
EFECTO DE LOS CUELLOS DE BOTE-
LLA GENÉTICOS EN LAS POBLACIO-
NES ORIGINARIAS DE AMÉRICA

GENETIC BOTTLENECKS EFFECT IN
AMERICA INDIGENOUS POPULA-

TIONS

1. Máster en Atención Integral al niño. Doctor en Medicina. Especialista de Primer Grado en Medicina General Integral. Especialista
de Primer y Segundo Grado en Genética Clínica. Profesor Auxiliar de Genética Médica. Centro Provincial de Genética Médica. Villa
Clara, Cuba. E-mail: taboada@capiro.cvl.sld.cu
2. Doctor en Ciencias Médicas. Especialista de Primer y Segundo Grado en Genética Clínica. Profesor Titular de Genética Médica.
Centro Nacional de Genética Médica. La Habana, Cuba.

Artículo de Revisión
Fecha de Recepción: 13.07.15
Fecha de Aprobación: 21.07.15

RESUMEN
América fue el último continente en ser poblado
por humanos. Estas poblaciones originarias
sufrieron severos cuellos de botella genéticos,
durante los cuales el número de individuos decre-
ció de forma notoria, posiblemente debido a los
recursos limitados, a enfermedades y, en algunos
casos, los efectos de las migraciones a largas dis-
tancias. Lo que dio como resultado que, dentro de
la población originaria del continente americano,
exista una baja diversidad genética y una gran
diferenciación con las poblaciones nativas del
resto de mundo. 

Otro periodo clave en la historia de las poblacio-
nes indígenas americanas fue la llegada de los
europeos, que tuvo un impacto muy profundo en
el acervo genético de la población amerindia; al
originar cuellos de botella poblacionales causa-
dos por: las epidemias, la esclavitud, guerras y
hambrunas. 

En el análisis del cromosoma Y, es común encon-
trar al haplogrupo Q con frecuencias del 100% en
Mesoamérica y Sudamérica; mientras que cerca
del 97% de las poblaciones originarias de
América tiene ADN mitocondrial de los haplogru-
pos distintivos A, B, C o D, todos de origen asiáti-
co. La principal característica genética que dife-
rencia a los pueblos originarios de América de los
demás grupos humanos del mundo, es la predo-
minancia del grupo sanguíneo O.

Palabras clave: Genética humana. Población
amerindia. Deriva genética. Efecto fundador.
Cuello de botella. Genética de las poblaciones.

ABSTRACT
America was the last continent being populated by
humans. These native populations suffered seve-
re genetic bottlenecks in which the number of indi-
viduals decreased in a notorious way, possibly
caused by the limited resources, diseases, and, in
some cases, because of the effect of migrations to
large distances. The result was the low genetic
diversity in the Native American population and a
great differentiation from the remaining native
populations all over the world. 
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Other key period in the history of Native American
populations was the Europeans arrival, which had
a deep impact into the genetic pool of Americans
to originate populationo s bottlenecks caused by:
epidemics, slavery, wars and famines. 

In the analysis of Y chromosome is very common
to find the Q haplogroup with frequencies of 100%
in Mesoamerica and South America; meanwhile
around 97% of Native Americans have the distinct
mitochondrial DNA haplogroups A, B, C or D, all of
Asia origin. The main genetic characteristic which
makes different the Native Americans from the rest
of human groups all over the world is the predomi-
nance of O blood group.   

Keywords: Human Genetics. Amerindian
Population. Genetic drift. Founder Effect.
Bottleneck. Population genetics.

INTRODUCCIÓN

Cuellos de botella genéticos y evolución
humana 
El efecto de cuello de botella genético se desarro-
lla cuando una población o especie ha sufrido un
drástico descenso en el número de miembros
como consecuencia de un cambio desfavorable y
brusco en las condiciones ambientales, llegando
en algunos casos a estar al borde la extinción.
Como consecuencia, los ejemplares de las gene-
raciones posteriores al cuello de botella presentan
una escasa variabilidad genética y la antigua pro-
porción de alelos en el conjunto de la población ha
cambiado considerablemente (1). Los cuellos de
botella aceleran la deriva genética y la evolución
de las especies que los experimentan de forma
considerable, pues se produce una selección
intensiva de determinados caracteres que pasan a
ser mayoritarios en los individuos supervivientes,
mientras que otros menos favorables se reducen o
desaparecen por completo (1) (2).

Las catástrofes naturales y cósmicas también pue-
den causar extinciones y por ende, cuellos de
botella, a las que no escapa ni siquiera la especie
humana. De acuerdo con la moderna teoría de la
catástrofe de Toba, la macroerupción del supervol-
cán Toba, en la isla indonesia de Sumatra, ocurri-
do aproximadamente entre 71.500 a 40.000 años
atrás y cuyo “invierno volcánico” de unos 6 años

de duración, no sólo causó una extinción masiva
de especies, sino que redujo a la humanidad a un
número de entre 1.000 a 10.000 pares de repro-
ducción, la cantidad de población más baja desde
la existencia del Homo sapiens (3) (4). 

La especie humana no es inmune a los cuellos de
botella, y el del Toba no fue el único cuello que el
Homo sapiens sufrió a lo largo de su historia.
Durante la Edad Media, la peste negra redujo un
tercio la población europea de la época. Otro tanto
les pasó a los pobladores de Islandia durante la
gran erupción del volcán Hekla en 1783 (unida a
pestes y hambrunas), que diezmó el 20% de la
población y aumentó la frecuencia de enfermeda-
des genéticas entre los habitantes (3).

Un ejemplo claro de los efectos de los cuellos de
botella en la evolución humana lo constituye el
hecho de que en la actualidad, la variabilidad
genética de la población mundial es mucho menor
a la variabilidad observada en chimpancés o gori-
las, nuestros parientes vivos más cercanos desde
el punto de vista genético. Lo que puede ser expli-
cado porque en algún momento de nuestra histo-
ria evolutiva, sufrimos alguna merma considerable
en número, ya sea producto de enfermedades
pandémicas o de otros factores de tipo ecológico
(5).

La llegada del hombre a América
Esta es una cuestión arduamente discutida por la
comunidad científica. No existen dudas de que los
seres humanos no son originarios de América, por
lo que ésta fue poblada por hombres provenientes
de otra parte del globo terráqueo. La evidencia
genética y paleoantropológica apoya la hipótesis
de que los humanos llegaron a América proceden-
tes de Siberia, en el extremo noreste de Asia. Las
semejanzas entre grupos poblacionales asiáticos
de esas regiones y la mayoría de los aborígenes
americanos ha sido objeto de análisis etnológicos,
lingüísticos, antropológicos y genéticos, lo que ha
permitido establecer un enlace o conexión entre
ellos (6) (7) (8). Una pequeña región montañosa
en el sur de Siberia, conocida como Altai, ubicada
en la intersección de lo que hoy es Rusia,
Mongolia, China y Kazajstán, puede haber sido el
origen genético de los primeros nativos america-
nos, según una nueva investigación de un equipo
de antropólogos de la Universidad norteamericana
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de Pennsylvania, liderados por Theodore Schurr
(8).

Este equipo analizó marcadores genéticos de los
pobladores de la región de Altai, a fin de identificar
marcadores que podrían vincularlos a los nativos
americanos. Los estudios etnográficos anteriores
habían hallado diferencias entre las tribus del
norte y el sur de Altai. El investigador Schurr y sus
colegas evaluaron las muestras referidas a marca-
dores de ADN mitocondrial y en el ADN del cro-
mosoma Y. También compararon las muestras
previamente recogidas de personas en el sur de
Siberia, Asia central y oriental, Mongolia, y una
variedad de grupos indígenas de América. Debido
al gran número de marcadores genéticos exami-
nados, los resultados tienen un alto grado de pre-
cisión. 

Al observar el ADN del cromosoma Y, los investi-
gadores descubrieron una mutación única com-
partida por las poblaciones indígenas americanas
y las altaianas del sur, en el linaje conocido como
Q. También se encontraron sólidas evidencias en
el estudio del ADN mitocondrial, pues encontraron
polimorfismos de los haplogrupos C y D en los
altaianos del sur, y D en los altaianos del norte, las
cuales se parecen a algunos de los tipos fundado-
res que surgieron en América del Norte.
Calculando el tiempo que les llevó el surgimiento
de las mutaciones que ellos observaron, los cien-
tíficos estimaron que el linaje de los altaianos del
sur se separó genéticamente del linaje nativo
americano hace 13.000 ó 14.000 años, un esce-
nario temporal que se alinea con la idea de que los
humanos se movieron hacia las Américas, desde
Siberia, entre 15.000 y 20.000 años atrás (8).

En un estudio de Biologia molecular, utilizando el
programa informatico Bottleneck, se encontro
mediante el uso de polimorfismos de inserciones
Alu en poblaciones nativas americanas y asiáti-
cas, usando el programa informático Bottleneck,
se determinó que existe una tendencia hacia la
reducción en el promedio de heterocigocidad en
las poblaciones desde el sudeste asiático hacia
las poblaciones originarias de Sudamérica. Este
estudio proporciona nueva información en 12
inserciones Alu para siete grupos nativos america-
nos, dos siberianos y dos mongoles (9).

Las inserciones Alu son unos marcadores muy
interesantes para los estudios de la evolución
humana, porque se producen por un único evento
mutacional y se conoce su estado ancestral. La
mayoría de estas inserciones son polimórficas,
pudiendo tomar valores diferentes de frecuencias
en distintas poblaciones humanas. Se consideran
eventos mutacionales únicos ya que es bastante
improbable encontrar la misma inserción Alu en el
mismo lugar, por lo que son especialmente intere-
santes en los estudios de evolución humana (10).
Teniendo en cuenta la heterocigosidad media de
cada población, en el referido estudio se observó
una tendencia general a una mayor diversidad en
los asiáticos (0,34 frente a 0,30 en el norte del Árti-
co y de 0,25 para los nativos americanos). Los
investigadores plantean que este comportamiento
podría tener su origen en un cuello de botella
poblacional ocurrido durante un periodo temprano
del poblamiento de América, que podría haber
causado una reducción general del número de
individuos, posiblemente debido a los recursos
limitados, a enfermedades y, en algunos casos,
los efectos de las migraciones a largas distancias;
lo que repercutiría en la reducción de la diversidad
genética en las poblaciones originarias de América
(9).

Está plenamente probado que durante la última
glaciación, la concentración de hielo en los conti-
nentes hizo descender el nivel de los océanos en
unos 120 metros. Este evento climatológico provo-
có que en varios puntos del planeta se crearan
conexiones terrestres, como por ejemplo
Australia-Tasmania con Nueva Guinea; Filipinas e
Indonesia; Japón y Corea. Debido a que el
Estrecho de Bering, que separa Asia de América,
tiene una profundidad de entre 30 y 50 metros, el
descenso de las aguas dejó al descubierto un
amplio territorio, denominado Beringia, que alcan-
zó 1500 kilómetros de ancho uniendo las tierras de
Siberia y Alaska, hace aproximadamente 40.000
años (11) (12).

Por primera vez, un estudio científico que contó
con la participación de instituciones de diversos
países, especialmente de América y Europa; ha
analizado las poblaciones originarias americanas
desde la perspectiva genética para concluir que
estas poblaciones surgieron de tres olas migrato-
rias, según un estudio publicado en la Revista
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Nature. En base al análisis de más de 360.000
variantes genéticas en 52 poblaciones originarias
de América y de 17 poblaciones de Siberia, los
investigadores concluyeron que la primera gran
separación entre los grupos de individuos analiza-
dos surge entre las poblaciones siberianas y las
americanas. La mayor parte de los nativos que
habitan en el continente americano, desde
Canadá hasta Chile, desciende de una primera
gran ola migratoria que los investigadores señalan
como aquellos que cruzaron el estrecho de Bering
hace aproximadamente 15.000 años (13).

Los primeros pobladores de América siguieron
una expansión migratoria hacia el sur a lo largo de
la costa, especialmente la del Pacífico. Durante
este período de colonización se produjeron dife-
renciaciones poblacionales, que provocaron cierto
aislamiento hasta el presente, con muy poco inter-
cambio genético entre las distintas poblaciones
originarias (4) (6).

POBLACIONES ORIGINARIAS DE AMÉRICA
Se denomina paleoamericanos o paleoindios a las
poblaciones más antiguas que arribaron a América
en el paleolítico o edad de piedra (hace más de
10.000 años) y que también son llamados amerin-
dios, término acuñado por el lingüista norteameri-
cano Joseph Greenberg. Luego de 10 a 15 gene-
raciones, los paleoamericanos o amerindios se
asentaron en territorio americano; fueron estimula-
dos por los abundantes recursos que iban encon-
trando cuantas más tierras conocían y, cuando el
peregrinaje iba avanzando cada vez más al sur,
hallaban mejores condiciones climáticas y mayo-
res facilidades para la caza. Por otra parte, las
condiciones climatológicas en Beringia habían
cambiado, con el aumento del nivel del mar, por lo
que su aventura fue un viaje sin retorno (4) (6).

Los aztecas y los mayas, en la región de
Mesoamérica, y los incas en la andina, desarrolla-
ron sociedades urbanas. En estas sociedades, la
construcción de complejas obras de riego y la apli-
cación de técnicas agrícolas habían favorecido el
crecimiento constante de la producción agrícola y
de la población. Se habían desarrollado las ciuda-
des y la organización social estaba fuertemente
jerarquizada. A la llegada de los colonizadores
españoles, las únicas sociedades urbanas que
existían en América eran la azteca y la inca; la cul-

tura maya había desaparecido alrededor del siglo
XI (14).

La población originaria en América Latina, cifra
esquiva en cuanto a su cálculo preciso, pareciera
estar hoy día en torno al 6 o 7% de la población
total de la región. Según datos de la Comisión
Económica para América Latina y el Caribe
(CEPAL), existen en América Latina y el Caribe
entre 33 y 40 millones de pobladores originarios
pertenecientes a 671 pueblos indígenas. Aunque
las cifras presentan importantes variaciones en
dependencia de las fuentes, el 70% de los pueblos
originarios tiene menos de 5.000 habitantes, sólo
algunos pueblos como el Quechua cuentan con
más de dos millones de habitantes y los Aymara,
Maya y Náhuatl, entre uno a dos millones (15).

Según el Fondo para las Naciones Unidas para la
Infancia (UNICEF) en su «Atlas Sociolingüístico
de los pueblos indígenas de América Latina», se
registran en la actualidad un total de 522 pueblos
originarios, con una población de más de 28 millo-
nes de habitantes (16). Sin embargo, un reporte
difundido por el Instituto de Geofísica de la
Universidad Autónoma de México, fija esta cifra en
aproximadamente 3 millones de habitantes menos
y refiere que las principales lenguas nativas suda-
mericanas, en poblaciones mayores a los 100.000
mil habitantes por etnia, son las siguientes:
Quechua (Bolivia, Perú, Ecuador, Colombia, Chile,
Argentina): 12.581.114 hablantes; Aymara
(Bolivia, Perú, Chile, Argentina): 2.296.000
hablantes; Mapuche (Chile, Argentina): 989.000
parlantes; Guajiro (Colombia, Venezuela): 297.456
y Páez (Colombia): 14.000 hablantes (17). A esta
lista habría que añadir la importante población
guaraní, cuya lengua se practica entre poblacio-
nes nativas de raíz étnica común en Paraguay,
Bolivia, Argentina, Uruguay y Brasil, abarcando un
total de 90.000 hablantes, sin contar a Paraguay,
cuya Constitución Política del Estado lo adoptó
como idioma oficial y donde paradójicamente la
población aborigen no sobrepasa el 1.5%. Los
guaraníes parlantes del Paraguay son el 90% de
sus aproximadamente 6 millones de habitantes
(16).

En el gráfico Nº 1 podemos observar el porcenta-
je que representa la población indígena en varios
países de América Latina, respecto a la población
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total a finales del siglo XX, según los datos publi-
cados por el Instituto de Geofísica de la
Universidad Autónoma de México (17).

Gráfico Nº 1. Porcentaje de población indígena
en varios países de América Latina

Fuente: Elaboración propia según datos del
Instituto de Geofísica de la Universidad Autónoma
de México, 1999.

Todavía existe una considerable población indíge-
na, sobre todo en los países de Centro y
Suramérica. Como se puede apreciar, el Estado
Plurinacional de Bolivia, Perú y Ecuador son los
países suramericanos que presentan un mayor
porcentaje de población originaria y que son tam-
bién los que conservan mejor sus tradiciones e
idiomas. Guatemala es el país centroamericano
que tiene una población indígena más numerosa.
En los países que se han formado sobre los Andes
Centrales y en Mesoamérica vive actualmente
casi el 90% del total de la población nativa de
América. 

Los estudios en genética de poblaciones han defi-
nido marcadores específicos altamente polimórfi-
cos en el cromosoma Y, aunque, por mucho tiem-
po había sido considerado un cromosoma con una
variabilidad muy baja (1) (2).

En el análisis del cromosoma Y, es común encon-
trar al haplogrupo Q en frecuencias del 100% en
Mesoamérica y Sudamérica, por lo que debe
haber sido parte del acervo genético paleoameri-
cano. En los amerindios existe un solo linaje patri-
lineal claramente mayoritario, determinado en el
año 1995 al que se le denominó DYS199 (actual-
mente designado como Q1a3a1 o Q-M3) y se pre-
senta en todos los pueblos indígenas americanos,
incluidos los esquimales, pero especialmente en

Centroamérica y Sudamérica con frecuencias de
más del 90%. Posteriormente se determinaron
otros linajes, especialmente los haplogrupos C y R
en Norteamérica, por lo que se dedujo que hubo,
al menos, dos migraciones primarias procedentes
de Siberia (18).

El mismo fenómeno ocurre con el análisis de otro
marcador genético, el de los grupos sanguíneos,
donde el grupo sanguíneo O se encuentra en fre-
cuencias del 100% en muchos grupos étnicos de
Latinoamérica. Estudios realizados en las prime-
ras décadas del pasado siglo determinaron la pre-
dominancia del grupo sanguíneo O en las pobla-
ciones amerindias precolombinas, encontrándose
también el grupo A, pero sólo en el Norte de
América. Jacob Bronowski dedujo en 1973 que en
el poblamiento de América se habrían dado al
menos dos procesos migratorios: El primero lle-
vando exclusivamente el grupo O, típico de
Sudamérica y una segunda ola migratoria trayen-
do al grupo A solo o acompañado de O, tal como
se encuentra en Norteamérica (19).

La principal característica genética que diferencia
a los pueblos indígenas americanos de los demás
grupos humanos del mundo, es la predominancia
del grupo sanguíneo O. En el mapamundi (Mapa
Nº 1) se ha representado la distribución mundial
de este grupo sanguíneo, el cual se ha coloreado
de rosa las frecuencias entre 25 y 45%, en azul
aquellos lugares con frecuencias entre 45 y 70% y
con líneas negras se señalan las frecuencias entre
70 y 100 %. 

Mapa Nº 1. Distribución mundial del grupo san-
guíneo O

Fuente: Elaboración propia. 2015.

Revista de Salud # 25 Dr Aramayo final_Armado Revista de Salud # 6  1/26/16  5:36 PM  Página 21



Revista de Investigación e Información en Salud

22 Instituto de Investigación en Ciencias de la Salud

No existe actualmente una clasificación genética
reconocida que permita dividir en subgrupos la
población originaria de América. Sin embargo, la
genética mitocondrial permite establecer algunas
relaciones que coinciden con aspectos lingüísticos
y geográficos, pero sin establecer un número bien
definido de estos grupos, ni fronteras claras entre
ellos. Los primeros linajes descubiertos en la
población indígena de América los dio precisa-
mente la genética mitocondrial. Las características
únicas del ADN mitocondrial humano: elevado
número de copias, herencia materna, ausencia de
recombinación y alta tasa de mutación, han hecho
que esta molécula sea la elegida en muchos estu-
dios relacionados con la historia y evolución de las
poblaciones humanas (1) (20).

Los distintos agrupamientos de loci se denominan
haplotipos o haplogrupos y resultan específicos de
determinados grupos poblacionales, de manera
que facilitan una gran información acerca de las
relaciones interpoblacionales. En 1981, se esta-
bleció el mapa del ADN mitocondrial y, nueve años
después, Douglas C. Wallace determinó que el
96,9% de los originarios de América estaban agru-
pados en cuatro haplogrupos mitocondriales (A, B,
C, y D). Sin embargo, el genetista estadounidense
Andrew Merriwether destaca que, aunque los 4
haplogrupos se encuentran presentes en todas las
poblaciones originarias de América, dentro de
ellos pueden localizarse mutaciones genéticas
diferentes, según se trate de indígenas de
Sudamérica o Norteamérica. Esto sugeriría que,
una vez ingresados a América, algunos grupos
migraron rápidamente hacia Sudamérica, mientras
que otros poblaron Norteamérica y
Centroamérica. Así, el haplogrupo A generalmente
se presenta en frecuencias más elevadas en el
norte del continente, al contrario que los haplogru-
pos C y D, mayormente observados en el Sur de
América. Por otro lado, el haplogrupo B predomi-
na en determinadas poblaciones del Centro de
América, de conjunto con el haplogrupo A. Sobre
la base de las mutaciones encontradas en el ADN
mitocondrial, la mayoría de los investigadores
señalan que los haplogrupos A, C y D llegaron a
América desde Siberia, a través de Beringia, en un
tiempo alrededor de 35.000 A.C. (4) (20).

La ocupación gradual del territorio americano per-
mitió a los grupos humanos crear culturas diferen-

ciadas que se adaptaron a zonas climáticas que
van desde los hielos del ártico hasta la selva tropi-
cal, pasando por cordilleras y valles en toda
América. Este proceso de adaptación y desarrollo
cultural está registrado por restos arqueológicos
que se ubican a lo largo y ancho del continente, y
se demuestra por primera vez en Estados Unidos
donde se han hallado una secuencia de instru-
mentos y un tipo especial de puntas de flecha que
sería conocida como “puntas Clovis”, por la región
del estado de Nuevo México donde se encontra-
ron, que ubican el poblamiento de América entre
los años 12.900-13.500 y también los hallazgos
arqueológicos de Monte Verde (Chile), donde se
ha fechado presencia humana en alrededor de
12.500 años (21).

Muchos partidarios de la cultura Clovis argumen-
tan que todos los grupos emigraron juntos.
Durante la mayor parte de la segunda mitad del
siglo XX, los descubrimientos acerca de la cultura
Clovis sostuvieron lo que se conoce como el
"Consenso Clovis", fundamento de la teoría del
poblamiento tardío del continente americano. Sin
embargo, a partir de las dos últimas décadas del
siglo XX, nuevas investigaciones científicas cues-
tionaron las conclusiones del consenso Clovis y
aportaron pruebas mediante el estudio del ADN
mitocondrial, de la existencia de culturas amerin-
dias mucho más antiguas (22).

CUELLOS DE BOTELLA GENÉTICOS EN LAS
POBLACIONES ORIGINARIAS DE AMÉRICA
Según los estudios del antropólogo norteamerica-
no Henry Farmer Dobyns, los pueblos originarios
de América antes de 1490 tenían una población de
aproximadamente entre 90 y 112 millones de habi-
tantes y aunque luego revisó dichas cifras, queda
claro que en el período precolombino en las ciu-
dades de las Américas habitaban mucho más per-
sonas que en las europeas (23).

Otro periodo clave en la historia de las poblacio-
nes originarias americanas fue la llegada de los
europeos al denominado Nuevo Mundo, que tuvo
un impacto muy profundo en el acervo genético de
la población amerindia, al originar cuello de bote-
llas poblacionales. Cuando Cristóbal Colón arribó
a América en el año 1492 la población humana se
extendía desde el Estrecho de Bering a Tierra del
Fuego y se ha calculado que un 95% de la pobla-
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ción originaria total de América murió en los pri-
meros 130 años después de la llegada de Colón a
estas tierras (24).

El significativo decrecimiento de la población indí-
gena en América ocurrido después de la conquis-
ta Española ha sido una de las cuestiones más
debatidas de la historia del continente. Los histo-
riadores se encuentran divididos; por un lado unos
argumentan que el decrecimiento poblacional fue
causado por las epidemias traídas de Europa
mientras que, por otro lado se considera que dicho
decrecimiento fue provocado por la sobreexplota-
ción laboral y el maltrato infligidos a los indígenas
por los conquistadores (25).

Usando un conjunto de datos que combina el estu-
dio de ADN mitocondrial de poblaciones origina-
rias de América, tanto antiguas como contemporá-
neas, se ha demostrado que el tamaño efectivo de
la población nativa americana se sometió a una
detectable, aunque transitoria contracción, hace
más de 500 años atrás (20). Estos resultados con-
cuerdan con los registros históricos que sugieren
que las epidemias, las guerras, la esclavitud, y las
hambrunas resultaron en una significativa dismi-
nución en la población indígena americana duran-
te el siglo XVI. Además, la magnitud de la contrac-
ción sugiere que la despoblación no fue localizada
en determinadas regiones o comunidades, y en
cambio, es probable que se haya generalizado o
que haya tenido un impacto especialmente impor-
tante en las regiones más pobladas (24).

A pesar de que la evidencia histórica en cuanto a
tamaño de la población amerindia durante el siglo
XVI es imprecisa, conteos gubernamentales de la
época documentan una sustancial, si no catastró-
fica, disminución durante este período. Por ejem-
plo, el misionero franciscano Fray Toribio de
Benavente (1482- 1569), durante su trabajo ecle-
siástico en México, escribió que "En este momen-
to México estaba muy lleno de gente, y cuando la
viruela comenzó a atacar a los indios se convirtió
en tan gran mortandad entre ellos (...) que en la
mayoría de las provincias más de la mitad de la
población murió” (26).

Prácticamente todos los cronistas repiten la des-
cripción y anotan que esta enfermedad resultó
favorable para la conquista y dominación de

México, pues debilitó la resistencia azteca. Los
registros históricos de tributos e impuestos guber-
namentales han permitido una contabilidad más
exacta en algunos países. Por ejemplo, los regis-
tros de impuestos tributarios de 24 distritos del
Perú indican que el tamaño de la población impo-
nible disminuyó en un 30% (de 466.748 a 324.895)
entre los años 1573 y 1602, si bien la región ya
había sufrido previamente dos epidemias de virue-
la durante 1546 y 1558 (26).

La instalación de los colonizadores españoles en
las Antillas primero y en México después, así
como sus expediciones exploratorias por toda la
costa del Caribe serviría para provocar la expan-
sión de las epidemias. Así, se sabe que una epi-
demia de viruela se extendió por la actual
Colombia a finales de la década de 1520, desde
allí alcanzó lo que hoy es Venezuela y el Imperio
Inca donde, en un par de años, habría provocado
la muerte a cerca de la mitad de la población. De
todas las enfermedades epidémicas que hicieron
el viaje con los conquistadores españoles la virue-
la fue, sin duda alguna, la que ocasionó mayor
desolación y muerte entre los nativos, siendo una
de las que contribuyeron con mayor fuerza a la
reducción de las poblaciones originarias de
América. De acuerdo con las crónicas de los colo-
nizadores españoles, entre 1520 y 1531, cerca de
8 millones de personas murieron a causa de esta
enfermedad (27).

La primera observación de los sanitarios españo-
les fue que las enfermedades infecciosas afecta-
ban de modo distinto a los indígenas que a los
europeos. Diego Álvarez Chanca, médico que
acompañó a Colón en su segundo viaje, es quien
primero advierte que la gripe afectaba más inten-
samente a los amerindios que a los españoles.
Fray Bartolomé de las Casas, en su alegato proin-
digenista, afirma que eran "gentes delicadas, fla-
cas y tiernas en complission y que menos pueden
sufrir trabajos y que más fácilmente mueren de
cualquier enfermedad" (28).

La gripe fue la primera enfermedad epidémica que
llegó a América, durante el segundo viaje de
Colón. El Almirante llevaba caballos y cerdos que
llegaron enfermos, lo mismo que los expediciona-
rios, según dijo Fray Bartolomé de las Casas quien
anota que "comenzó la gente a tan de golpe a caer
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enferma de calenturas terribles, resultando de la
enfermedad que murieron tantos indios que no
pudieron contar (…)". Resulta pues, que la gripe,
primer flagelo que azotó a los aborígenes de
América causando la muerte de al menos un ter-
cio de ellos en la isla de República Dominicana,
fue también la primera zoonosis introducida en
América. Desde las Antillas, la enfermedad se
difundió hacia el continente americano prosiguien-
do su terrible letalidad, por lo que figura entre una
de las causas de los cuellos de botellas poblacio-
nales observados como consecuencia de la con-
quista y colonización española (27).

El sarampión, otra enfermedad altamente infecto-
contagiosa, arribó a América con la expedición de
Juan de Aguado, quien llegó a la República
Dominicana a finales de l495 y acentuó en la isla
caribeña los efectos que habían causado las ante-
riores epidemias. Esta “pequeña lepra”, como la
bautizaron los indígenas, que habían llamado
“gran lepra” a la viruela, forma parte también de
las epidemias que diezmaron a gran parte de la
población originaria de América. Los conquistado-
res españoles sometieron a las poblaciones indí-
genas, invadiendo sus tierras, saqueando sus bie-
nes y obligándolas al trabajo esclavo en su bene-
ficio. Esto provocó una disminución de la pobla-
ción nativa, denominada por algunos investigado-
res "catástrofe demográfica". Tras la conquista y
ocupación, la población originaria de América dis-
minuyó en más de un 90%, a causa de la guerra,
los malos tratos y las enfermedades traídas por los
conquistadores europeos (27) (28).

En estas circunstancias, las epidemias propiciaron
reducciones vertiginosas de la población nativa.
Por ejemplo, la población indígena del grupo étni-
co Sirionós o Mbyas del Departamento amazónico
del Beni, en el Estado Plurinacional de Bolivia,
quienes habían padecido pandemias durante casi
veinte años, se redujo en un 95% en menos de
una generación. El antropologista norteamericano
Allyn MacLean Stearman, describió que los
Sirionós tenían una probabilidad 30 veces mayor
de nacer con defectos congénitos de extremida-
des y con enfermedades genéticas que los con-
vertían en presa fácil de epidemias más que cual-
quier otra población boliviana, debido a la endoga-
mia y al elevado coeficiente de consanguinidad

resultante del cuello de botella poblacional experi-
mentado por este grupo indígena (29).

No sólo las epidemias diezmaron las poblaciones
originarias de América, si no que la acción de los
conquistadores europeos causó uno de los geno-
cidios más grandes de la historia, destruyendo
cientos de culturas originarias y estableciendo un
sistema permanente de opresión y explotación. En
ese sentido, en el Primer Encuentro Continental
de Pueblos Indios, reunidos en Ecuador en el año
1990 se plasmó en la Declaración de Quito: “Los
indios de América no hemos abandonado jamás
nuestra constante lucha contra las condiciones de
opresión, discriminación y explotación que se nos
impuso a raíz de la invasión europea a nuestros
territorios ancestrales (…)” (30).

DISCUSIÓN
Consideramos que el actual patrón de escasa
diversidad genética en las poblaciones originarias
de América es el resultado del efecto de múltiples
cuellos de botella en el origen de estas poblacio-
nes, que tuvieron lugar en el transcurso del pobla-
miento de América hasta la conquista y coloniza-
ción europea, magnificado por otros acontecimien-
tos históricos tales como los procesos de tribaliza-
ción, lo que conduce a un mayor grado de deriva
genética causada por el aislamiento y la endoga-
mia típica de las poblaciones originarias de
América.

Pruebas de la uniformidad genética en las pobla-
ciones originarias de América, como efecto de los
múltiples cuellos de botella poblacionales, se
encuentran en que los haplogrupos mitocondriales
A, B, C, y D así como el haplogrupo Q1a3a del
cromosoma Y se presentan en todos los pueblos
originarios americanos y con frecuencias predomi-
nantes a nivel mundial; al igual que otro marcador
genético como es el grupo sanguíneo ABO, donde
la preponderancia del grupo sanguíneo O consti-
tuye la  principal característica genética que dife-
rencia a los pueblos originarios de América de los
demás grupos humanos del mundo.
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