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RESUMEN

La utilidad del ADN mitocondrial (ADNmt) para determinar afinidad genética entre
grupos indígenas contemporáneos e inferir sobre migraciones, ha sido demostrada;
pero la imposibilidad de estudiar grupos prehispánicos extintos, limita las inferencias
sobre migraciones en esa época. El mestizaje en poblaciones neoamericanas ha sido
caracterizado por uniones entre hombres europeos y mujeres indígenas, permitiendo
detectar en la población contemporánea haplogrupos mitocondriales amerindios que
informan sobre poblaciones extintas. Para conocer los linajes femeninos en el occi-
dente de Venezuela, se estudiaron los haplogrupos del ADNmt a partir de RFLP, en una
muestra de 193 individuos con antepasados procedentes del occidente de Venezuela,
81 del Estado Lara (Barquisimeto) y 112 de tres pueblos del Estado Falcón (Macu-
quita=25, Macanillas=29 y Churuguara=58). Se comparó la distribución de haplogru-
pos entre las poblaciones y se estimó el mestizaje por línea femenina en ellas. Se com-
paró la distribución de cuatro haplogrupos indígenas con otras regiones de América.
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Se observa que en las cuatro poblaciones predominan haplogrupos amerindios,
seguidos de los africanos. Al comparar la fracción indígena con el resto de América
encontramos que Macanillas, Lara y Churuguara se asemejan a grupos de Amazonas
y Suramérica, mientras que Macuquita a Aruba. Esto sugiere una diversidad genética
importante en esa zona como probable ruta de paso hacia el sur y el Caribe; además
refleja vínculos genéticos importantes entre grupos prehispánicos de Aruba y los de la
península de Paraguaná. Evidencias arqueológicas soportan estos postulados. Se
recomienda aumentar la muestra y realizar análisis de secuencias para un nivel mayor
de precisión.

Palabras clave: ADN mitocondrial, haplogrupos, población venezolana, grupos
indígenas.

ABSTRACT

Mitocondrial DNA (mtDNA) has been widely used to study genetic relationships
between contemporary Amerindian groups and to infer ancestral migration movements;
however inferences about migration routes of prehispanic extinct groups are difficult.
Admixture of Neoamerican groups has been characterized by unions between European
males and Amerindian females. This allows the identification in present populations of
Amerindian mitocondrial haplogroups which give information on ancestral groups. In
order to investigate female lineages present in western Venezuela, RFLP haplogroups
from mtDNA were obtained from 193 individuals with grandparents from this region,
81 from the State of Lara (Barquisimeto) and 112 from 3 towns of the State of Falcon
(Macuquita=25; Macanilla=29 and Churuguara=58). Comparison of haplogroup distri-
butions between groups was performed, and admixture estimates based on female
lineages were obtained. The distribution of four Amerindian haplogroups was com-
pared with those of other populations from the American Continent. In our four
samples Amerindian haplogroups predominate, followed by those of African origin. In
the comparison of the mtDNA Amerindian fraction with other populations we find that
Macanillas, Lara and Churuguara are similar to South American and Amazonian groups
whilst Macuquita is similar to groups from Aruba. Our findings suggest an important
genetic diversity in this region, explained by migration routes to and from the south and
the Caribean. They also suggest genetic relationship between prehispanic groups from
Aruba and those from the Paraguaná peninsula, which have been inferred by
archeological evidences. An increase in sample size and analysis of sequences for more
precision is recommended.

Key words: Mitocondrial DNA, haplogroups, Venezuelan population, Amerindians.

INTRODUCCIÓN

Debido a su ubicación geográfica, el territorio venezolano ha recibido numerosos flu-
jos migratorios desde épocas prehispánicas. Al momento del contacto con los prime-
ros conquistadores, Venezuela estaba poblada principalmente por grupos Caribes y
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Arawacos (Fundación Polar, 1997). Con la llegada de los primeros colonizadores
españoles en el siglo XVI y luego con el ingreso de africanos a través del comercio de
esclavos que se desarrolló desde el siglo XVI al XVIII, se produjo un intenso mestizaje
que dió origen a la población venezolana actual.
El proceso de mestizaje no fue homogéneo a través del país y significó la casi sustitución
del componente genético amerindio por el español, con un patrón de poblamiento que
permite identificar actualmente en el territorio venezolano áreas de ocupación predomi-
nantemente de origen africano, algunas de origen español o europeo y unas pocas de
supervivencia aborigen.
Estudios genéticos previos realizados con grupos sanguíneos han revelado la hetero-
geneidad en la composición genética de la población venezolana (Castro de Guerra et
al., 1996; Castro de Guerra y Zambrano, 2000; Rodríguez-Larralde et al., 2001; Martínez
et al., 2007), mostrando lo complejo del proceso de conformación y desarrollo de los
pueblos americanos. Esa complejidad se evidencia no solo en la participación diferen-
cial de cada uno de los grupos étnicos que dieron su aporte genético, sino también en
la forma o dirección en que ese mestizaje ocurrió. Al respecto, han sido ampliamente
informativos los estudios realizados con haplogrupos del ADN mitocondrial (ADNmt)
y del cromosoma Y que, debido a su mecanismo de herencia, permiten conocer las
contribuciones genéticas por vía femenina y masculina en la población de interés;
además, permiten identificar el origen geográfico de los linajes masculinos y/o feme-
ninos detectados.
Estudios históricos y genéticos con linajes de herencia uniparental han permitido esta-
blecer la dirección del flujo génico en algunos países americanos, encontrándose como
un fenómeno generalizado del proceso de conquista y colonización, las uniones de
hombres europeos con mujeres indígenas o africanas (Bortolini et al., 1999; Mesa et al.,
2000; Sans, 2000; Ribeiro-dos-Santos et al., 2002; Martínez et al., 2007); esto permite
detectar en la población contemporánea una proporción importante de haplogrupos
mitocondriales amerindios que pueden informar sobre poblaciones ya extintas.
La región noroccidental de Venezuela, al igual que el resto del país, evidencia una hete-
rogeneidad importante en su composición genética. Estudios recientes reportan que el
componente genético más importante es el europeo con una proporción en torno al 54-
58%, seguido del aporte indígena con valores entre 25 y 32% y con menor aporte del
africano en torno al 15-17% (Rodríguez-Larralde et al., 2001; Acosta Loyo et al., 2004;
Simmons et al., 2007). Sin embargo, existen áreas que son reconocidas históricamente
por ser asentamientos de descendientes de esclavos africanos y otras que aún conservan
gran parte de descendientes de los pobladores indígenas originales.
La información existente sobre los primeros pobladores de esa región venezolana ha
sido inferida principalmente a partir de registros arqueológicos y etnohistóricos. La
imposibilidad de estudiar genéticamente esos grupos ya extintos, limita las inferencias
sobre la dinámica migratoria en la época prehispánica; sin embargo, la posibilidad de
inferir sobre ella a partir de haplogrupos amerindios detectados en la población con-
temporánea, hacen del ADNmt una herramienta útil. 
Con la finalidad de conocer sobre el origen y distribución de los linajes femeninos en
la población actual de la región noroccidental de Venezuela, se estudiaron los haplo-
grupos mitocondriales en cuatro poblaciones de la región: Macuquita, Macanillas y
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Churuguara, en el Estado Falcón y Barquisimeto en el Estado Lara. Luego, compa-
ramos la fracción amerindia de los ADNmt encontrados con la de otras poblaciones
americanas actuales y con datos de comunidades indígenas, con la intención de
ampliar el conocimiento sobre los grupos humanos que ocuparon la zona antes del
proceso de conquista y colonización.

MATERIAL Y MÉTODOS

Las poblaciones estudiadas presentan diferencias históricas en cuanto a la forma
como surgieron; Macuquita y Macanillas, en la Sierra de San Luis, norte del Estado
Falcón, fue zona de poblamiento de esclavos africanos; Churuguara, en la Sierra
Aguas Blancas, al sur del Estado Falcón, fue zona de predominante poblamiento
indígena, y Barquisimeto, capital del Estado Lara, con origen multiétnico (Fig. 1).

Figura 1. Ubicación geográfica de las poblaciones estudiadas.

La muestra estuvo conformada por 193 individuos, 112 de los tres pueblos del Estado
Falcón (Macuquita=25, Macanillas=29 y Churuguara=58) y 81 de Barquisimeto,
Estado Lara. En todos los casos la muestra fue conformada por individuos con los
cuatro abuelos procedentes de la población a la cual fueron asignados y firmaron el
consentimiento informado aprobado por el Comité de Bioética del IVIC.
El ADN fue extraído a partir de sangre completa según el método salino (Lahiri y
Nurnberger, 1991). Se estudiaron en el ADNmt un total de 13 sitios de restricción y
una deleción, que permiten identificar los cuatro haplogrupos indígenas A, B, C y D;
los africanos L, L3d y L3e y los europeos H, I, J, K, T, U, V a partir de RFLP (Tabla 1),
según técnicas y oligómeros reportados (Bailliet et al., 1994; Torroni et al.,1995; Toro-
Labrador et al., 2003) Aquellas muestras que no pudieron ser clasificadas entre los
haplogrupos mencionados, fueron agrupados en la categoría “otros”.
Se comparó la distribución de haplogrupos entre las cuatro poblaciones y se estimó
el mestizaje por línea femenina en cada una de ellas, sumando los haplogrupos con
igual origen genético. Se utilizó el programa ARLEQUÍN para calcular el índice de di-
versidad (Nei, 1987) en la fracción amerindia en cada población y el coeficiente de
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Tabla 1. Mutaciones principales que definen los haplogrupos estudiados. Los sitios de restricción  se
definen por la ausencia (-) o presencia (+) del sitio.



diversidad Fst, mediante un análisis de AMOVA (Excoffier et al., 1992). Luego se com-
paró la distribución de los cuatro haplogrupos indígenas en nuestras poblaciones con
la de otras de América y el Caribe. Para esta comparación se estimaron las distancias
genéticas pairwise (Slatkin, 1995), utilizando el programa ARLEQUÍN. Con base en la
matriz de distancia genética, se elaboró un ordenamiento no métrico en dos dimensio-
nes nMDS (non Metric Dimensional Scalling) y se agruparon las poblaciones con distancias
menores a 0,16, 0,24 y 0,32 valores que se obtuvieron con un análisis de conglomerados
realizado con el método de agrupaciones promedio (Clarke y Warwick, 2001). Tanto el
nMDS como el análisis de conglomerados se realizaron con el programa estadístico
PRIMER v6 (Clarke y Warwick, 2001).
Las poblaciones con las cuales comparamos fueron: Aruba (Toro-Labrador et al., 2003),
noroccidente y sureste de Colombia (Keyeux et al., 2002), Norte, Centro y Sur América
(Keyeux et al., 2002), Puerto Rico-1 (Martínez Cruzado et al., 2005), Puerto Rico-2
(Martínez Cruzado, 2002), Bolivia (Bert et al., 2001), Andes, norte y sur del Amazonas
(Rodríguez-Delfín et al., 2001), Makiritare (Lewis et al., 2004), Guahibos (Vona et al.,
2005), Yukpa y Barí (Zambrano, 2003).

RESULTADOS Y DISCUSIÓN

La Tabla 2 muestra la distribución en porcentajes de haplogrupos en la región noroc-
cidental de Venezuela. El aspecto más resaltante es el predomino de linajes femeninos
amerindios (A, B, C, D) y la casi inexistencia de los europeos (H, I, J, K, T, U, V), inde-
pendientemente del origen de la población. Las mayores proporciones de haplogrupos
indígenas están en las poblaciones de Barquisimeto (Lara) y Macuquita (Falcón), con
frecuencias bastante parecidas, 74% y 72% respectivamente (Tabla 3), mientras que los
africanos (L, L3d y L3e) tienen mayor frecuencia en las dos poblaciones que están
ubicadas en la zona de población africana, al norte del Estado Falcón, estas son Macu-
quita (24%) y Macanillas (21%). Resulta llamativa la elevada proporción de haplogru-
pos no identificados en Macanillas (31%), el estudio de secuencias de la región hiper-
variable del ADNmt puede ayudar a definir el origen de los mismos.

                               A               B            C              D             H           J             U            L          L3e     Otros     N
Barquisimeto   18 (22)    30 (37)     5    (6)      7    (9) 0         1  (1) 0       14  (17) 0            7      81
Macuquita         1    (4)      4  (16)     3  (12)    10  (40) 0    0    0         5  (20)    1  (4)       4      25
Churuguara        5    (9)    26 (45)     5    (9)      3    (5)    2 (3) 0         1  (2)     6  (10)    3  (5)     12      58
Macanillas          5  (17)      6  (21) 0            2    (7) 0    0    3         6  (21) 0          31      29

Tabla 2. Valores observados y frecuencias (%) de haplogrupos encontrados en las cuatro poblaciones
estudiadas. (No se incluyen los haplogrupos I, K, T, V y L3d por no aparecer en ninguna de las pobla-
ciones estudiadas).

El predominio de haplogrupos indígenas y la ausencia de los europeos en el noroc-
cidente venezolano, evidencian la escasa inmigración de mujeres europeas desde la
época colonial. Es difícil comparar con datos demográficos coloniales específicos
para esta región venezolana, no obstante resultan interesantes los datos de Humboldt
y Bonpland quienes estiman que para los primeros años del siglo XIX, la población
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venezolana era de 800.000 habitantes clasificados de la siguiente forma: Blancos
nacidos en Europa, 12.000; Blancos hispanoamericanos (criollos), 200.000; Castas
mixtas o gentes de color, 406.000; Esclavos negros, 62.000; Indios de raza pura,
120.000 (Arellano Moreno, 1982). Estas cifras revelan dos aspectos importantes del
proceso de mestizaje en Venezuela; primero, que fue un proceso intenso y temprano
revelado por la proporción de la denominada Castas mixtas que alcanza 50% de la
población total. En segundo lugar, la baja proporción de Blancos nacidos en Europa
permite suponer, basándonos en nuestros resultados, que en la región objeto de este
estudio las mujeres clasificadas como Blancas o de Castas mixtas, eran principal-
mente descendientes de mujeres indígenas. Por su parte, las mujeres africanas y sus
descendientes, además de pocas, parecen haber permanecido en sus áreas iniciales de
asentamiento con muy poca migración.
Aunque los haplogrupos amerindios predominan en las cuatro poblaciones, la distribu-
ción de los mismos es bastante heterogénea en la región (Tabla 4) y es reflejado por el
coeficiente de diferenciación interpoblacional Fst = 9,5%. Se observa que el haplogrupo
B es el más frecuente (51%) con valores entre 16% (Macuquita) y 45% (Churuguara),
seguido del haplogrupo A (22%), con menor representación en Macuquita (4%) y máxi-
ma en Barquisimeto (22%). Los haplogrupos C y D son los menos frecuentes en la re-
gión, destacando la concentración del D en Macuquita, donde alcanza el 40%.

                                  A                   B                  C                    D           TOTAL    Índice de diversidad
Barquisimeto         18  (30)         30  (50)        5    (8)          7  (12)          60                    0.6503
Macuquita               1    (5)           4   (22)        3  (17)        10  (56)          18                    0.6471
Churuguara             5  (13)         26  (67)        5  (12)          3    (8)          39                    0.5304
Macanillas               5  (38)           6   (46)        0                   2  (15)          13                    0.6667
Región
noroccidental        29  (22)         66  (51)     13  (10)        22  (17)        130

Tabla 4. Valores observados y frecuencias (%) de los haplogrupos Amerindios detectados en las
cuatro poblaciones estudiadas, con sus respectivos índices de diversidad.

La única población donde no están los cuatro haplogrupos es Macanilla, donde falta
el C. Sin embargo, en cada población la mitad de los individuos estudiados se concen-
tran en uno o dos haplogrupos, evidenciando estructuración genética, lo que produce
niveles de diversidad (Tabla 4) que resultan ser intermedios al compararlos con los de
diferentes poblaciones indígenas americanas. Estos niveles de diversidad relativa-
mente bajos, especialmente en Churuguara, podrían ser reflejo de poca diversidad en
los grupos indígenas originales de la zona o producto del efecto fundador que pudo
haber ocurrido por movimientos migratorios forzados por el proceso de conquista.
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                                     Europeos                Africanos            Nativos americanos              Otros
Barquisimeto                      1                             17                                74                                7
Macuquita                          0                             24                                72                                4
Churuguara                         2                             15                                61                               12
Macanillas                           3                             21                                45                               31

Tabla 3. Proporción de mestizaje por línea femenina en las cuatro poblaciones estudiadas.



Antes de la llegada de los españoles en el noroccidente de Venezuela estaban presentes
varios grupos, en su mayoría de familia Arawaka. En la zona costera del Estado Falcón,
correspondiente a la península de Paraguaná, predominaban los Caquetíos de quienes
se podría decir que era la población indígena más numerosa de las que habitaban las
tierras del occidente de Venezuela. Eran conocidos por ser gente de paz y muy amiga-
bles; su presencia se hizo sentir en Curazao, Aruba y Bonaire y en menor proporción en
Lara, Yaracuy, Llanos Occidentales, Barinas y cordillera Andina (Arcaya, 1953). 
Entrando más hacia tierra firme, en la región sur del actual Estado Falcón y territorio
de Lara, destacaba la presencia mayoritaria de los Jirajaras, quienes compartían la zona
limítrofe de ambos estados con los grupos Achaguas y Ayamanes; estos tres grupos
eran tenidos como guerreros e indomables (Beaujon, 1982). Las características bélicas
deben haber limitado el intercambio de estos grupos entre sí y con sus vecinos Caque-
tíos, lo cual junto a condiciones de surgimiento de cada una de las poblaciones estu-
diadas, podrían explicar parcialmente las diferencias encontradas entre ellas.
Al comparar la distribución de haplogrupos indígenas en el noroccidente venezolano
con América y el Caribe (Fig. 2) encontramos como aspecto más relevante que América
del Sur se diferencia del resto del continente, es decir, del centro y norte de América y
del Caribe, sugiriendo orígenes diferentes y/o procesos de diferenciación producidos
por migraciones posteriores a la llegada de los primeros grupos Amerindios a la región.

Figura 2. Gráfico nMDS con las agrupaciones obtenidas para las poblaciones venezolanas estudiadas
en relación a otras de América y el Caribe.

Otro aspecto que se desprende de nuestra comparación es que a pesar de ciertas dife-
rencias entre nuestras poblaciones, particularmente Macanilla, Churuguara y Barquisi-
meto (Lara), éstas se clasifican dentro del grupo que las relaciona principalmente con el
sur de Amazonas, el sureste de Colombia y región Andina; diferenciándose del norte del
Amazonas, el Caribe, Centro y Norte América. Estos resultados sugieren entonces que los
principales grupos que habitaron el territorio del noroccidente venezolano recibieron
importantes oleadas migratorias provenientes de la cuenca Amazónica, principalmente
de grupos de filiación Arawaka; estudios arqueológicos y etnohistóricos apoyan estos
resultados (Fundación Polar, 1997). No obstante, la elevada frecuencia del haplogrupo
A en nuestras poblaciones, particularmente en Macanilla, evidencian también la influen-
cia de otros grupos geográficamente cercanos a Falcón, de la zona costera Caribe como
los Wayuu, donde el haplogrupo A tiene frecuencias importantes (Keyeux et al., 2002).
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Resulta interesante que Macuquita se diferencia completamente de las otras tres po-
blaciones venezolanas agrupándose con Aruba. Este estrecho agrupamiento se debe
principalmente a la elevada frecuencia que presenta en ambas poblaciones el haplo-
grupo D. Durante los primeros años de colonización de Aruba los indígenas habitantes
de la isla fueron descritos como Caquetíos. Además, evidencias arqueológicas muestran
estrechos lazos entre los grupos Caquetíos que habitaban Aruba y los que estaban en
tierra firme, en la península de Paraguaná, debido a la cercanía geográfica. La presencia
elevada del haplogrupo D en Macuquita, puede ser explicada en función del surgi-
miento de esta población, que es referida en la literatura como un pueblo formado por
negros fugados de Curazao, los cuales se internaron en tierra firme al pie de la Sierra de
San Luis, y en esa región se mezclaron con indios de la zona también fugitivos. Podemos
suponer que esos negros eran ya mezclados, zambos, descendientes de mujeres indíge-
nas de origen Caquetío, ya que Curazao también fue zona de influencia de este grupo
indígena. Esto permite suponer que el haplogrupo D predominaba entre los Caquetíos,
como fue postulado ya por Toro-Labrador et al., 2003. Análisis de la secuencia de la
región hipervariable HVS-I, puede informar mejor sobre estas similitudes, al permitir
diferenciar linajes dentro de este haplogrupo.
Estos hallazgos parecen evidenciar una diversidad genética importante en esa zona
como probable ruta de paso hacia el sur y el Caribe y viceversa, en época prehispánica.
También muestran la utilidad del ADNmt detectado en poblaciones urbanas contem-
poráneas, para inferir sobre migraciones de grupos étnicos ya extintos. Se recomienda
aumentar la muestra y realizar análisis de secuencias para un nivel mayor de precisión.
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