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Mezcla génica en la ciudad de México: las implicaciones
de la mezcla génica poblacional y los factores genéticos

de riesgo a padecer diabetes tipo 2
Miguel Cruz-López*

En la actualidad la mayoría de la población mexicana
está constituida por mestizos, grupo con bagaje deri-
vado de los habitantes nativos americanos que resi-
dían en México, emigrantes europeos principalmente
españoles que llegaron después de la conquista de
México por Hernán Cortés en el Siglo XVI, y con me-
nor frecuencia un grupo minoritario de africanos oc-
cidentales que fueron traídos a México durante los Si-
glos XVI al XVIII como esclavos a Latinoamérica.1,2

El estudio de la mezcla de las poblaciones es relevan-
te desde el punto de vista histórico y antropológico,
especialmente con las herramientas moleculares mo-
dernas que permiten conocer de forma más específica
la historia de las poblaciones y los patrones de mi-
gración. Además se ha incrementado el interés en el
campo del conocimiento en conocer la mezcla pobla-
cional desde el punto de vista biomédico, porque con
esta información es posible hacer un mapa de genes
con la población actual, bajo el concepto de las varia-
ciones génicas y el riesgo a padecer una enfermedad.
Este abordaje es conocido como el análisis de la mez-
cla génica poblacional (por sus siglas en inglés: ad-
mixture mapping), este estudio es análogo al análisis
de ligamiento que se emplea de forma experimental
para el entrecruzamiento de cepas de animales.3-9

Poblaciones con una historia reciente de historia de
mezcla génica (por ejemplo, menos de 20 generacio-
nes), como lo que ha sucedido en la mayoría de las
poblaciones en el norte, centro y Sudamérica y el
Caribe, son ideales o se ajustan perfectamente para
el estudio de la mezcla génica poblacional.10-13 La
historia de la mezcla de cada población determina la

densidad del mapa requerido, para elaborar un ma-
peo resolutivo y el análisis fino.4,5 Así la primera
etapa para la planeación del estudio de la mezcla gé-
nica poblacional debe incluir tanto la historia y la
dinámica de la mezcla en la población en que se pre-
tenda estudiar.

La diabetes tipo 2 (DT2) es una de las enfermeda-
des que puede analizarse con el método de la mezcla
génica poblacional. El riesgo a padecer DT2 varía im-
portantemente entre las poblaciones, demostrado por
estudios de meta-análisis. En los Estados Unidos de
Norteamérica, en la población con alto contenido de
ancestros europeos tiene un bajo riesgo a la DT2,
comparado con nativos americanos, latinos y pobla-
ción afroamericana.14 Los nativos americanos tienen
2.2 más presencia de la enfermedad al comparar con
la población con historia ancestral europea con eda-
des similares.15 De igual manera se ha observado que
los individuos con ancestros mexicanos presentan el
doble de riesgo a la DT2, comparado con la población
con ancestros europeos. En principio, con el análisis
de la mezcla génica poblacional, se debe ser capaz de
localizar genes que muestren prevalencias desiguales
entre las poblaciones, para poder localizar genes con
prevalencias diferentes.3

En un trabajo recientemente publicado por nues-
tro grupo de investigación16 se analizaron proporcio-
nes de la mezcla génica poblacional de pacientes con
diabetes tipo 2 y sujetos sanos que viven en la ciudad
de México. Se estudiaron 286 pacientes con diabetes
tipo 2 y 276 controles sanos. Las proporciones de la
mezcla génica fueron estimadas mediante el uso de 69
marcadores informativos autonómicos ancestrales
(AIMs). Las contribuciones maternas y paternas fue-
ron estimadas a partir del ADN mitocondrial (ADN-
mit) y polimorfismos específicos para el cromosoma
Y. El promedio de las proporciones de la mezcla géni-
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ca poblacional se estimó de la siguiente manera: 65%
amerindios, 30% europeos y 5% africanos. Las con-
tribuciones de ancestros nativos americanos por el li-
naje materno y paterno fueron estimadas como el 90
y 40%, respectivamente. La muestra de diabéticos tie-
ne una contribución genética amerindia ligeramente
mayor que la muestra de controles (66.1 y 64.3%,
respectivamente).

Los datos indican que la población mestiza tiene
las características ideales para la realización del estu-
dio de la mezcla génica poblacional. Sin embargo,
para conocer cómo los genes ancestros pueden con-
tribuir por lo menos en 1.5 veces en riesgo a padecer
diabetes tipo 2, es necesario estudiar al menos 1,000
pacientes y 1,000 controles.
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