (Rosenda 
Peñaloza Espinosa, comunicación personal, 2013). 

Para referirnos a los grupos poblacionales del mismo estado o localidad 
usaremos la nomenclatura que aparece en la tabla 1. 

Resultados

Las poblaciones mazahua y otomí del Estado de México muestran la pre-
sencia de los cuatro linajes o haplogrupos fundadores del mtdna . 

En la población otomí el haplogrupo A es el más frecuente (60 %), el D 
es el menos frecuente (6 %) y los haplogrupos B y C presentan frecuencias 
intermedias de 21 y 13 % respectivamente. 

En la población mazahua el haplogrupo B es el más frecuente (40 %), 
seguido del A (34 %) y frecuencias intermedias de los haplogrupos C y D 
(12 y 14 % respectivamente).

Hay individuos otomíes que no mostraron ninguno de los cuatro ha-
plogrupos del mtdna (4 %), por lo que se excluyeron del análisis estadísti-
co. Posteriormente se analizarán para saber si pertenecen al haplogrupo X. 
Otras seis poblaciones mexicanas citadas en la bibliografía: lacandona de 
Chiapas, maya de Yucatán-2, maya antigua de Xcaret, nahua de Coyolillo, 
Veracruz, pima de Sonora y zapoteca de Oaxaca-1 también presentan indi-
viduos que no pertenecen a ninguno de los haplogrupos A, B, C y D; estos 
individuos también fueron excluidos del análisis.

La tabla 1 y la figura 1 muestran la ubicación geográfica y las frecuen-
cias de los haplogrupos fundadores del mtdna de las poblaciones antiguas 
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y contemporáneas con las que fueron comparados los resultados de este 
estudio. 

Tabla 1. 
Frecuencias de los linajes fundadores del dna mitocondrial en 

poblaciones indígenas mexicanas

Población ªn A % B % C % D %   Localización Referencia

Azteca 37 62.2 16.2 5.4 16.2 Tlatelolco, D. F. Kemp et al., 2010

Cora 72 30.6 51.4 13.9 4.2 Nayarit Kemp et al., 2010

Huichol-1 62 30.6 53.2 16.1 0.0 Nayarit Kemp et al., 2010

Huichol-2 12 0.0 58.3 41.7 0.0 Nayarit Peñaloza et al., 2007

Lacandona 81 98.8 0.0 1.2 0.0 Chiapas González-Oliver et 
al., 2011

Mazahua 108 34.3 39.8 12.0 13.9 Estado de 
México

Este estudio

Maya-Ca 52 61.5 17.3 15.4 5.8 Campeche Sandoval et al., 2009

Maya-X 24 87.5 4.2 8.3 0.0 Xcaret, Quin-
tana Roo

González-Oliver et 
al., 2001

Maya-Y-1 125 84.8 4.8 8.0 2.4 Yucatán González-Oliver et 
al., 2011

Maya-Y-2 26 53.8 23.1 15.4 7.7 Yucatán Torroni et al., 1994

Mixe-1 52 30.8 28.8 28.8 11.5 Oaxaca Kemp et al., 2010

Mixe-2 16 62.5 31.3 6.3 0.0 Oaxaca Torroni et al., 1994

Mixteca-1 67 67.2 20.9 7.5 4.5 Oaxaca Kemp et al., 2010

Mixteca-2 27 48.1 40.7 7.4 3.7 Oaxaca Peñaloza et al., 2007

Mixteca-3 29 82.8 10.3 6.9 0.0 Oaxaca Torroni et al., 1994

Nahua-A 59 47.5 35.6 11.9 5.0 Atocpan, D. F. Peñaloza et al., 2007

Nahua-Ch 41 46.3 34.1 7.3 12.2 Chilacachapa, 
Guerrero

Peñaloza et al., 2007
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Población ªn A % B % C % D %   Localización Referencia

Nahua-Co 35 74.3 8.6 0.0 17.1 Coyolillo,  
Veracruz

Peñaloza et al., 2007

Nahua-Cu 46 63.0 19.6 15.2 2.2 Cuetzalan, 
Puebla

Kemp et al., 2010

Nahua-Ix 47 55.3 27.7 0.0 17.0 Ixhuatlancillo, 
Veracruz

Peñaloza et al., 2007

Nahua-Ne 37 51.4 40.5 8.1 0.0 Necoxtla,  
Veracruz

Peñaloza et al., 2007

Nahua-X 43 72.1 18.6 9.3 0.0 Xochimilco, 
D. F.

Peñaloza et al., 2007

Nahua-Z 46 65.2 30.4 2.2 2.2 Zitlala, 
Guerrero

Peñaloza et al., 2007

Otomí-M 68 60.3 20.6 13.2 5.9 Estado de 
México

Este Estudio

Otomí-H-1 35 60.0 20.0 11.4 8.6 Hidalgo Peñaloza et al., 2007

Otomí-H-2 68 39.7 25.0 29.4 5.9 Hidalgo Sandoval et al., 2009

Pima 97 11.3 3.1 84.5 1.0 Sonora Sandoval et al., 2009

Purépecha 37 56.8 21.6 16.2 5.4 Michoacán Peñaloza et al., 2007

Tarahuma-
ra-Chh

52 9.6 42.3 38.5 9.6 Chihuahua Peñaloza et al., 2007

Tarahuma-
ra-D

73 34.2 28.8 31.5 5.5 Durango Kemp et al., 2010

Triqui 107 72.0 28.0 0.0 0.0 Oaxaca Sandoval et al., 2009

Tzeltal 35 60.0 14.3 14.3 11.4 Chiapas Peñaloza et al., 2007

Zapoteca-1 85 42.4 22.4 29.4 5.9 Oaxaca Kemp et al., 2010

Zapoteca-2 15 33.3 33.3 33.3 0.0 Oaxaca Torroni et al., 1994

an = número de individuos.

Tabla 1 (continuación) 
Frecuencias de los linajes fundadores del dna mitocondrial en 

poblaciones indígenas mexicanas
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Figura 1. 
Localización geográfica de las poblaciones indígenas mexicanas 

y la representación gráfica de sus frecuencias de haplogrupos del 
mtdna. Las poblaciones se citan de acuerdo con la tabla 1

otomí-H-1

pima

cora

tarahumara-Chh tarahumara-D

nahua-Cu

nahua-Co

nahua-Ix

maya-Y-2

maya-Y-1

maya-X

maya-Ca

lacandona
tzelta

zapoteca-1

mixteca-1

mixteca-2
mixe-2

mixe-1

triquinahua-Z

nahua-X

nahua-A

nahua-Ch

azteca

mazahua

purépecha

otimí-M

huichol-1

huichol-2

mixteca-3

zapoteca-2

nahua-Ne

otomí-H-2

Relación genética de los otomíes y mazahuas con otros grupos poblacionales 
de México

El análisis de las frecuencias de los cuatro linajes fundadores del mtdna 
mostró que el linaje A es el más frecuente en las poblaciones contempo-
ráneas y antiguas de México, excepto en las poblaciones mazahua, cora 
de Nayarit, tarahumara de Chihuahua y las dos poblaciones huicholes de 
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Nayarit. El linaje B es el segundo más frecuente en las poblaciones mexica-
nas. Los linajes C y D son poco frecuentes, excepto en los pima de Sonora 
(84 % del linaje C), siendo el linaje D el menos frecuente de los dos. El linaje 
X solamente se ha detectado en las poblaciones huichol-2 y tarahumara de 
Chihuahua.

Las poblaciones mazahua y otomí del actual Estado de México son es-
tadísticamente diferentes entre sí por el método de ji cuadrada (p ≤ 0.05). El 
grupo mazahua no es estadísticamente diferente de las poblaciones cora (p 
= 0.128), mixe-1 (p = 0.068), mixteca-2 (p = 0.329), nahua A (p = 0.087), nahua 
Ch (p = 0.555), nahua Ix (p = 0.052), maya Y-2 (p = 0.209), mixe-2 (p = 0.120) 
y zapoteca-2 (p = 0.097).

Mientras que la población otomí no muestra diferencias estadísticas 
con: azteca (p = 0.226); maya de Campeche (p = 0.965), maya-Y-2 (p = 0.951) 
y de Xcaret (p = 0.083); mixe-2 (p = 0.545); mixteca-1 (p = 0.690), mixteca-2 
(p = 0.238), mixteca-3 (p = 0.159); nahua A (p = 0.086), nahua Ch (p = 0.188), 
nahua Cu (p = 0.804), nahua X (p = 0.088), nahua Z (p = 0.095); otomi-H-2 
(p = 0.061), otomi-H-1 (p = 0.958); purépecha (p = 0.974); tzeltal (p = 0.698); 
zapoteca-2 (p = 0.098), zapoteca-1 (p = 0.074) y es estadísticamente diferente 
del resto de las poblaciones mexicanas. 

Ambos grupos no son estadísticamente diferentes de las poblaciones: 
nahua Ch, nahua Ix, mixteca-2, maya-Y-2, mixe-2, zapoteca-2 y nahua A. La 
figura 2 muestra la gráfica del acp en dos dimensiones; 51.08 % de la varia-
ción corresponde al factor 1 (eje de las X) y 26.65 % al factor 2 (eje de las Y). 
Se observa que las poblaciones mazahua y otomí analizadas en este estudio 
están separadas, sugiriendo un escaso o ausente flujo génico por vía materna 
entre ambos grupos a pesar de que: a) viven en los mismos municipios del 
Estado de México y han ocupado este territorio desde la época prehispánica, 
b) comparten aspectos culturales y filiación lingüística y c) tienen una histo-
ria regional en común. Muy probablemente las costumbres matrimoniales 
propias de cada población y las diferencias entre ambos grupos a lo largo de 
su historia los han mantenido separados a través del tiempo. 

La población mazahua también se observa separada de las poblaciones 
otomíes de Hidalgo-1 y 2 en el acp aunque se encuentra genéticamente 
más cercana a la población otomí de Hidalgo-2. Por otra parte, las tres po-
blaciones otomíes, la del Estado de México y las dos de Hidalgo, no son 
genéticamente cercanas entre sí, aunque los otomíes del Estado de México 
y de Hidalgo-1 son genéticamente más cercanos entre sí. Cabe resaltar que 
los dos grupos otomíes de Hidalgo-1 y 2 no están genéticamente cercanos 
entre sí. Los autores no mencionan a qué localidades o municipios pertene-
cen las muestras. 
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Figura 2. 
Gráfica de componentes principales con 34 poblaciones indígenas 

contemporáneas y antiguas de México. Las poblaciones se citan 
de acuerdo con la tabla 1

La población mazahua estudiada aquí está genéticamente relacionada 
con la población nahua de Chilacachapa, y muestra mayor cercanía gené-
tica con la nahua de Atocpan que con el resto de las poblaciones nahuas. 
Mientras que el grupo otomí está relacionado genéticamente con la nahua 
de Zitlala y de Cuetzalan. 

Los aztecas de Tlatelolco del periodo prehispánico son genéticamente 
más cercanos a los grupos nahua de Coyolillo e Ixhuatlancillo que a los 
nahuas de Atocpan y Xochimilco. Los aztecas están distantes de las pobla-
ciones otomíes y mazahua, aunque están más cercanos a los otomíes de 
Hidalgo-1 y del Estado de México.

 Tarahumara-Chih

 Otomí-H-1
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Los nahuas de Atocpan están más cercanos a los nahuas de Necoxtla 
que a los nahuas de Xochimilco. Los nahuas de Zitlala y Xochimilco mues-
tran cercanía génica entre sí en el acp. Por otra parte, los nahuas de Co-
yolillo y de Ixhuatlancillo son los grupos más alejados de la mayoría de 
las poblaciones nahuas. En la población nahua de Coyolillo se identificó el 
haplogrupo L (8%) que representa la mezcla de origen africano [Peñaloza 
et al., 2007].

Los nahuas contemporáneos de Atocpan y de Xochimilco no están ge-
néticamente relacionados entre sí, y tampoco con los aztecas antiguos de 
Tlatelolco, a pesar de que son localidades que se encuentran geográfica-
mente próximas. A este respecto cabe mencionar que el lenguaje nahuátl 
fue el principal lenguaje hablado durante el Imperio azteca. Este lenguaje 
funcionaba como una lengua franca en el centro de México cuando inició el 
contacto español [Fagan, 1984]. Actualmente es el lenguaje más hablado en 
México, los hablantes de la lengua nahuátl representan 1.3% de la población 
actual de México [inegi, 2005]. Muchos grupos indígenas antiguos habla-
ban nahuátl, lo cual no implica que haya relación genética con los aztecas. 

Recientemente se propuso un patrón diferente en las frecuencias de los 
haplogrupos fundadores del mtdna entre las poblaciones de las regiones 
culturales de Mesoamérica y el suroeste americano. La mayoría de las po-
blaciones del suroeste exhibe una alta frecuencia del haplogrupo B y una 
baja frecuencia o ausencia del haplogrupo A. Mientras que las altas fre-
cuencias del haplogrupo A son caracteríscas de las poblaciones de Meso-
américa [Kemp et al., 2010]. En términos generales los grupos pima de So-
nora, tarahumara de Chihuahua y huichol de Nayarit están ubicados lejos 
de la mayoría de las poblaciones de México en el acp. Los huicholes están 
ubicados cerca del límite geográfico propuesto para la región cultural entre 
Mesoamérica y el suroeste americano, aunque se ha documentado que el 
límite superior de Mesoamérica ha variado a través del tiempo [Manzanilla 
y López, 1993]. Por otra parte, los grupos poblacionales pima y tarahumara 
se ubican en la región cultural del suroeste americano. Cabe mencionar que 
las poblaciones huichol-1 y cora están genéticamente relacionadas entre sí, 
y ambas son más cercanas a los tarahumaras-Chh que a la otra población 
huichol-2. Los coras también se ubican en el límite entre las dos regiones 
culturales. Tampoco las dos poblaciones tarahumaras de Chihuahua y de 
Durango muestran cercanía genética.

En relación con los grupos poblacionales del estado de Oaxaca no existe 
una relación genética entre los mixe-1 y 2. Los mixtecos-1, 2 y 3 están leja-
namente relacionados entre sí; igual que los zapotecos-1 y 2. Cabe resaltar 
que la población mixteca-2 está estrechamente relacionada con la nahua de  

Libro cuicuilco 58 .indb   166 13/06/14   10:50



167Análisis del dna mitocondrial antiguo y contemporáneo

nú
m
er
o
 5
8,
 s
ep

tie
m
b
re
-d

ic
ie
m
b
re
, 2

01
3

Atocpan. Las poblaciones del sureste que muestran la mayor cercanía génica 
son la zapoteca-1, la mixe-2 y la triqui. Para ayudar a entender diferencias 
regionales entre las poblaciones sería importante conocer las localidades o 
municipios donde se colectaron las muestras, pero en estos casos los auto-
res no las reportaron.

Todas las poblaciones de origen maya, antiguas y modernas, de la penín-
sula de Yucatán, están ubicadas cercanamente en el acp, lo que apoya la con-
tinuidad genética entre las poblaciones mayas de las tierras bajas propuesta 
previamente en González-Oliver et al. [2001 y 2011]. Los grupos poblacio-
nales mayas han experimentado diferentes realidades históricas pero com-
parten patrones culturales y lingüísticos que los agrupan en una unidad 
cultural. Los resultados del presente estudio indican que los mayas son el 
grupo cultural con mayor relación genética entre las poblaciones analiza-
das por diferentes grupos de investigación, a diferencia de los otros grupos 
culturales estudiados. La lengua maya es la segunda más hablada en Méxi-
co después del náhuatl.

En contraste con los grupos mayas, los resultados de las poblaciones 
nahuas contemporáneas y azteca antigua muestran que la gran mayoría de 
éstas no se agrupan cercanamente en el acp, sugiriendo que no existe una 
relación genética continua por vía materna en el grupo cultural y lingüís-
tico nahua. 

Futuros estudios de la variación genética de la región hipervariable I 
del mtdna y del cromosoma Y en las poblaciones modernas y antiguas de 
otomíes y mazahuas, y de otros grupos de la región cultural de Mesoaméri-
ca, ayudarán a entender con mayor precisión las relaciones genéticas entre 
los grupos de México.
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