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“Caracterización genética de la población humana de San Andrés y Providencia a partir 

de los marcadores microsatélites (STR´s) empleados por el Combined DNA Index System 

(CODIS)” 

 

RESUMEN 

Se realizó la caracterización de la población actual de las islas de San Andrés y Providencia 
a partir de 15 STR´s autosómicos, discriminando entre grupos de pobladores  raizales de 
Providencia, raizales de San Andrés, residentes e inmigrantes de las islas, los cuales fueron 
definidos a partir del origen de al menos dos generaciones de ancestros de los individuos. 
Se  obtuvieron  alelos  privados  para  esta  población  en  cuatro  sistemas  STR´s:  CSF1P0, 
D18S51, D19S433 y FGA. Hay evidencia de una estructura genética baja entre  los grupos 
de raizales de Providencia, raizales de San Andrés e inmigrantes, pero no hay evidencia de 
estructura entre  los  raizales de San Andrés  y  los  residentes. Por otra parte, a partir de 
análisis multivariados se estimó    la similaridad existente entre  los grupos originarios del 
archipiélago  con    poblaciones  anglófonas  del Caribe  como Bahamas  y   Barbados  y  con 
poblaciones africanas de  la costa occidental,   África central y del este. Con estas últimas 
poblaciones aunque existe similitud, de acuerdo al análisis de correspondencias, también 
es evidente que los grupos del archipiélago actualmente se diferencian de las mismas.  
 
Con  las poblaciones afro‐descendientes  colombianas  se estimó que  la población de San 
Andrés y Providencia es similar a Chocó y es genéticamente diferente de  las poblaciones 
de la costa atlántica colombiana y el Valle del cauca. 
 
En  relación  al posible origen de  los  individuos que  se  asentaron en  las  islas durante  la 
época de tráfico de esclavos, se pudo estimar como posibles poblaciones fuente: Guinea 
Ecuatorial,  Guiné  Bissaú,  Cabinda‐Angola,  Ovambo‐Namibia  y  Mozambique,  que  son 
poblaciones de la costa occidental, centro y este de África. Lo anterior, da indicios que los 
individuos  traídos  en  las  rutas  de  tráfico  de  esclavos  venían  de  múltiples  regiones 
geográficas africanas. 
 
Palabras clave: STR, Caribe, raizal (creole), estructura genética. 
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“Genetic Characterization of human population of San Andrés and Providence  Islands 

based  on  microsatellites  markers  (STR’s)  used  by  the  Combined  DNA  Index  System 

(CODIS)” 

 

ABSTRACT 

Genetic characterization of current population of San Andrés and Providence Islands were 
carried  out  based  on  15  autosomic  STR  loci  distinguishing  among  Creole  communities 
from Providence  Island and  from San Andrés  Island and resident and  immigrants on  the 
islands.   Those population groups were defined based on  individuals’  information of the 
provenance of their ancestors of at least two generations. 

There’s evidence of  little  genetic  structure  among Creole  groups of  San Andrés, Creole 
groups  of  Providence  and  immigrants  but  there’s  no  evidence  of  genetic  structure 
between Creole groups of San Andrés and  residents.   Moreover, based on multivariate 
analysis  the  similarity  between  aboriginal  groups  of  the  archipelago  with  Caribbean 
English‐speaking‐populations like Bahamas and Barbados were estimated, as well as with 
African groups from western coast, central and eastern Africa. 

Regarding Colombian afro‐descending populations, San Andrés and Providence population 
were estimated  to be  similar  to population of Chocó and are genetically different  from 
populations of Colombian Atlantic coast and from population of Valle del Cauca region. 

About the possible provenance of individuals who settled on the islands during the slave‐
traffic  period  the  following were  estimated  as  possible  source  populations:  Equatorial 
Guinea,  Guinea‐Bissau,  Cabinda‐Angola,  Ovambo‐Namibia  and Mozambique  which  are 
populations from African western‐coast and central and east Africa.  This information may 
suggest that  individuals brought by slave‐traffic routes came from different geographical 
regions of Africa. 
 

Keywords: autosomic STR, Caribbean, Creole, genetic structure, correspondence analysis. 
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INTRODUCCIÓN 

 

La población de San Andrés y Providencia es producto de una mezcla de  inmigrantes de 

diferentes  orígenes,  entre  los  que  se  destacan  los  indios Miskitos,  puritanos  ingleses, 

piratas  holandeses,  esclavos  jamaiquinos  y  africanos,  población  caribeña,  españoles  y 

posteriormente estadounidenses y colombianos continentales (Vollmer, 1997).  

 Esta  mezcla  ancestral  dio  como  resultado  una  población  raizal  que  tiene  unas 

características culturales, lingüísticas y sociales que la podrían hacer muy diferente de las 

poblaciones  negras  colombianas  y  de  cualquiera  de  las  regiones  continentales  de 

Colombia, e  incluso se podría diferenciar en estos mismos aspectos de cualquiera de  las 

poblaciones que le dieron origen.  

Es de vital importancia reconocer estas diferencias incluso desde la perspectiva genética y 

tener  una  caracterización  propia  de  la  población  de  San  Andrés  y  Providencia.  Esta 

caracterización  implica  analizar  estimadores  genético‐poblacionales  que  permitan 

establecer frecuencias alélicas, diversidad alélica, estructura genética, heterocigosidad   y 

otros parámetros forenses de los sistemas microsatélites usados, de manera que puedan 

ser  implementados  correctamente  para    identificación  y  pruebas  de  filiación  en  la 

población del Archipiélago.  

Esta caracterización se realiza con base en marcadores moleculares microsatélites con los 

sistemas utilizados por el CODIS  (Combined DNA  Index  System) desarrollado por el  FBI, 

validado internacionalmente y de uso actual en Colombia por las entidades tales como el 

Instituto  Nacional  de  Medicina  Legal,  la  Fiscalía  General  de  la  Nación  y  el  Instituto 

Colombiano de Bienestar Familiar (ICBF).  
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Adicionalmente, con estos mismos sistemas se ha realizado previamente la caracterización 

de otras regiones de Colombia,  lo que hace comparables  los resultados que se obtienen 

en  este  trabajo  con  los obtenidos  anteriormente  en  el país. De  esta  forma,  se pueden 

estimar  similitudes    respecto a otras poblaciones negras  colombianas y a  las diferentes 

poblaciones  Caribeñas.    Con  esto,  se  ofrece    una  mayor  comprensión  de  nuestra 

composición social, histórica y cultural. 

Uno  de  los  objetivos  de  este  estudio  es  confirmar  o  desvirtuar  la  agrupación  de  la 

población del Archipiélago  junto a  los Chocoanos y a  los mismos habitantes de  la costa 

Atlántica, dados  los  indicios encontrados en  los estudios genéticos   anteriores realizados 

en la población colombiana. 

Por otra parte, teniendo en cuenta la composición actual de la población total de las islas 

de San Andrés y Providencia, que se caracteriza por ser una población   multiétnica y de 

constantes  cambios  demográficos,      este  estudio  define  los  grupos  de  individuos  que 

cohabitan en las islas con base en el origen de sus ancestros, teniendo en cuenta al menos 

dos generaciones en  la  línea paterna y materna. De esta manera,  se  tiene en cuenta  la 

definición de raizal dada por la Oficina de Control y Circulación de Residentes  (OCCRE) y 

por  los mismos    habitantes  de  las  islas  y  permite  establecer  los  diferentes  grupos  de 

individuos a comparar  y sobre los cuales se hacen las estimaciones de estructura genética 

y mezcla racial. 
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1. OBJETIVOS 

 

 

1.1. Objetivo General 

Caracterizar genéticamente la población de San Andrés y Providencia a partir de sistemas 

microsatélites autosómicos utilizados por el CODIS (Combined DNA Index System). 

 

1.2. Objetivos Específicos 

 Realizar un análisis genético descriptivo de la población de San Andrés y Providencia. 

 Establecer las relaciones estructurales de la población de San Andrés y Providencia con 

las otras poblaciones negras colombianas y Caribe. 

 Determinar en los marcadores microsatélites utilizados los valores para los estadísticos 

de mayor relevancia en la práctica forense de la población estudiada. 

 Determinar  índices de mezcla racial para la población de San Andrés y Providencia. 
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2. MARCO TEÓRICO  

 

2.1 Poblamiento y proceso de mestizaje en el Caribe 

El Caribe  es  caracterizado  por  ser  la  región más  colonial  de América,  no  es  solamente 

influenciado  por  las  poblaciones  autóctonas  de  centro  y  sur  América  sino  que  tiene 

influencias de  sus múltiples colonizadores: españoles,  ingleses,  franceses, portugueses y 

holandeses. El Caribe  fue el primer escenario de encuentro de  indios, blancos y negros, 

convirtiéndose  en  lo  que  se  ha  llamado  la  América  de  las  plantaciones  o  Afroamérica 

(Martínez, 1995).  

 

Inicialmente, los colonos aportaron su fuerza de trabajo en los cultivos pero el crecimiento 

de  las plantaciones hizo que se  incrementara el trabajo del esclavo. La región del Caribe 

fue el área que mayor número de africanos albergó, aceptando aproximadamente el 43% 

de los esclavos vendidos en el hemisferio occidental (Craham y Knight, 1997). Por ejemplo, 

en 1640, había 52.000 blancos y sólo 6.000 esclavos en Barbados; pero para 1680, había 

40.000 esclavos y sólo 2.000 blancos, estos últimos plantadores y dueños de  las tierras y 

de los esclavos. A mediados del siglo XVII, Barbados era la colonia inglesa más prospera y 

poblada de América y, para finales del mismo siglo, la más poblada de todo el continente, 

ingresando  a  ella  1.400  esclavos  al  año.  Las  colonias  inglesas  en Norteamérica,  en  esa 

misma época, apenas tenían 30.000 esclavos, mientras que en Brasil sumaban 600.000; en 

el Caribe inglés y francés en su conjunto, eran 450.000, y 400.000 en la América española 

(Martínez, 1995). 

 

Comparando las colonias inglesas y españolas, se tiene que en una isla como Jamaica que 

es claramente una sociedad caribeña plantadora,  los negros superaban a  los blancos en 

razón de 10 a 1. El 75% de  los esclavos trabajaba en  las plantaciones de azúcar y el 95% 

vivía en las zonas rurales, su ciudad principal no alcanzaba los 15.000 habitantes. Mientras 
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que  en  la  América  ibérica  continental  había  21  centros  urbanos  con  más  de  50.000 

pobladores,  la  producción mercantil  de  alimentos  ocupaba  en  Perú  buena  parte  de  la 

mano de obra esclava,  lo cual muestra  la  importancia que  tuvo allí  la esclavitud urbana 

(Klein, 1986).  

 

Las Antillas menores que estaban prácticamente abandonadas, fueron colonizadas por los 

noreuropeos  entre  1620  y  1650,  burlando  el  dominio  ibérico.  Franceses  e  ingleses 

introdujeron como pobladores a inmigrantes que fueron contratados de diversas maneras 

y posteriormente ingresaron a esclavos que  se dedicaron a la producción a gran escala de 

tabaco, añil y azúcar entre otros (Martínez, 1995). 

 

En el proceso de deculturación, los esclavos del Caribe fueron sometidos al desarraigo de 

su  cultura,  a  la  pérdida  de  su  identidad,  idioma,  modos  de  vida  y  sistemas  de 

pensamiento; la deculturación alcanzaba, incluso su música y religión. Como resistencia a 

este  proceso  de  desintegración,  los  africanos  recurrieron  a  prácticas  clandestinas  para 

conservar  sus  valores  culturales  de  origen.  En  las  sociedades  caribeñas  iniciales  no 

operaba  la  integración  cultural;  su  dinámica  consistía  en  que  la  cultura  dominante,  es 

decir  la  europea,  a  través  de  la  explotación  económica,  impone,  además  de  sus 

necesidades y productos, una  serie de valores y patrones eurocéntricos apoyados en el 

sistema represivo de la esclavitud, que duró casi cuatro siglos. La cultura de resistencia, es 

decir  la africana,  se apoya al principio en  los valores de origen africano, al desaparecer 

éstos, debieron reelaborarse con apoyo de la tradición oral, operando cambios necesarios 

para  su adaptación en  las condiciones de opresión en que esta  tuvo que desenvolverse 

(Martínez, 1995).  

 

La  interculturación  mediante  la  cual  los  europeos  se  africanizaron  y  los  africanos  se 

europeizaron, dio lugar a la criollización de las sociedades caribeñas. El criollo, que era el 

nacido en América, mestizo de negro y blanco, de  indio y negro o de  indio y blanco, es 

caracterizado por dos procesos que representan nuevas formas de sentir y de pensar: el 
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sincretismo religioso y la diversidad lingüística. El primero, recoge la fuerza de los orishas 

africanos  (deidades)  y  los  hace  vivir  en  su  exilio  combinados  con  determinados  santos 

cristianos, pero  siguiendo  la  creencia de un único dios  supremo, Olofi,  al  cual no  se  le 

rinde culto. El segundo, se concretiza especialmente en el creole,  lengua que hablan  los 

pueblos de las Antillas, de Nueva Orleáns en el Caribe continental y en las islas Reunión y 

Mauricio  en  el  océano  Indico.  La  diversidad  lingüística  del  Caribe,  es  una  barrera 

espaciadora de estos pueblos. Si bien los idiomas dominantes son los europeos, la forma 

de  uso  y  la  regionalización  tanto  del  inglés  como  del  francés,  español  y  holandés,  los 

convierte en vehículos de integración de regiones afines (Martínez, 1995).  

 

Las  formas  lingüísticas  dialectales,  el  creole mismo,  son  parte  del  cimarronaje  cultural, 

practicado cotidiana y sistemáticamente. La resistencia cultural, estuvo sustentada en las 

prácticas mágicas y religiosas que todos los esclavos tenían, fuera cual fuera su origen. El 

baile  y  el  toque  de  tambor  también  fueron  comunes  a  todos  los  africanos, 

independientemente de la región de procedencia pues estas prácticas les daban seguridad 

y formas de defensa, en torno a su cultura protectora. Estas y otras prácticas crearon en 

los negros un sentimiento de identidad que se confirmó en el destino común: la esclavitud 

(Klein, 1986). 

 

Las  diferencias  culturales  que  se  encuentran  en  el  Caribe  están  en  gran  parte, 

determinadas por la misma diversidad de los europeos y la de los africanos, estos últimos 

provenían de diferentes culturas y se evitaba que se reunieran por etnias para así evitar 

que  se  organizaran  movimientos  de  resistencia.  En  los  comienzos  de  la  colonización 

española,  los  africanos  importados  provenían  de  los  enclaves  portugueses  de  Elmira, 

Luanda, Costa de Guinea, Costa de Oro, Costa de los Esclavos y Calabar. En esas regiones 

tenían asiento culturas que por su fuerza y solidez pudieron influir en el desarrollo cultural 

del Caribe, destacando entre ellas la yoruba (región dahomeyana y nigeriana), la ewe y la 

calabar. Las colonias francesas recibieron su influencia principalmente de la cultura fon de 
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Dahomey;  las  inglesas  y  holandesas  de  las  culturas  fanti  Ashanti  de  la  Costa  de  Oro 

(Martínez, 1995).  

 

El culto a  los ancestros en el Caribe tiene, entre  la población de ascendencia africana  los 

signos de su origen;  la tierra es considerada propiedad del que la trabaja, porque en ella 

está el “aura” de  los ancestros familiares. Tanto el modelo de familia extendida como el 

culto  a  los  antepasados,  son  dos  retenciones  claramente  africanas.  La  propiedad  de  la 

tierra y el arraigo a ella, es un ajuste funcional que resultó del cambio circunstancial del 

negro que pasó de esclavo a  trabajador asalariado, cuando no a propietario de  la  tierra 

(Martínez, 1995; Pomare y Dittmann, 2000).  

 

2.2 Historia de poblamiento de San Andrés y Providencia 

 

Aunque  en  el  archipiélago  no  se  conocen  vestigios  de  comunidades  precolombinas,  se 

sabe  que  los  primeros  habitantes,  aunque  ocasionales  pues  nunca  realizaron 

asentamientos, fueron  los  indios Miskitos.   Ellos hacían parte de  la familia de  los Miskito 

Suma Matapalpa quienes habitaban la costa Miskitos en lo que hoy es la costa occidental 

de Costa Rica, Nicaragua y Panamá. 

 

Las avanzadas de colonización  (1629‐1677) se caracterizan por  los  intentos que hicieron 

las  dos  potencias,  Inglaterra  y  España,  para  apropiarse  del  archipiélago,  debido  al  sitio 

estratégico que representaban las islas para controlar la navegación que iba hacia Europa 

originaria  de  los  territorios  del  sur  del  nuevo mundo.  Se definen  dos  periodos  en  esta 

época: la colonización de ingleses Puritanos y la ocupación militar por parte de soldados y 

piratas. 

La colonización Puritana se inicia entre 1627 y 1629, cuando 30 hombres comandados por 

el  capitán Cammock, desembarcan en  la  isla de San Andrés. En 1629  crearon el primer 

asentamiento  en  lo  que  hoy  es  Old  Town,  Providencia,  debido  a  la  favorabilidad  que 

representaba la riqueza del suelo, la abundante agua dulce y por su geografía montañosa 
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que  le  daba  facilidades  para  su  defensa.  Posteriormente,  llegaron  desembarcos  de 

puritanos  provenientes  de  Islas  Barbados,  St.Kiss  y  Tortuga.  En  1631  llega  el  primer 

desembarco directo de  Inglaterra  a Vieja Providencia  y para 1635 habían 500 hombres 

blancos, 40 mujeres y algunos niños (Vollmer, 1997). 

Sin  embargo,  la  sociedad  puritana  se  fue  debilitando  al  ingresar  la mano  de  obra  de 

esclavos  traídos  de  otras  islas  de  las  Antillas,  puesto  que  se  generó  desigualdad  en  la 

producción  agrícola.  El primer  grupo de  esclavos  llegó en 1633,  traídos de  isla  Tortuga 

para  la explotación de maderas de tinte. Posteriormente y de manera continua siguieron 

llegando,  convirtiendo  a  Providencia  en  un  centro  importante  de  tráfico  de  esclavos 

(Hamshere, 1972). 

El periodo de ocupación militar por parte de soldados y piratas, se inicia en 1641 cuando 

España  decide  tomarse  Old  Providence,  en  una  expedición  comandada  por  el  capitán 

Francisco  Díaz  Pimienta.  Este  comandante  logra  capturar  a  colonos  y  esclavos  y  los 

expulsa de  la  isla. La mayoría de colonos regresaron a  Inglaterra, así como  la mayoría de 

esclavos  son enviados a Cartagena pero algunos escaparon a San Andrés y otros pocos 

regresarían a las islas algunos años después.  

Con  esta  escasa  población,  se  inicia  un  asentamiento  en  la  isla  de  San  Andrés  que 

mantuvo contacto constante con los indios Miskitos, de cuya comunidad vinieron mujeres 

indígenas que  incrementaron  la población. Mientras  tanto,  en  la  isla de Providencia  se 

realizan  ocupaciones  sucesivas  durante  36  años  de  españoles  e  ingleses,  se  destaca  el 

grupo  de  ingleses  comandados  por  el  almirante  Sir  Henry Morgan  quien  se  toma Old 

Providence en 1670. Al  llegar a esta zona, el pirata decide dejar a  los 90 colonos que allí 

encuentra. Este es el grupo formado por ingleses y colonos que serían los ancestros de los 

habitantes de Providencia (Vollmer, 1997). 

En  la época del poblamiento raizal  (1780‐1953) se  logró el asentamiento de poblaciones 

formadas  por  inmigrantes  de  diverso  origen,  producto  de  la  colonización  y  esclavitud 

(1780‐1853) o por el contrario como resultado de la abolición de la esclavitud y el inicio de 

la economía del coco (1853‐1912). 
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Una  vez  España  e  Inglaterra  firman  el  tratado  en  1786  que  le  concede  a  España  la 

soberanía  sobre  la costa de Miskitos y  las  islas vecinas, algunos  ingleses desalojados de 

Bélice    llegan  a  San  Andrés  (Cabrera,  1980).  Igualmente,  pese  a  este  tratado,  el 

gobernador español  le da  licencia en 1787‐1788 a Francis Archbold para establecerse en 

Botton  House,  Providencia,  trayendo  consigo  numerosos  agricultores  y  esclavos 

jamaiquinos.  

Siguiendo  las  actividades  de  colonización  y  esclavitud  llegaron  a  las  islas  numerosos 

esclavos en su mayoría del Caribe anglófono, desde Jamaica, Barbados, Trinidad y Tobago, 

pero  también  desde  el África occidental.  Se  sabe  que  para  1793  San Andrés  tenía  391 

habitantes entre ingleses, esclavos negros y varias mujeres Miskito, entre estos habitantes 

había  37  familias  consolidadas  que  trabajaban  en  plantaciones  y  281  esclavos.  En 

Providencia habían 32 personas, organizadas en 4 familias de plantadores y 21 esclavos. 

La  población  del  Archipiélago  se  incremento  rápidamente,  para  1806  en  San  Andrés 

habitaban 1200 personas de las cuales 800 eran esclavos. En Vieja Providencia nunca hubo 

más de 300 personas, algunas provenían de San Andrés, otras de Bluefields  (Nicaragua) 

pero  la mayoría era de  Jamaica. Otra migración  importante  fue de caymaneses a  la  isla 

Providencia, que ingresaron desde 1830 hasta más o menos 1880. 

La abolición de  la esclavitud y  la economía del  coco  trajeron un nuevo poblamiento de 

esclavos  liberados  de  otras  islas  antillanas,  en  especial  Jamaica  y  Curazao,  así  como 

norteamericanos que venían a ejercer como pastores, comerciantes, marineros y nuevos 

migrantes de las islas Cayman, China y Colombia, estos últimos eran jueces, funcionarios y 

comerciantes.  

En 1953 el Archipiélago de San Andrés  y Providencia  fue declarado Puerto  Libre  con el 

objeto  de  promover  el  desarrollo  económico  del  mismo,  por  medio  de  la  actividad 

comercial  y  el  turismo.  Lo  anterior  promovió  la  llegada  de  numerosos  inmigrantes, 

apareciendo dos grupos nuevos: personas de Oriente Medio y colombianos continentales.  
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De Medio Oriente llegaron sirios, libaneses, palestinos y algunos judíos que comenzaron a 

llegar en los años 50´s. Sin embargo, esta comunidad ha permanecido aislada del entorno 

cultural  isleño.  Los  colombianos vienen de diferentes departamentos, especialmente de 

Bolívar,  Atlántico  y  Antioquia,  pero  en  la  década  de  los  80´s  llegó  gente  del  Valle. 

Lastimosamente,  en  este  último  grupo  llegaron  muchas  personas  relacionadas  con 

actividades del narcotráfico (Cabrera, 1980; Sánchez, 1995). 

Los  reportes  de  censo  poblacional  muestran  que  para  1951  San  Andrés  tenía  3.705 

habitantes mientras que para 1973 esta población había alcanzado los 20.955 habitantes. 

En Providencia, se  tienen datos de 1970 habitantes en el año 1951, mientras que había 

2.625 habitantes para el año 1973 (Cabrera, 1980).  

Esta  inmigración  grande  y  desordenada  creó  un  crecimiento  para  la  infraestructura 

turística y  comercial, pero que dejó un desequilibrio ambiental y  social que hizo que  la 

población  nativa  isleña  quedara marginada  del  área  laboral  y  económica  de  la  región 

(Pomare,2000).  

2.3. Identidad Raizal 

En 1991, con  la declaración de San Andrés como Departamento Especial con autonomía 

en    su  propia  regulación  administrativa  y  de  inmigración,  se  crean  las  instituciones 

Coralina y la Oficina de Control de Circulación y Residencia (OCCRE). La OCCRE clasifica al 

raizal con base en genealogías o generaciones nacidas en las islas. Con la denominación de 

un individuo como raizal se conserva  el derecho de residir en las islas.  

La organización Native Indigenous Organizations reúne organizaciones que se caracterizan 

como un grupo étnico originario y autóctono del Archipiélago, por  lo que se denominan 

pueblo  indígena, que es diferente del  resto de  individuos que habita el archipiélago. El 

pueblo  indígena posee una  lengua –el creole‐, una cultura y unas costumbres propias,  lo 

cual  debe  legitimar  sus  derechos  sobre  el  territorio  que  habitan  y  al  ejercicio  de  la 

autonomía  sobre  este.  Esta  posición  se  basa  en  el  concepto  de  nacionalidad  de  Hill 

Kymlicka quien plantea la existencia de diferencias entre grupos étnicos y naciones. Para 
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Kymlicka las naciones son aquellos pueblos que residen en un territorio con anterioridad a 

la  formación  del  respectivo  estado  y  por  esta  misma  razón  tienen  derecho  a  ser 

reconocidas como un grupo distinto que ejerce poder y autonomía sobre el territorio que 

habita (Kymlicka, 1995; Valencia,2002).  

Por otra parte, Son of  the soil   y otras organizaciones crean el Estatuto Raizal, como un 

proyecto de  ley presentado a  la corte constitucional de Colombia. En  los  intermedios de 

estas  posiciones  y  definiciones  aparecen  los  términos  como  H&H  (half  and  half),  que 

define  a  personas  mitad  raizal,  (es  decir  con  un  linaje  raizal)  y  mitad  de  otro  lugar, 

usualmente de la costa atlántica colombiana.  

Estas  organizaciones  consideran  que  una  persona  es  raizal  si  tiene  ancestro  raizal  y 

además  tiene  la  cultura,  la  lengua  creole  y  las  costumbres  propias  de  los  raizales. 

“Consideramos que  los hijos  entre  raizales  y  continentales  son  raizales  si mantienen  la 

lengua y la cultura raizal” Juvencio Gallardo, SOS 2001 (Valencia, 2002). 

2.4. Sistemas microsatélites 

Los microsatélites  también  conocidos  como  STR´s  son  repeticiones  en  tándem  de  una 

unidad pequeña de dos a seis pares de nucleótidos que corresponden aproximadamente 

al 20% del genoma humano (Goldstein, 1999). Son sistemas de herencia codominante que 

han mostrado  ser  altamente  polimórficos. Hasta  el momento  no  hay  claridad  sobre  su 

significado  funcional y por  tanto se encuentran como sistemas sin  función, sin embargo 

algunos autores piensan que se encuentran inmersos en exones y se hayan asociados con 

la expresión de algunas enfermedades (Goldstein, 1999). 

Un  aspecto  de  relevancia  para  la  utilización  de  microsatélites  como  marcadores  en 

procesos de identificación es el supuesto por el cual no están sometidos a un proceso de 

selección  debido  a  que  no  presentan  una  secuencia  codificante.  Por  otra  parte,  las 

regiones flanqueantes de los microsatélites son secuencias altamente conservadas, lo que 

permite  su  utilización  para  realizar  inferencia  filogenética  de  diferentes  especies 

(Goldstein, 1999). 
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Los  sistemas  microsatélites  escogidos  para  el  estudio,  son  muy  utilizados  para 

caracterización de diferentes poblaciones, por ser parte del  Combined DNA Index System 

(CODIS)  y  estar  incluidos  en  kits  comerciales  como  el  Identifiler  (Applied  Biosystems), 

entre otros. En particular, estos microsatélites no  tienen problema por  ligamiento entre 

loci,  porque  como  se  detalla  en  la  tabla  1,  cada  uno  hace  parte  de  una  unidad  de 

ligamiento  o  cromosoma  diferente.  Excepto  por  un  par  de  sistemas  que  están  en  el 

cromosoma 2  (D2S1338 y HUMTPOX) y otro par en el cromosoma 5  (CSF1PO y D5S818) 

pero que por la distancia entre ellos no tienen efecto de ligamiento. 

Sistema STR  Cromosoma  Locus  Tipo STR  Repetición 

D8S1179  8  BW20  Simple  TCTA 
D21S11  21    Compuesto  TCTA‐TCTG 
D7S820  7  SEMA3A     
HUMCSF1PO  5  CSF1R  Simple  AGAT 
D3S1358  3  LARS2  Simple  GATA 
HUMTH01  11  TH (tirosina hidroxilasa)  Compuesto  TCAT‐TGAA 
D13S317  13  SCZD7  (Desorden 

schizofrenia 7) 
   

D16S539  16       
D2S1338  2    Compuesto  TGCC‐TTCC 
D19S433  19  OA8 (osteoartritis QTL8)  Simple  AAGG 
HUMVWA31      Simple  TCTA 
HUMTPOX  2  TPO (peroxidasa tiroidea) Simple  AATG 
D18S51  18  BCL‐2  Simple  AGAA 
D5S818  5       
HUMFGA  4  FGA  (cadena  alfa  del 

fibrinógeno) 
Simple  TTTC 

 

Tabla 1. Sistemas STR´s incluidos en el CODIS y en el kit Identifiler, localización general en genoma 
humano.  
 

2.5. Estimadores genético‐poblacionales 

Una caracterización genético poblacional, se debe iniciar por la descripción de cada grupo 

de  interés,  esto  permite  individualizar  cada  población  del  universo  de  estudio.  Los 

parámetros  genéticos  poblacionales  básicos  son:  frecuencias  alélicas,  estimadores  de 

heterocigosidad,  independencia  entre  loci,  niveles  de  polimorfismo  y  estimadores  de 

equilibrio Hardy‐Weinberg. 
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Posteriormente,  surgen  los  parámetros  estadísticos    relacionados  con  el  análisis  de 

distancia entre poblaciones. Estas pueden clasificarse en tres tipos básicos: Euclidianas o 

distancias planas, que cumplen con el principio de  la desigualdad triangular, un ejemplo 

de estas es la distancia Manhattan. El segundo grupo corresponde a las transformaciones 

angulares cuyo objeto fundamental consiste en transformar cada población en un vector, 

de manera que cada una de ellos se pueda representar sobre un espacio esférico donde el 

ángulo  existente  entre  dichos  vectores  es  considerado  una medida  de  similaridad,  por 

ejemplo  la distancia de Bhattacharyya´s  (Nei, 1987). Finalmente  se  tienen  las distancias 

calculadas  a  partir  de  re‐arreglos matriciales,  de  tal manera  que  se  eviten  efectos  de 

escala. Una distancia matricial ampliamente utilizada es la distancia de Mahalanobis (Díaz, 

2002). 

2.6. Subestructura poblacional 

Se  habla  de  subestructura  de  una  población  cuando  esta  tiene  una  diferenciación 

genética, esto significa que hay una adquisición de frecuencias alélicas que difieren entre 

las subpoblaciones. La diferenciación genética puede resultar de  la selección natural que 

favorece diferentes genotipos en diferentes subpoblaciones, pero también puede resultar 

de  procesos  aleatorios  de  transmisión  de  alelos  de  una  generación  a  la  siguiente  o  de 

diferente  probabilidad  en  la  frecuencia  alélica  entre  los  fundadores  iniciales  de  la 

subpoblación (Harlt, 1997). 

Una  de  las  consecuencias  importantes  de  la  subestructura  de  la  población  es  una 

reducción  en  la  proporción  promedio  de  heterocigotos  relativa  a  la  esperada  bajo  un 

cruzamiento  al  azar.  Debe  tenerse  en  cuenta,  que  dentro  de  cada  subpoblación,  hay 

cruzamiento aleatorio y las frecuencias genotípicas, aunque extremas, todavía conservan 

las proporciones del equilibrio Hardy‐Weinberg. 

Se espera que tanto la distribución de alelos como de genotipos sea similar a través de las 

diferentes poblaciones,  si no es  así  se puede  inferir una  subestructura de  la población, 

cuya magnitud  se establece por medio de  los estadísticos  FST o RhoST. Algunas pruebas 

para estimar si existe subestructura y el nivel poblacional, son: 
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7.6.1. Diferenciación alélica 

Un  primer  paso  para  que  las  poblaciones  se  diferencien  es  que  éstas  tengan  una 

distribución alélica diferente entre ellas. La prueba se relaciona con la distribución alélica 

que  tienen  los  alelos  que  están  en  las  diferentes  poblaciones.  Construye  tablas  de 

contingencia con genotipos y aplica test de probabilidad, para establecer si hay diferencias 

en la distribución de frecuencias alélicas entre  poblaciones (Raymond y Rousset, 1995). 

7.6.2. Diferenciación Genotípica 

Otro  nivel  de  diferenciación,  es  que  existan  diferentes  genotipos  en  las  poblaciones  a 

comparar. La prueba se relaciona con la distribución de estos genotipos en cada una de las 

localidades. El estimado del valor‐P del log‐verosimilitud (valor G) está basado en un test 

exacto. 

7.6.3. Estadísticos‐F 

Wright  (1921) para cuantificar el efecto de  la endogamia por sub‐estructura poblacional 

definió el índice de fijación. El índice de fijación es igual a la reducción de heterocigosidad 

esperada, respecto a una población con cruzamiento aleatorio, en un nivel de jerarquía o 

estructura  de  la  población  relativo  a  otro  nivel  más  inclusivo  de  la  estructura.  Se 

establecieron tres niveles  jerárquicos: diferencia del  individuo con respecto al total de  la 

población  (FIT), diferencia entre  subpoblaciones  (FST)  y diferencia entre  individuos de  la 

misma subpoblación (FIS). 

 

Para  el  análisis  de  microsatélites  no  se  utilizan  los  estadísticos‐F  tal  como  fueron 

formulados  por  Wright,  es  decir  como  índices  de  fijación.  Puesto  que  el  modelo 

mutacional  de  k‐alelos,  en  el  que  se  basan  los  F’s  no  corresponde  para  las  secuencias 

microsatelitales. Los F’s son sensibles al esquema de muestreo y por supuesto, a las altas 

tasa  de mutación;  en  cambio,  se  utilizan modificaciones  a  los  estadísticos‐F  como  las 

propuestas por Weir y Cockerham (1984) con su estimado θ, F y el índice de endogamia f .  

Estas  formulaciones suponen que  las subpoblaciones se encuentran en equilibrio Hardy‐

Weinberg y de ligamiento; se basan en las medidas de diferenciación en diferentes niveles 
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jerárquicos, midiendo los diferentes componentes de varianza (a, b y c). El componente a 

es el de varianza entre subpoblaciones, b el de individuos entre subpoblaciones y c dentro 

del individuo.  

• FST (θ ) 

El  parámetro  FST  sirve  para  examinar  el  nivel  total  de  divergencia  genética  entre 

subpoblaciones. El mínimo teórico es cero (0) cuando no hay divergencia y el máximo es 

uno (1) cuando hay fijación de alelos alternativos en diferentes subpoblaciones. 

 

θ estima  la  correlación  de  genes  de  diferentes  individuos  en  la  misma  población 

(coancestralidad), o en otras palabras, compara  la variabilidad, medida en  la varianza de 

las  frecuencias  alélicas,  que  hay  entre  las  subpoblaciones.  Se  corresponde  con  el  FST 

desarrollado por Wright.  

           
cba

a
++

=θ̂  

2.7. Análisis Multivariado 

Las técnicas de análisis multivariado son ampliamente difundidas en  la actualidad en  los 

estudios genético‐poblacionales debido a  la capacidad que  tienen para analizar grandes 

conjuntos  de  variables,  justamente  lo  que  sucede  cuando  se  trabaja  con  sistemas 

genéticos polimórficos. En una matriz de datos construida a partir de las distribuciones de 

frecuencias  alélicas  de  sistemas microsatélites,  cada  uno  de  los  alelos  del  sistema  se 

asume como una de las variables en estudio (columnas) y cada uno de los individuos (filas) 

corresponde  a  las  poblaciones  que  se  analizan.  A  partir  de  este  modelo  se  realizan 

clasificación y comparaciones entre poblaciones que es uno de los objetivos principales en 

la  caracterización  genética  de  poblaciones.  Las  técnicas  principalmente  utilizadas  son 

componentes principales, correspondencias múltiples y escalamientos multidimensionales 

(Cavalli‐Sforza y Bodmer 1999; Usaquén, 2007).  

Otro grupo de técnicas muy utilizadas es el análisis de conglomerados; a partir de este se 

establecen las relaciones de agrupamiento entre poblaciones. Esta técnica es diferente del 
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análisis  cladistico  y  filogenético en el  cual  se parte de un grupo ancestral para  luego  ir 

reconstruyendo  la historia evolutiva de un  conjunto de especies u organismos.  En este 

caso  los  dendrogramas  son  representaciones  que  carecen  de  una  medida  directa  de 

tiempo, por lo tanto son reconstrucciones  actuales de poblaciones; sin embargo, como lo 

sugiere  Nei  (1987)  pueden  ser  reconstrucciones  filogenéticas  aceptables  cuando  la 

distancia  seleccionada  genera  unos  valores  acordes  con  el  pasado  evolutivo  de  los 

organismos.  En  el  caso  de  la  especie  humana  se  puede  hablar  también  de 

reconstrucciones  filogenéticas  cuando  los  dendrogramas  construidos  reflejan  procesos 

migratorios,  las fuerzas de selección y  los procesos de deriva por  los que ha pasado una 

población (Usaquén, 2007). 

Para  una  buena  interpretación multivariada  de  los  datos  se  sugiere  la  combinación  de 

diferentes técnicas buscando encontrar consistencia entre  los diferentes ordenamientos, 

especialmente  los  ordenamientos  producidos  por  planos  factoriales  y  los métodos  de 

construcción de dendrogramas (Cavalli‐Sforza,1994). 

2.8. Caracterización de poblaciones negras colombianas 

Diferentes estudios poblacionales se han realizado para comunidades negras colombianas 

incluidas las poblaciones de la costa atlántica y pacífica utilizando sistemas microsatélites. 

Un primer estudio fue realizado en 5  localidades de Chocó (Yunis, et.al.,2001),  tomando  

una muestra  de  248  a  251  individuos  y  tipificando  para  6  STR´s,  de  los  cuales  solo  4 

marcadores hacen parte del CODIS    lo que  limita su comparación con otras poblaciones 

referencia. Un segundo trabajo fue realizado en las ciudades de Santa Marta y San Andrés, 

donde  se  tomó  una muestra  de  97    y  27  individuos,  respectivamente  (Martínez,  et  al, 

2005). Se   tipificaron   9 STR´s del CODIS y se estimó que no hay diferenciación entre  las 

dos poblaciones.   

También se ha realizado caracterización de la población del Valle del Cauca, considerada la 

población con mayor porcentaje de afro descendientes, tipificando para 12 sistemas STR´s 

autosómicos (Gómez,et.al., 2003). Otro estudio  importante fue realizado en  la ciudad de 

Cartagena  (Martínez,  et.al.,  2006),  el  cual  realiza  comparaciones  para  nueve  sistemas 
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microsatélites y analiza estructura con diferentes poblaciones colombianas incluida una de 

San Andrés‐Santa Marta   y poblaciones africanas ya  caracterizadas, encontrando que  la 

población Cartagenera se diferencia para la mayoría de sistemas microsatélites respecto a 

los  Antioqueños  y  los  Africanos  (Mozambique,  Cabinda  y  Guinea  Bissau)  y  no  tiene 

diferencias con las muestras de San Andrés‐Santa Marta.   

Un  resultado  similar  se  encontró  al  comparar  individuos  de  Chocó,  Antioquia  y 

Cundinamarca, pues estas poblaciones se estimaron como diferentes entre ellas para  la 

mayoría  de  sistemas microsatélites.  En  este  caso  las  poblaciones  con mayor  distancia 

genética eran Choco y Cundinamarca (Palacio, et. al., 2006).  

Otro estudio importante fue el realizado por Paredes y colaboradores (2003) en el que se 

caracterizó  la población  colombiana en 4  regiones: Afro descendientes habitantes de  la 

costa pacífica y las islas de San Andrés y Providencia,  mestizos de la región Andina junto a 

Orinoquia  y  Amazonía,  habitantes  del  sur  occidente  de  los  andes  con  un  fuerte 

componente indígena, y afro descendientes habitantes de la costa Caribe.  

2.9. Caracterización de poblaciones Caribeñas 

Se han realizado algunos estudios para establecer el origen y diversidad de islas caribeñas 

usando marcadores mitocondriales  (mtDNA)  y  de  cromosoma  Y  (Benn‐Torres,  2007)  o 

SNP´s  (Benn‐Torres,  2006). Con  el  primer  estudio  se  determinó  que el  aporte  genético 

entre  hombres  y  mujeres  fue  diferente,  puesto  que  las  islas  que  fueron  colonizadas 

primero  (siglo  XV  y  XVI)  tienen  una mayor mezcla  de  hombres  Europeos    y mujeres 

indígenas.  Estos estudios  incluyen  islas de  las  antillas Británicas  (Dominica, Granada,  St 

Kiss, St Lucia, St Vincent, Trinidad, St Tomas, Jamaica), pero no a San Andrés y Providencia 

(Benn‐Torres, 2006). En el segundo estudio se compara la poblaciones isleñas de Jamaica, 

St Thomas y Barbados con poblaciones de África occidental, Europa y nativos americanos, 

se  estima  que  las  poblaciones  isleñas  son  diferentes  entre  si  y  tienen  un  aporte 

mayoritario de población Africana (84‐89%). Además se determinó que las poblaciones de 

Jamaica y St. Thomas son subestructuradas en 2 grupos cada una, mientras que Barbados 

es una población homogénea (Benn‐Torres, 2007).   
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Otro estudio de mezcla  racial  fue  realizado en  la población de Costa Rica, usando STR´s 

autosómicos, estima que las proporciones de Componente africano es 9%, amerindio 30% 

y europeo 61%  (Morera, et.al., 2003). En  la población de Puerto Rico,  se estima que  la 

contribución genética de europeos caucásicos es 76.4%, africanos 17% y amerindios 6.6% 

(Zúñiga, et.al, 2006). 

Adicionalmente,  se  han  realizado  numerosos  estudios  de  caracterización  de  las  islas 

Caribe  y  centroamérica  a  partir  de  diferentes marcadores  STR´s,  por  ejemplo  se  tiene 

información para Cuba, Puerto Rico, República Dominicana, Barbados, Nicaragua, Costa 

Rica, Honduras, El Salvador y Guatemala.  
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3. METODOLOGÍA 

 

3.1. Población muestreada 

 

Se  colectaron  muestras  de  sangre  de  277  individuos  voluntarios,  no  relacionados  y 

residentes de las islas de San Andrés y Providencia. A cada persona se le tomó muestra de 

sangre,  se  llenó  una  encuesta  con  información  étnica,  ancestros,  composición  familiar 

actual y se firmó consentimiento informado.  

 

Se denominaron “raizales de San Andrés” y “raizales de Providencia” a aquellas personas 

que  tenían ancestros al menos en dos generaciones de  las  islas.  “Residentes” personas 

que no tenía  las dos generaciones completas con esta ancestría de  las  islas o que tenían 

ancestros de tres o más orígenes geográficos, en este grupo se incluyeron tanto residentes 

de San Andrés como de Providencia puesto que de esta última  solo  se  tenían muestras 

para 7  individuos  residentes.  “Inmigrantes”  son  todas  las personas que nacieron o que 

tenían ancestros de lugares foráneos a las islas. De acuerdo con la anterior clasificación, se 

obtuvieron  4  tipos  de muestras:  raizales  de Providencia  (n=46),  raizales  de  San Andrés 

(n=56), residentes (n=52) e inmigrantes (n=123).  

 

3.2. Procesamiento de muestras 

 

Las  muestras  de  sangre  fueron  procesadas  por  salting‐out  para  extracción  de  DNA  y 

amplificadas con el kit AmpliF/STR Identifiler PCR de AB Applied Biosystems de acuerdo a 

los protocolos del fabricante. Se obtuvo tipificación para los 13 STR´s del CODIS (CSF1PO, 

D3S1358,  D5S818, D7S820,  D8S1179,  D13S317,  D16S539,  D18S51,  D21S11,  FGA,  TH01, 

TPOX, vWA) y dos marcadores adicionales (D2S1338 y D19S433).  

 

3.3. Análisis de datos 
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3.3.1. Estructura de la población. La estructura genética entre los cuatro grupos iniciales se 

determinó por 5 métodos diferentes:  

 

 Diferencias en distribución de frecuencias alélicas, usando test exacto‐G para cada loci 

y entre poblaciones tal como se implementa en el programa Genepop 4.0 (Raymond y 

Rousset,  1995;  Rousset,  2007).  Para  los  resultados multiloci  se  uso  la  corrección  de 

Bonferroni (α=0.05/15 =0.0033). 

 

 Diferencias en distribución de frecuencias genotípicas, usando test exacto‐G para cada 

loci y entre poblaciones, tal como se implementa en el programa Genepop 4.0. 

 

 Estadísticos–F  (Weir &  Cockerham,  1984)  y  prueba  de  significancia  de  los mismos  a 

partir  de  test  exacto,  usando  los  programas  Genepop  4.0  (Rousset,  2007)  y  FSTAT 

(Goudet, 2001), respectivamente.  

 

 Análisis de correspondencias a partir de las frecuencias alélicas de cada grupo, usando 

el programa MVSP 3.1.  

 

 Distancias genéticas, se estimó distancia de Cavalli‐Sforza, distancia de Reynolds (Fst) y 

distancia  de  Goldstein  entre  los  4  grupos  del  Archipiélago,  usando  el  programa 

Populations (Langella, 1999) y se construyeron dendogramas agrupando por Neigborn‐

Joining (NJ) y UPGMA tal como se implementa en el programa Treeview (Page, 1996).   

 

3.3.2.  Genética  descriptiva.  Se  estimaron  las  frecuencias  alélicas,  genotípicas, 

heterocigosidad y equilibrio Hardy‐Weimberg calculado con test de probabilidad  (Guo & 

Thompson,  1992)  usando  el  programa  Genepop  4.0  (Rousset,  2007).  Se  calcularon 

estimadores de diversidad tal como riqueza alélica y alelos efectivos.  Adicionalmente, se 

calcularon estimadores forenses como: poder de discriminación (PD), poder de exclusión 



23 
 

(PE), probabilidad de coincidencia  (Matching probability  ‐MP), contenido de  información 

polimórfica (PIC) para cada STR´s en  la población total y en las subpoblaciones usando el 

programa PowerStats V12 de Promega. 

 

3.3.3.  Comparaciones  inter‐poblacionales.  Se  incluyeron  las  siguientes  poblaciones 

foráneas (Tabla 2) relacionadas con su historia demográfica con el Archipiélago:  

Región  Población  Abreviatura  Referencia 

Caribe y  
Centroamérica 

Barbados,  
New Providence (Bahamas)
República Dominicana, 
Puerto Rico,  
Nicaragua,  
Honduras,  
Costa Rica,  
El Salvador,  
Garifuna (Honduras). 

BA 
BAH 
RD 
PR 
NI 
HO 
CR 
SAL 
GA 

(Rachel‐Anne et.al., 2006) 
(Simms, et.al., 2008) 
(Díaz et.al., 2008) 
(Zúñiga, et.al., 2006) 
(Flores‐Obando, et.al., 2004) 
(Matamorosa, et.al., 2004) 
(Rodríguez, et.al., 2007) 
(Lovo, et.al., 2007) 
(Herrera, et al., 2008) 

Norteamérica  Caucásicos  de  Estados 
Unidos  

US  (Butler, et.al., 2003) 

Europa  España,  
Andalucia‐Sur España,  
Reino Unido  

ES 
AN 
UK 

(Camacho, et.al., 2007) 
(Sanz, et.al., 2001) 
(Evett, et.al., 1997) 

África  Cabinda (Angola),  
Guiné‐Bissau,  
Guinea Ecuatorial 
Mozambique 
Ovambo (Namibia) 

CA 
GB 
GE 
MO 
OV 

(Beleza, et.al., 2004) 
(Goncalves, et.al., 2002) 
(Alvesa, et.al., 2005) 
(Alvesa, et.al., 2004) 
(Muro, et.al., 2008) 

Colombia  Valle del cauca,  
Choco,  
 
Bolívar,  
Córdoba,  
Atlántico. 

VA 
CH 
 
BO 
CO 
AT 

(Gómez, et.al., 2003) 
(Yunis,  et.al,  2001);  (Bravo,  et.al, 
2001),Grupo Genética 
Grupo Genética 
Grupo Genética 
Grupo Genética 

 

Tabla  2.  Poblaciones  referencia  incluidas  en  los  análisis  interpoblacionales,  con  su  respectiva 
referencia bibliográfica.  
 

Se hicieron tres tipos de análisis para comparar las poblaciones: 

 

 Análisis  de  correspondencias  a  partir  de  frecuencias  alélicas.    Para  hacer  las 

comparaciones,  se  usaron  STR´s  del  CODIS  en  diferentes  combinaciones,  de 

acuerdo con la coincidencia de STR´s para los que se tenía reporte de frecuencias 
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en  las  poblaciones  antes mencionadas.  Así,  se  hicieron  tres  comparaciones:  la 

primera  con  énfasis  en  poblaciones  del  Caribe  para  la  cual  se  usaron  6  STR´s 

(CSF1P0,  D7S820,  D13S317,  TH01,  TPOX,  vWA),  la  segunda  con  énfasis  en 

población Europea usando 7 STR´s  (D8S1179, D18S51, D21S11, FGA, TH01, TPOX, 

vWA) y la tercera con énfasis en poblaciones colombianas usando 9 STR´s (CSF1P0, 

D3S1358,  D5S818,  D7S820,  D13S317,  FGA,  TH01,  TPOX,  vWA).  Estos  análisis  se 

hicieron con MVSP 3.1. 

 

 Diagrama  de  conglomerados.  Con  estas  mismas  poblaciones  y  en  las  mismas 

combinaciones  de  STR´s  se  calculó  distancia  de  Cavalli‐Sforza  y  se  construyó 

diagrama de conglomerados usando el método de Evolución Mínima  (Rzhetsky y 

Nei 1992), agrupados por el algoritmo de Close‐Neighbor‐Interchange (CNI) (Nei y 

Kumar,2000)  a  partir  de  un  árbol  inferido  por  Neighborn‐Joining,  usando  el 

programa MEGA4 (Tamura, et.al.,2007). 

 

 Prueba  de  diferenciación  inter‐poblaciones.  A  partir  de  la  comparación  de 

frecuencias  alélicas  para  la  combinación  de  9  STR´s  se  hizo  test  exacto  para 

diferencia de poblaciones (Raymond y Rousset, 1995) tal como se  implementa en 

el  programa  Arlequin  3.1  (Excoffier,  et.al.,  2005)  comparando  las  poblaciones 

negras relacionadas con cada uno de los grupos del archipiélago. 

 

Adicionalmente,  para  establecer  cuales  eran  los  alelos  que  caracterizaban  a  una 

determinada población o poblaciones y que producían diferencias en los resultados de los 

análisis  de  correspondencias  y  los  diagramas  de  conglomerados,  derivados  de  las  tres 

combinaciones  de  STR´s  utilizadas,  se  realizó  análisis  de  componentes  principales 

graficando por Euclidian biplot para el  STR o los STR´s que podían estar produciendo esas 

diferencias.  
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3.3.4. Mezcla  racial.  Se  calcularon  los  coeficientes  de mezcla  con  el  estimador My,  tal 

como se  implementa en el programa Admix 2.0  (Dupanloup y Bertorelle, 2001) para  los 

grupos  del  archipiélago,  usando  como  poblaciones  ancestrales:  Cabinda,  Guiné‐Bissau, 

Guinea‐Ecuatorial, Mozambique, Ovambo, Estados Unidos  (US), Sur España, Reino Unido 

(UK), Costa Rica, usando una tasa de mutación de 0.001 (valor medio para los marcadores 

del CODIS) y 400 años desde el evento de mezcla como parámetros para el cálculo.  

 

3.3.5.  Mapas  Sintéticos.  A  partir  del  análisis  de  correspondencias  con  énfasis  en 

poblaciones  colombianas  realizado para 9 STR´s,  se graficó  sobre mapas geográficos  los 

valores propios que tenía cada población para un determinado eje, donde las poblaciones 

que eran caracterizadas en mayor proporción para un determinado eje, se coloreaban en 

tonos  oscuros  y  las  que  tenían  menor  proporción  de  estas  características  se  iban 

coloreando  en  tonos más  claros.  Las  poblaciones  que  eran  similares  de  acuerdo  a  la 

proporción  del  valor  propio  y  que  por  tanto  compartían  su  caracterización  para  un 

determinado eje, se coloreaban igual en el mapa. Se graficaron así, los tres primeros ejes 

del análisis. 
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4. RESULTADOS 

4.1. Descripción de la muestra 

Las muestras obtenidas se  restringen a  individuos   entre  los 21 a 60 años de edad, con 

mayor  proporción  de  individuos  entre  los  41  a  50  años  (25.3%).  La  proporción  de 

individuos  es    55.6%  de  raizales  y  44.4%  de  inmigrantes,  estos  últimos  provienen  de 

departamentos  costeros  de  Colombia  (Bolívar  33%,  Atlántico  15%,  Córdoba  8%).  La 

proporción  por  género  es  43%  de  hombres  y  57%  de  mujeres.    Estas  proporciones 

corresponden  a  la  composición  actual  aproximada  de  la  población  del Archipiélago,  de 

acuerdo con el censo de 2005.  

 

Con  las muestras  obtenidas  se  inicia  el  análisis  para  la  estimación  de  los  parámetros 

genético‐poblacionales de la población total y de las subpoblaciones definidas. Respecto a 

la distribución de  los  individuos muestreados, se observa que tanto en San Andrés como 

en Providencia se cubrieron los principales sectores de asentamientos para los diferentes 

grupos  de  individuos  definidos,  que  se  relacionan  con  las  zonas  de  mayor  densidad 

poblacional en  las  islas, de acuerdo con el Plan de Ordenamiento Territorial de  la región 

(Gobernación Departamento de San Andrés, 2003).  

En  San Andrés  la mayor parte de  las muestras de  inmigrantes está  concentrada en  los 

barrios de Natania y Serie Bay, mientras que los raizales de San Andrés están asentados en 

La Loma y San Luis y  los    residentes están en Serie Bay y Congjo Hill  (cerca a La Loma) 

(Anexo I). En Providencia, hay muestras de   raizales de Providencia en todos  los sectores 

de  la  isla, pero  la mayoría están en Botton house, Rocky point y Old town, mientras que 

los pocos residentes muestreados (6 individuos) están asentados en Botton house (Anexo 

II).  

En  cuanto  al  origen  de  los  inmigrantes  (Anexo  III),  la  mayoría  (63%)  proviene  de 

departamentos  costeros  de  Colombia:  33%  Bolívar,  15%  Atlántico,  8%  Córdoba  y  5% 
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Sucre. Pero se tienen muestras de otras regiones como son: 6% Antioquia, 3% Valle, 3% 

Bogotá y muestras minoritarias (1% cada una) de  Argentina, Nicaragua, Siria y Líbano.  

Por la misma conformación multi‐origen de este grupo de inmigrantes, es de esperar que 

no estén en equilibrio Hardy‐Weinberg, puesto que es en este grupo donde se evidencia y 

tiene  efecto  la migración.  Además,  no  hay  razón  para  sustentar  que  estos  individuos 

tienen apareamiento aleatorio entre ellos por el solo hecho de ser inmigrantes.  

 

4.2. Estructura de la población de San Andrés y Providencia 

El  análisis  se  inició  estimando  si  había  estructura  genética  entre  los  cuatro  grupos  de 

individuos definidos a partir del origen de sus ancestros, para a partir de esta estimación 

hacer  la  caracterización  genética  de  la  población,  en  especial  las  comparaciones  inter‐

poblacionales y los reportes de frecuencias alélicas, teniendo en cuenta la estructura real 

que hay en la población del Archipiélago. 

Antes de hacer las pruebas de estructura se estimó si la población total y cada uno de los 

grupos estaban en equilibrio Hardy‐Weinberg (EHW), encontrándose que de acuerdo con 

el  estimado multiloci  tanto  la  población  total  como  los  grupos  están  en  equilibrio.  Sin 

embargo,  aparecen  sistemas  en  desequilibrio  para  determinados  grupos:  D19S433  y 

D2S1338  en  inmigrantes,  CSF1P0  en  raizales  de  Providencia  y  residentes  y  TPOX  en 

raizales  de  San Andrés.  Estos  desequilibrios  se  deben  tener  en  cuenta  al momento  de 

hacer comparaciones para establecer diferencias entre grupos. 

4.2.1. Diferencia en la distribución de frecuencias alélicas. La distribución de frecuencias 

para    los STR´s cumple con  lo esperado para  la aplicación del modelo de mutación step‐

wise,  puesto  que  se  observa  una  distribución  en  forma  de  campana,  donde  los  alelos 

centrales  están  en    mayor  frecuencia,  los  alelos  con  mayor  o  menor  número  de 

repeticiones en menor frecuencia y los alelos con repeticiones incompletas en frecuencias 

muy bajas. Únicamente el sistema D21S11 se aleja de esta distribución.  
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En  cuanto  a  la  diferencia  en  la  distribución  de  frecuencias  entre  los  grupos  del 

archipiélago,  usando  el  test  exacto‐G  se  estimaron  8  STR´s  con  distribución  diferente 

(α=0.05): D13S317, D18S51, D21S11, D2S1338, D5S818, D7S820, FGA y TPOX, de aquí no 

se tienen en cuenta ni el D2S1338 ni el TPOX por encontrarse en desequilibro en uno de 

los grupos (Tabla 3).   

Así mismo, al realizar la prueba sólo para las poblaciones raizales de San Andrés, raizales 

de Providencia y  los  residentes, para establecer el aporte que hacen estos grupos en  la 

diferencia,  se estiman 4 STR´s con distribución alélica diferente: D18S51, D8S1179, FGA y 

TPOX (α=0.05). De nuevo aquí no se tiene en cuenta la diferencia estimada con TPOX por 

que se encuentra en desequilibrio para uno de los grupos comparados (Tabla 3).  

Valor‐P 
 frecuencias alélicas 

Valor‐P frec. 
genotípicas 

Sistema 

4 grupos  3 grupos (Raizales y 
residentes)

4 grupos 

CSF1PO  0.0743 0.1147 0.0550 
D13S317          0.0281 0.0929 0.0244 
D16S539          0.2103 0.6800 0.2458 
D18S51          0.0000 0.0100 0.0000 
D19S433          0.0741 0.8068 0.0460 
D21S11           0.0138 0.2756 0.0178 
D2S1338         0.0077 0.8164 0.0079 
D3S1358         0.2392 0.5501 0.2553 
D5S818           0.0000 0.2460 0.0000 
D7S820          0.0507 0.7624 0.0568 
D8S1179          0.0628 0.0227 0.0446 
FGA              0.0000 0.0065 0.0000 
TH01             0.1995 0.6578 0.2091 
TPOX             0.0000 0.0087 0.0001 
vWA              0.1294 0.5295 0.1498 

 
Tabla 3. Valores‐P estimados a partir de test exacto‐G para diferencia entre distribución de 
frecuencias alélicas y frecuencias genotípicas entre los grupos del Archipiélago. En negrilla 
aparecen los valores significativos.  
 

Adicionalmente,  la  prueba  pareada  entre  los  grupos  analizados  muestra  que  hay 

diferencia significativa (P<0.01; α=0.05) entre  las frecuencias alélicas y genotípicas de  los 

grupos comparados (Tabla 4) con excepción de los raizales de San Andrés y residentes.  
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Grupos comparados  Diferencia 
frecuencias alélicas 

Diferencia  
frecuencias genotípicas 

Inmigrantes – Raizales de Providencia  <<0.001 <<0.001
Inmigrantes – Raizales de San Andrés  <<0.001 <<0.001
Inmigrantes – Residentes  <<0.001 <<0.001
Raizales de Providencia ‐ Raizales de San Andrés  <0.001 <0.001
Raizales de Providencia – Residentes  0.0073 0.0068
Raizales de San Andrés – Residentes  0.7027 0.6946

 
Tabla  4.  Valor‐P  estimado multiloci  de  test  exacto  pareado  para  diferencia  en  distribución  de 
frecuencias alélicas y genotípicas entre los cuatro grupos del Archipiélago.  
 

4.2.2. Diferencia en  la distribución de frecuencias genotípicas. Hay 11 sistemas para  los 

cuales  se  estima  diferencia  en  su  distribución  de  frecuencias  genotípicas  (Tabla  3),  los 

cuales coinciden con  los STR´s que mostraban diferencias en distribución de  frecuencias 

alélicas  y  se  adicionan  3  sistemas:  CSF1P0,  D19S433  y  D8S1179.  Sin  embargo,  estos 

últimos  son  justamente  los  sistemas  que  aparecían  en  desequilibrio  en  alguno  de  los 

grupos por lo que no se debe tener en cuenta la diferencia estimada con los mismos.  

De  igual  forma,  la  prueba  pareada  estima  que  hay  diferencias  en  distribución  de 

frecuencias genotípicas entre  todos  los grupos, excepto  los  raizales de San Andrés y  los 

residentes (Tabla 4), coincidiendo con el resultado de diferencia en frecuencias alélicas.  

Con  lo anterior, se concluye que  la diferenciación estimada tanto en  frecuencias alélicas 

como genotípicas es resultado del aporte de los diferentes grupos, excepto los grupos de 

raizales de San Andrés y residentes.  

4.2.3.  Estadísticos‐F.  Los  valores  FST  entre  las  subpoblaciones  y    FST  total  (0.006) 

corresponden a una estructura genética baja, de acuerdo con  la escala de Wright, pero 

son  significativos  tanto  en  el  estimado  total  como  entre  los  grupos,  excepto  entre  los 

raizales de San Andrés y los residentes (Tabla 5).  

 

La  ligera estructura estimada  respecto al grupo de  inmigrantes es de esperarse, dada  la 

heterogeneidad   de este grupo que   hace que su pool genético sea diverso y   diferente 

respecto a los otros grupos de individuos. Pero la  estructura aunque baja estimada entre 
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los grupos de  raizales de cada  isla  resulta  inesperada, por  tratarse de dos  islas que  son 

geográficamente cercanas y socialmente relacionadas. 

 

Subpoblaciones 
Inmigrantes  Raizales 

Providencia 
Raizales  San 
Andrés 

Raizales Providencia  0.0093*     
Raizal San Andrés  0.0071*  0.0048*   
Residentes  0.0070*  0.0050*  ‐0.0008 

 
Tabla 5. Valores FST entre grupos, estimados por Weir y Cockerham (1984), * significancia al 5%.  
 

En cuanto a los valores de endogamia estimados en la población total (FIS=0.0012) y en los 

grupos (Tabla 6), estos no representan una probabilidad  significativa de que los individuos 

compartan alelos idénticos por descendencia. Incluso el grupo de raizales de Providencia, 

que  es  geográficamente más  aislado  y  en  el  cual  el  ingreso  de migrantes  tiene mayor 

control, tiene uno de los valores estimados más bajos (‐0.009). Por tanto, la endogamia no 

puede considerarse un evento que afecte a  la población del Archipiélago ni a  los grupos 

definidos.  

Sistema  Inmigrantes  Raizales 
Providencia 

Raizales San 
Andrés 

Residentes 

CSF1PO  ‐0.0713  0.0933  ‐0.0134  ‐0.0297 
D13S317        0.0491  0.0246  ‐0.0214  ‐0.0737 
D16S539        0.0433  ‐0.0182  0.0279  0.0698 
D18S51          ‐0.0054  0.0331  0.0094  ‐0.0056 
D19S433        ‐0.0057  ‐0.0101  0.0338  ‐0.0625 
D21S11          0.0114  ‐0.0177  ‐0.0090  ‐0.0424 
D2S1338        0.0690  0.0359  0.0365  ‐0.0444 
D3S1358        0.0482  ‐0.0382  0.0007  0.0258 
D5S818          0.0174  ‐0.1753  0.0043  ‐0.1635 
D7S820          ‐0.0068  ‐0.0122  0.0433  0.0481 
D8S1179        ‐0.0112  ‐0.1954  ‐0.0334  ‐0.1138 
FGA              0.0295  ‐0.0348  0.0058  0.1024 
TH01             ‐0.0572  ‐0.0419  0.0185  0.0783 
TPOX             ‐0.1018  0.0876  0.1600  0.0783 
vWA              0.0250  0.1153  ‐0.0311  ‐0.0425 
Multiloci  0.004  ‐0.009  0.016  ‐0.012 

 
Tabla 6. Valores FIS por locus en cada grupo estimados por Weir y Cockerham (1984).  
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4.2.4.  Análisis  de  correspondencias.  Para  este  análisis  se  compararon  los  4  grupos 

establecidos y la población total  para 177 variables que corresponden a las frecuencias de 

cada uno de  los   alelos en  los 15 STR´s. Las variables se redujeron a 3 ejes. El primer eje 

que explica el 39.2% de la varianza le da mayor peso a los alelos (variables): CSF1P0‐10.2, 

D18S51‐21.2, FGA‐32.2 y FGA‐45.2 caracterizando el grupo de raizales de Providencia y le 

da menor peso a los alelos: D5S818‐7, D21S11‐28.2, D21S11‐33 y D18S51‐10, con los que 

aleja al grupo de inmigrantes.  

 

El segundo eje que explica el 37.4% de la varianza le da mayor peso a los alelos: CSF1P0‐

10.2, D18S51‐21.2,  FGA‐32.2  y  FGA‐18.2  con  los  que  de  nuevo  caracteriza  el  grupo  de 

Raizales de Providencia, pero le da el menor peso a los alelos: D18S51‐10.2, D21S11‐28.2, 

D21S11‐29.2 y FGA‐26.2, con los que aleja el grupo raizal de San Andrés.  

 

El tercer eje explica 23.3% de la varianza y le da el mayor peso a los alelos: D18S51‐15.2, 

D19S433‐10,  D21S11‐34,  D5S818‐15,  FGA17.2  y  TH01‐5,  que  caracteriza  el  grupo 

residentes y le da menor peso a los mismos alelos del eje 2, más el alelo D3S1358‐11  para 

de nuevo alejar el grupo de raizales de San Andrés.  

Ax
is

 2

Axis 1

Total

Inmigrante

Raizal_Prov

Raizal_SA

Residente

-0.3

-0.7

-1.0

-1.4

-1.7

0.3

0.7

1.0

1.4

1.7

-0.3-0.7-1.0-1.4-1.7 0.3 0.7 1.0 1.4 1.7

 

Figura 1. Análisis de correspondencias para los grupos del Archipiélago a partir de las frecuencias 
alélicas de los 15 STR´s del Identifiler ®.  
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Se observan 4 núcleos: los inmigrantes, los raizales de Providencia, la población total y un 

cuarto núcleo conformado por los raizales de San Andrés y los residentes (Figura 1). Este 

análisis  nos  indica  que  hay  tanta  diferencia  entre  los  raizales  de  Providencia  y  los 

inmigrantes como entre  los raizales de Providencia y  los raizales de San Andrés. Por otra 

parte, la población total se ubica en un punto intermedio entre los otros grupos.  

 

4.2.5. Distancias genéticas. Se calculó la distancia de Cavalli‐Sforza, y se generó diagrama 

de  conglomerados  para  confirmar  la  consistencia  de  la  estructura  estimada  en  la 

población. Se observa que de nuevo los grupos de raizales de San Andrés y residentes son 

los  más  cercanos  genéticamente  y  se  agrupan,  independientemente  del  método  de 

agrupamiento  utilizado; mientras  que  los  raizales  de  Providencia  y  los  inmigrantes  son 

genéticamente equidistantes entre sí y se ubican independientes en el diagrama (Tabla 7 y  

Figura 2).  

 

   Inmigrantes  R. Providencia  R. San Andrés 

R.Providencia  0,181      

R. San Andrés  0,170 0,179   

Residentes  0,166 0,170 0,137 

 
Tabla 7. Distancia de Cavalli‐Sforza para los 4 grupos del archipiélago. 

a)                                                                                b) 

 

Figura 2. Dendograma derivado de la distancia de Cavalli‐Sforza, a) agrupado por NJ.  b) agrupado 
por  UPGMA,  el  número  en  el  diagrama  indica  la  consistencia  de  las  ramas  a  partir  de  100 
bootstrap realizados sobre loci. 
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Teniendo en cuenta que la distancia de Cavalli‐Sforza y Edwards toma valores entre 0 y 1, 

los  valores  de  distancia  estimados  para  los  grupos  son  bajos  (todos  menores  a  0.2), 

indicando que  los grupos aunque distanciados no tienen gran divergencia genética entre 

ellos y coincidiendo con la estructura genética baja estimada con el estadístico FST.  

 

Se calcularon también las distancias de Goldstein (Figura 3) y de Reynolds (Figura 4), cada 

una  con  su diagrama de  conglomerados  agrupado  tanto por NJ  como por UPGMA.    Se 

observa que para estas distancias los arboles generados tienen una arquitectura diferente, 

independientemente  del método  de  agrupamiento,  lo  que  puede  evidenciar  que  estas 

distancias  efectivamente  no  logran  estimar  distancias  consistentes,  cuando  se  trabajan 

con  poblaciones  o  grupos  estrechamente  relacionados  (con  un  tiempo  corto  de 

divergencia)  y  especialmente  con marcadores  altamente  polimórficos  (Takezaki  y  Nei, 

1996), como es el caso de este estudio.  

 

La única consistencia entre las diferentes distancias, es que para el método de UPGMA se 

obtuvieron arboles que agrupan  los raizales de San Andrés y residentes, mostrando que 

son los grupos genéticamente más similares.  

 

a)                                                                                 b) 

 

Figura 3. Dendograma derivado de  la distancia de Goldstein, a) agrupado por Neiborn‐Joining b) 
agrupado por UPGMA, el número en el diagrama indica la consistencia de las ramas a partir de 100 
bootstrap realizados sobre loci. 
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a)                                                                                b) 

 

Figura 4. Dendograma derivado de  la distancia de Reynolds, a) agrupado por Neiborn‐Joining b) 
agrupado por UPGMA, el número en el diagrama indica la consistencia de las ramas a partir de 100 
bootstrap realizados sobre loci. 
 

Todas  las  pruebas  realizadas  para  estimar  la  estructura  entre  los  grupos  definidos  con 

base en el origen de sus ancestros son consistentes entre sí, estableciendo que hay tres 

grupos  diferentes  de  individuos:  inmigrantes,  raizales  de  Providencia  y  raizales  de  San 

Andrés  junto a residentes, estos últimos careciendo de estructura entre ellos. Por tanto, 

para los análisis posteriores a los raizales de San Andrés y los residentes los fusionamos en 

un solo grupo y de aquí en adelante son denominados “San Andrés”.  

 

4.3. Caracterización genética de la población de San Andrés y Providencia  

 

4.3.1.  Estimadores  forenses  y  genético‐poblacionales.  Las  frecuencias  alélicas  y  los 

parámetros  forenses para  los 15 STR´s en  la población total y en cada subpoblación son 

listados en  las tablas 5 a 8. En  la población total el  locus con el poder de discriminación 

(PD) más alto fue el D2S1338 (0.976) mientras que el D18S51 es el más informativo para el 

poder de exclusión  (PE)  (0.706). El  locus con contenido de  información polimórfica  (PIC) 

más alto es el D2S1338  (0.89),  seguido por D18S51  (0.88) y FGA  (0.85). El estimado de 

probabilidad combinada es de 1 en 8 x 1017 individuos. 

 

En cuanto a la heterocigosidad observada (Ho), el valor promedio para  la población total 

es de 0.8017, mientras que entre las subpoblaciones los valores de Ho están entre 0.8006 

para inmigrantes y 0.8043 para raizales de Providencia, lo que evidencia que la diversidad 

de  las poblaciones es  similar. Para  los diferentes marcadores,  la menor heterocigosidad 
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observada está en el sistema TPOX para la muestra de raizales de Providencia (0.674) y la 

mayor está en el sistema D8S1179  para este mismo grupo (0.978).  

 

Los  valores  de  heterocigosidad  promedio  de  la  población  total  de  San  Andrés  y 

Providencia  (0.8017)  están  por  encima  de  los  valores  promedio  para  poblaciones 

comparadas  de  origen  africano,  poblaciones  caucásicas,  poblaciones  colombianas 

(excepto Córdoba) y dentro del rango de valores de las poblaciones Caribeñas. Esto puede 

evidenciar que  las poblaciones  sometidas a continuos procesos de mezcla como  son  las 

caribeñas, incluidos los grupos del Archipiélago, tienen una diversidad genética mayor que 

otras poblaciones con una menor influencia migratoria (Tabla 8).   

 

Origen étnico  Población  Ho 

Bahamas (New Providence)  0.783 
República Dominicana  0.903 
Población total Archipiélago  0.801 
Grupo Raizal Providencia  0.804 

Caribe 

Grupo San Andrés  0.801 
Cabinda (Angola)  0.796 
Guinea Ecuatorial  0.781 

África 

Guiné‐Bissau  0.789 
Sur España  0.776 Caucásicos 
US  0.781 
Bolívar  0.784 
Córdoba  0.801 

Colombia * 

Atlántico  0.769 
 
Tabla 8. Comparación de valores de Heterocigosidad observada (Ho) para diferentes poblaciones. 
*(Eljach, 2007). Se muestra en negrilla el estimado Ho más alto. 
 

Los  resultados de estimadores  forenses de  los marcadores del CODIS obtenidos para  la 

población  total  y  el  grupo  de  San  Andrés,  fueron  comparados    con  los  obtenidos  por 

Paredes  y  colaboradores  (2003),  que  son  la  principal  referencia  que  se  tiene  para  la 

población de San Andrés. En ese estudio agrupan  la  isla con el departamento del Choco, 

en la región de la costa Norte del Pacífico.  

 



36 
 

En  relación  al  sistema  que  aporta mayor  poder  de  discriminación  (PD),  el  estudio  de 

Paredes, la población total y el grupo San Andrés coinciden en que es el sistema D18S51; 

mientras que el sistema con menor PD es   D3S1358. En general, los valores de PD en los 

diferentes  sistemas  son  similares, aunque  los valores  son  ligeramente menores para  los 

estimados en San Andrés. Solo difieren  los estimados para TH01 y D13S317, que  tienen 

valores mayores en los estimados de PD para la población total (Tabla 9).  

 

Sobre el poder de exclusión (PE), los estimados de Paredes y la población total coinciden 

en que el  sistema con mayor PE es D18S51, mientras que en el grupo San Andrés es el 

D21S11. El  sistema  con menor PE es el D3S1358 para Paredes  y  la población  total  y el 

TPOX para San Andrés. Los estimados   de PE si difieren entre  los  trabajos,    se  reportan 

estimado PE mayor para  los  sistemas D18S51,  FGA, D16S539  y  TPOX    en  el  trabajo de 

Paredes, mientras  que  PE  en  el  sistema  D8S1179  es mayor  en  la  población  total  y  el 

D5S818 es mayor en San Andrés (Tabla 9). 

 

Poder Discriminación (PD)  Poder Exclusión (PE) 

Sistema 
Pob total  SA 

Paredes 
et.al. 2003  Pob total  SA 

Paredes 
et.al. 2003 

CSF1PO  0.907 0.912 0.899 0.575 0.592 0.549 
D3S1358  0.887 0.871 0.873 0.457 0.434 0.485 
D5S818  0.889 0.889 0.897 0.569 0.644 0.536 
D7S820  0.923 0.917 0.908 0.556 0.510 0.577 
D8S1179  0.915 0.892 0.915 0.685 0.662 0.574 
D13S317  0.927 0.916 0.879 0.569 0.569 0.517 
D16S539  0.93 0.916 0.928 0.543 0.510 0.601 
D18S51  0.972 0.965 0.974 0.706 0.717 0.793 
D21S11  0.954 0.952 0.954 0.692 0.735 0.711 
FGA  0.966 0.954 0.961 0.663 0.592 0.741 
TH01  0.909 0.900 0.874 0.562 0.463 0.524 
TPOX  0.895 0.915 0.904 0.463 0.392 0.549 
vWA  0.932 0.926 0.931 0.582 0.680 0.62 

 
Tabla 9. Comparación de valores de poder es discriminación y poder de exclusión entre el trabajo 
de Paredes et.al, 2003, la población total y el grupo San Andrés de este estudio. 
 

Respecto a  la diversidad alélica, para 10 de  los 13 STR´s este estudio  tipificó un mayor 

número de alelos, llaman la atención el marcador D18S51 donde se encontraron 6 alelos 
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mas  respecto  al  trabajo  de  Paredes,  ubicados  en  diferentes  puntos  de  la  distribución 

alélica y el sistema FGA que tiene cuatro alelos en el extremo superior de  la distribución 

(de mayor tamaño). Difiere también    la distribución de  los alelos en el sistema D21S11 y 

FGA,  en  los  que  el  trabajo  de Paredes  reporta  alelos  de menor  tamaño  respecto  a  los 

encontrados en este estudio (Tabla 10).   

 

Otros  estimadores  de  diversidad  genética  basados  en  frecuencias  alélicas  utilizados 

fueron: riqueza alélica y número de alelos efectivo. La riqueza alélica se estimo con base 

en el mínimo tamaño de muestra, es decir para N=46, con este estimador se encontró que 

el  grupo  con mayor  riqueza  alélica  son  los  inmigrantes  y  el  de menor  riqueza  son  los 

raizales  de  Providencia,  con  132  y  126  alelos  respectivamente.  El  sistema  de  mayor 

diversidad es el D18S51 seguido del FGA y D21S11, mientras que el de menor diversidad 

es el TH01 (Tabla 11).  

 

Rango alélico  Número alelos 
Sistema 
STR  Paredes 

et.al, 2003 
Población 

total 
Grupo San 
Andrés 

Paredes 
et.al, 2003 

Población 
total 

Grupo San 
Andrés 

CSF1P0  7‐15  7‐15  7‐15  9  10  8 
D3S1358  12‐19  11‐19  11‐19  7  9  8 
D5S818  7‐14  7‐15  8‐15  8  9  8 
D7S820  8‐14  6‐14  7‐14  7  9  8 
D8S1179  8‐17  9‐17  10‐17  10  9  8 
D13S317  8‐14  8‐15  8‐15  7  8  8 
D16S539  8‐14  8‐14  8‐14  7  7  7 
D18S51  11‐24  10‐26 *  10.2‐21  16  22  14 
D21S11  24.2 ‐ 36  27 ‐ 36  27‐36  16  18  16 
FGA  16 ‐ 29  17.2 ‐ 45.2  17.2‐45.2  18  22  16 
TH01  5‐ 9.3  4‐10  5‐10  6  8  7 
TPOX  6‐12  6‐12  6‐12  7  7  7 
vWA  11‐20  11‐22  11‐20  9  12  9 

 

Tabla 10. Comparación de rango alélico y número de alelos entre el trabajo de Paredes et.al, 2003, 
la  población  total  y  el  grupo  San  Andrés  de  este  estudio.  * mayor Nº  alelos  con  repeticiones 
incompletas. 
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Sistema  Inmigrantes Providencia San Andres Pob Total 
D18S51  14  11  12  13 
FGA  12  16  12  13 
D21S11  12  8  13  12 
D2S133  11  12  12  12 
D19S43  11  11  11  11 
vWA  9  8  8  8 
CSF1PO  8  9  7  8 
D8S117  8  8  8  8 
D13S31  7  7  7  7 
D5S818  7  6  7  7 
D7S820  8  5  7  7 
TPOX  7  6  7  7 
D16S53  7  7  7  7 
D3S135  7  7  6  7 
TH01  6  5  6  6 

Total  132  126  130  133 

 

Tabla 11. Riqueza alélica basada en el mínimo tamaño de muestra (N=46) para cada grupo y en la 
población total. 
 

Por su parte con el número de alelos efectivo, se estimo que los grupos de inmigrantes y 

San Andrés  tienen  igual número de alelos  (81) mientras que  los  raizales de Providencia 

tienen el menor número (76). Para la población total los sistemas con el mayor número de 

alelos  efectivos  son  el  D2S1338  y  el  D18S51,  seguido  del  FGA,  con  9  y  7  alelos 

respectivamente (Tabla 12). Con este estimador es evidente que a pesar que los STR´s son 

muy polimórficos en  la población del archipiélago,  su potencial  real de polimorfismo  se 

reduce en más de la mitad si se tiene en cuenta los alelos efectivos, es decir los alelos que 

realmente se pueden encontrar en la población.  
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Sistema  Inmigrantes Providencia San Andrés Pob total 
D2S1338  8 9 10 9
D18S51  8 6 8 9
FGA  8 7 6 7
D21S11  7 5 6 6
D19S433  6 6 6 6
vWA  5 5 5 5
D16S539  5 5 5 5
D8S1179  5 5 4 5
D13S317  5 4 5 5
D7S820  5 4 5 5
CSF1PO  4 5 5 4
TH01  4 4 4 4
D5S818  4 3 4 4
TPOX  3 4 4 4
D3S1358  4 4 3 4
Total  81 76 81 83

 

Tabla 12. Número de alelos efectivo por cada grupo y en la población total para cada STR. 

 

4.3.2. Comparación de diversidad alélica. Aunque en baja  frecuencia, hay  varios alelos 

presentes únicamente en un grupo del archipiélago y ausentes del  resto de poblaciones 

mundiales comparadas: D18S51‐16.2, D18S51‐26, D19S433‐11.2 en  inmigrantes, CSF1P0‐

10.2  y  FGA‐32.2 en  raizales de Providencia,  FGA‐17.2  y  FGA‐26.2  en  San Andrés. Otros 

alelos  están  presenten  en más  de  un  grupo  del  Archipiélago  y  ausentes  del  resto  de 

poblaciones, como son: D18S51‐20.2 en inmigrantes y San Andrés, FGA‐43.2 en raizales de 

Providencia y San Andrés (Tabla 13).   

 

Así como también hay alelos presentes en los grupos del archipiélago y que se comparten  

solo  con  algunas  poblaciones  afro‐descendientes,  Caucásicas  o  Centroaméricanas,  de 

estos llama la atención la presencia de los alelos: FGA‐30, presente en San Andrés y que es 

compartido con  la población de UK y Costa Rica; el FGA‐19.2, presente en  los raizales de 

Providencia  e  inmigrantes  (de  Sucre)  y  el  D18S51‐16.2  presente  en  inmigrantes  

(Antioquia),  puesto  que  estos  dos  últimos  alelos  se  han  considerado  característicos  de 

grupos de África del Este (Mozambique, Ruanda) (Simms, et.al. 2008).  
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Sistema‐Alelo  Grupo del  Archipiélago 

CSF1P0‐10.2  Raizales Providencia 
D18S51‐16.2  Inmigrantes (Antioquia) 
D18S51‐26  Inmigrantes (Bolívar) 
D19S433‐11.2  Inmigrantes (Bolívar‐San Andrés) 
FGA‐17.2  San Andrés (Providencia‐Panamá) 
FGA‐26.2  San Andrés 
FGA‐32.2  Raizales Providencia 
D18S51‐20.2  Inmigrantes (Bolívar) 

San Andrés (Nicaragua, San Andrés) 
FGA‐43.2  Raizales Providencia y San Andrés 

(Nicaragua, Providencia) 
 
Tabla 13. Alelos privados y alelos presentes solo entre grupos del archipiélago. Entre paréntesis 
aparece el origen de los ancestros de los individuos inmigrantes o de San Andrés. 
 

Los alelos de mayor tamaño (mayores a 30 repeticiones) en el sistema FGA, aparecen en 

otras poblaciones africanas, del Caribe (Costa Rica, Garifunas) y en  las poblaciones   afro‐

descendientes  colombianas,  lo que podría  indicar que estos  alelos  tienen origen en  las 

poblaciones  africanas  y  ahora  están  presentes  en  las  poblaciones  con  las  cuales  han 

tenido eventos de mezcla.  

 

4.3.3.  Equilibrio  Hardy‐Weinberg  (EHW).  La  población  total  y  los  grupos  raizales  de 

Providencia y San Andrés, están en EHW de acuerdo con  la prueba global, pero el grupo 

inmigrante  esta  en  desequilibrio  por  déficit  de  heterocigotos  (valor‐p=0.044). 

Discriminado  por  locus,  en  la  población  total  los  15  loci  están  en  EHW  (Tabla  14). 

Analizando por grupos, solamente los loci D2S1338 y D19S433 en inmigrantes y CSF1P0 en 

raizales de Providencia aparecen en desequilibrio (Tablas 15‐17, Anexo IV). 

Al  detallar  las  causas  del  desequilibrio  se  observa  que  el  locus  D19S433  en  el  grupo 

inmigrantes  sólo  tiene  un  punto  de  desequilibrio  (genotipo  13,12)  a  lo  largo  de  la 

distribución  observada  y  esperada  del  genotipo,  en  el  cual  presenta  un  exceso  de 

heterocigotos, el resto de  la distribución se ajusta con el valor esperado  (Anexo  IV). Por 

tanto, esta desviación del EHW   es consecuencia de una  fuerza evolutiva direccional, tal 

como  la selección natural o  la migración, esta última concebida como una migración de 

individuos de un solo origen.  
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Si la desviación del equilibrio es consecuencia de selección, se trataría de una selección no 

efectuada  sobre  el microsatélite,  puesto  que  estos marcadores  no  están  sometidos  a 

selección, pero  si  sobre un gen  cercano y  con el  cual puede haber  ligamiento. En otras 

palabras, podría ser un efecto “hitchhiking” por un alelo  favorecido en  la cercanía de  la 

región del cromosoma 19 donde se ubica el sistema STR. Sin embargo, esta explicación no 

se ajusta al caso de los inmigrantes puesto que no se puede pensar en una fuerza selectiva 

que solo afecte a este grupo, en especial si se tiene en cuenta que estos individuos son de 

origen  diverso,  nacieron  en  diferentes  lugares  y  por  tanto,  las  fuerzas  selectivas  que 

actuaron sobre cada uno fueron diferentes.   

La  desviación  del  equilibrio  para  D19S433  en  los  inmigrantes  parece  ser  consecuencia 

entonces de migración.    Los  individuos de  genotipo 13,12 provienen  en  su mayoría de 

Bolívar (7 de los 17), mientras que otras poblaciones fuente de migrantes solo aportan 1 o 

2  individuos  (Córdoba  o Antioquia).  Esto  hace,  que  para  este marcador  la migración  a 

partir de una población específica  (Bolívar)  cambie  la  frecuencia genotípica del  sistema 

STR en un genotipo dado.  

 Aparentemente diferente es la desviación en los locus D2S1338 en inmigrantes y CSF1P0 

en  raizales  de  Providencia,  los  cuales  tienen  varios  puntos  de  desviación  presentando  

tanto exceso como déficit de heterocigotos. La causa de este desequilibrio sin embargo, 

podría  ser  también migración, puesto que los genotipos que ingresaron en  los grupos a 

partir de diferentes poblaciones pueden tener una mayor   o menor proporción de estos  

genotipos y hacen que el efecto global sea un alejamiento del equilibrio tanto por déficit 

como  por  exceso  de  heterocigotos,  en  diferentes  puntos  de  la  distribución  genotípica. 

(Anexo IV).  

Diferencias  en  frecuencias  alélicas  y  genotípicas.  Con  los  tres  grupos  definidos,  se 

acentúan las diferencias en la distribución de frecuencias alélicas y genotípicas respecto a 

lo que se había estimado para  los 4 grupos  iniciales (Anexo V). Ahora 12 de  los 15 STR´s 

estiman diferencias entre  las distribuciones  tanto alélicas como genotípicas, únicamente 

los marcadores: D3S1358, TH01 y vWA no muestran diferencias.  
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Alelos  D8S1179  D21S11  D7S820  CSF1PO  D3S1358  TH01  D13S317  D16S539  D2S1338  D19S433  vWA  TPOX  D18S51  D5S818  FGA 

4            0.0018                   
5            0.0018                   
6      0.0018      0.2473            0.0361       
7      0.0036  0.0382    0.343            0.0289    0.0126   
8      0.1606  0.04    0.1715  0.0632  0.0217        0.3718    0.0487   
9  0.0036    0.1408  0.0309    0.1101  0.0903  0.2491        0.1372    0.0415   

9.3            0.1083                   
10  0.0451    0.3159  0.2327    0.0162  0.0632  0.1336    0.0018    0.0848  0.0074  0.0614   

10.2        0.0036                  0.0018     
11  0.083    0.2329  0.2582  0.0018    0.2545  0.2401    0.0289  0.0109  0.2942  0.0111  0.296   

11.2                    0.0018           
12  0.1155    0.1137  0.3109  0.0054    0.3159  0.2202    0.1065    0.0469  0.059  0.3448   

12.2                    0.0181           
13  0.2762    0.0217  0.0745  0.009    0.1516  0.1209    0.2708  0.0127    0.0849  0.1877   

13.2                    0.0758           
14  0.287    0.009  0.0073  0.0848    0.0578  0.0144    0.2347  0.0344    0.1255  0.0054   

14.2                    0.0433      0.0018     
15  0.1498      0.0036  0.3845    0.0036    0.0055  0.0939  0.1848    0.1402  0.0018   

15.2                    0.0523  0.0018    0.0018     
16  0.0325        0.2834        0.04  0.0199  0.2518    0.155     

16.2                    0.0487      0.0018     
17  0.0072        0.1697        0.16    0.212    0.1661     

17.2                    0.0036          0.002 
18          0.056        0.0673    0.212    0.1199    0.005 

18.2                              0.007 
19          0.0054        0.1327    0.0688    0.0627    0.053 

19.2                              0.004 
20                  0.0964    0.0072    0.0314    0.045 

20.2                          0.0037     
21                  0.0909    0.0018    0.0129    0.114 

21.2                          0.0018     
22                  0.0982    0.0018    0.0055    0.172 

22.2                              0.002 
23                  0.1309        0.0018    0.181 

23.2                              0.002 
24                  0.0891        0.0018    0.199 
25                  0.0673            0.087 
26                  0.0127        0.0018    0.076 

26.2                              0.002 
27    0.0343              0.0091            0.022 
28    0.2365                          0.002 

28.2    0.0018                           
29    0.1823                          0.009 

29.2    0.0018                           
30    0.2148                          0.004 

30.2    0.0289                           
31    0.074                           

31.2    0.0776                           
32    0.0126                           

32.2    0.074                          0.004 
33    0.009                           

33.2    0.0307                           
34    0.0018                           

34.2    0.0036                           
35    0.009                           

35.2    0.0036                           
36    0.0036                           

43.2                              0.004 
45.2                              0.005 

N  277  277  277  275  277  277  277  277  275  277  276  277  271  277  276 
Ho  0.845  0.848  0.776  0.793  0.718  0.78  0.783  0.769  0.858  0.845  0.793  0.722  0.875  0.783  0.837 
He  0.797  0.846  0.788  0.774  0.734  0.769  0.794  0.8  0.895  0.839  0.808  0.746  0.884  0.752  0.868 
PD  0.915  0.954  0.923  0.907  0.887  0.909  0.927  0.93  0.976  0.952  0.932  0.895  0.972  0.889  0.966 
PE  0.685  0.692  0.556  0.575  0.457  0.562  0.569  0.543  0.699  0.685  0.582  0.463  0.706  0.569  0.663 
MP  0.085  0.046  0.077  0.093  0.113  0.091  0.073  0.07  0.024  0.048  0.068  0.105  0.028  0.111  0.034 
PIC  0.770  0.830  0.760  0.742  0.690  0.730  0.765  0.770  0.890  0.820  0.780  0.710  0.880  0.710  0.850 
TPI  3.220  3.300  2.230  2.350  1.780  2.270  2.310  2.160  3.380  3.220  2.388  1.800  3.460  2.310  3.010 
EHW  0.282  0.164  0.714  0.179  0.465  0.893  0.582  0.549  0.057  0.569  0.159  0.645  0.086  0.066  0.315 

Tabla 14. Frecuencias alélicas para 15  loci STR y parámetros de  interés genético y  forense en  la población 
total. N:  número  de muestras, Ho:  heterocigosidad  observada, He:  heterocigosidad  esperada,  PD:  poder 
discriminación, PE: poder exclusión, MP: matching probability, PIC: contenido  información polimórfica, TPI: 
índice  típico  de  paternidad.  EHW:  equilibrio  Hardy‐Weinberg,  valor‐P  para  test  exacto  de  EHW  (5000 
corridas). 



43 
 

 

Alelos  D8S1179  D21S11  D7S820  CSF1PO  D3S1358  TH01  D13S317  D16S539  D2S1338  D19S433  vWA  TPOX  D18S51  D5S818  FGA 

4            0.004                   
6      0.004      0.276            0.020       
7      0.004  0.016    0.321            0.008    0.028   
8      0.142  0.029    0.134  0.081  0.024        0.427    0.008   
9  0.004    0.085  0.020    0.110  0.122  0.224        0.110    0.057   

9.3            0.126                   
10  0.045    0.301  0.246    0.028  0.065  0.150        0.069  0.017  0.081   
11  0.089    0.264  0.270      0.280  0.297    0.020  0.004  0.301  0.004  0.341   

11.2                    0.004           
12  0.130    0.150  0.336  0.004    0.256  0.171    0.130    0.065  0.101  0.329   

12.2                    0.016           
13  0.313    0.033  0.070  0.016    0.134  0.118    0.252  0.008    0.080  0.150   

13.2                    0.073           
14  0.252    0.016  0.008  0.098    0.057  0.016    0.240  0.053    0.181  0.004   

14.2                    0.028      0.004     
15  0.134      0.004  0.386    0.004    0.004  0.106  0.143    0.134     

15.2                    0.069  0.004         
16  0.028        0.244        0.037  0.041  0.291    0.126     

16.2                    0.016      0.004     
17  0.004        0.163        0.228    0.242    0.151     

17.2                    0.004           
18          0.081        0.045    0.189    0.088    0.004 

18.2                              0.004 
19          0.008        0.126    0.049    0.055    0.074 

19.2                              0.004 
20                  0.114    0.008    0.013    0.086 

20.2                          0.004     
21                  0.041    0.004    0.017    0.082 
22                  0.085    0.004    0.008    0.164 

22.2                              0.004 
23                  0.159        0.004    0.176 

23.2                              0.004 
24                  0.098        0.004    0.160 
25                  0.053            0.119 
26                  0.012        0.004    0.086 
27    0.028                          0.025 
28    0.171                          0.004 
29    0.187                          0.004 
30    0.240                           

30.2    0.028                           
31    0.065                           

31.2    0.081                           
32    0.016                           

32.2    0.110                           
33    0.020                           

33.2    0.037                           
34.2    0.004                           
35    0.004                           

35.2    0.008                           
N  123  123  123  122  123  123  123  123  123  123  122  123  119  123  122 
Ho  0.805  0.846  0.797  0.797  0.715  0.821  0.772  0.764  0.813  0.846  0.779  0.781  0.891  0.732  0.852 
He  0.796  0.855  0.791  0.744  0.751  0.777  0.812  0.798  0.873  0.841  0.799  0.709  0.886  0.745  0.878 
PD  0.916  0.954  0.918  0.879  0.896  0.901  0.938  0.926  0.963  0.940  0.926  0.839  0.967  0.890  0.965 
PE  0.608  0.686  0.593  0.593  0.453  0.639  0.549  0.534  0.623  0.686  0.549  0.563  0.718  0.479  0.686 
MP  0.084  0.046  0.082  0.121  0.104  0.099  0.062  0.074  0.037  0.060  0.074  0.161  0.033  0.110  0.035 
PIC  0.760  0.840  2.460  0.710  0.710  0.740  0.780  0.770  0.860  0.820  0.770  0.660  0.880  0.700  0.860 
TPI  2.560  3.240  0.760  2.460  1.760  2.800  2.200  2.120  2.670  3.240  2.200  2.280  3.620  1.860  3.240 
EHW  0.633  0.356  0.380  0.203  0.199  0.371  0.875  0.380  0.015  0.027  0.392  0.205  0.251  0.338  0.222 

 
Tabla 15. Frecuencias alélicas para 15  loci STR y parámetros de  interés genético y forenses en el 
grupo  inmigrante. N: número de muestras, Ho: heterocigosidad observada, He: heterocigosidad 
esperada, PD: poder discriminación, PE: poder exclusión, MP: matching probability, PIC: contenido 
información polimórfica, TPI: índice típico de paternidad. EHW: equilibrio Hardy‐Weinberg, valor‐P 
para test exacto de EHW (5000 corridas). 
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Alelo  D8S1179  D21S11  D7S820  CSF1P0  D3S1358  TH01  D13S317  D16S539  D2S1338  D19S433  vWA31  TPOX  D18S51  D5S818  FGA 

6            0.228            0.043       
7        0.098    0.348            0.033       
8      0.152  0.033    0.174  0.033  0.022        0.217    0.065   
9  0.011    0.217  0.011    0.098  0.076  0.217        0.13    0.011   

9.3            0.152                   
10  0.065    0.348  0.207      0.065  0.196        0.152    0.033   

10.2        0.022                       
11  0.098    0.185  0.25      0.272  0.152    0.033  0.033  0.424    0.217   
12  0.163    0.098  0.261  0.011    0.413  0.261    0.043      0.054  0.446   

12.2                    0.033           
13  0.293      0.098  0.011    0.13  0.141    0.272      0.022  0.228   

13.2                    0.065           
14  0.228      0.022  0.076    0.011  0.011    0.25  0.022    0.054     

14.2                    0.054           
15  0.076        0.402          0.12  0.196    0.163     

15.2                    0.043           
16  0.065        0.272        0.033  0.011  0.272    0.25     

16.2                    0.076           
17          0.174        0.141    0.196    0.174     
18          0.054        0.076    0.207    0.152    0.011 

18.2                              0.033 
19                  0.12    0.065    0.043    0.011 

19.2                              0.011 
20                  0.054    0.011    0.065    0.011 
21                  0.12            0.076 

21.2                          0.011     
22                  0.152        0.011    0.185 
23                  0.12            0.152 
24                  0.065            0.25 
25                  0.087            0.043 
26                  0.011            0.13 
27    0.033              0.022            0.022 
28    0.348                           
29    0.141                          0.011 
30    0.25                           

30.2    0.054                           
31    0.076                           

31.2    0.043                           
32.2    0.054                          0.022 
43.2                              0.011 
45.2                              0.022 
N  46  46  46  46  46  46  46  46  46  46  46  46  46  46  46 
Ho  0.978  0.804  0.783  0.739  0.761  0.804  0.717  0.826  0.870  0.848  0.717  0.674  0.826  0.826  0.891 
He  0.820  0.790  0.773  0.814  0.733  0.772  0.735  0.811  0.902  0.839  0.810  0.738  0.854  0.704  0.862 
PD  0.896  0.909  0.878  0.913  0.859  0.899  0.879  0.916  0.961  0.951  0.917  0.888  0.942  0.820  0.931 
PE  0.956  0.607  0.567  0.491  0.529  0.607  0.456  0.648  0.734  0.691  0.456  0.389  0.648  0.648  0.778 
MP  0.104  0.091  0.122  0.087  0.141  0.101  0.121  0.084  0.039  0.049  0.083  0.112  0.058  0.180  0.069 
PIC  0.790  0.750  0.730  0.780  0.680  0.730  0.690  0.770  0.880  0.810  0.770  0.690  0.830  0.650  0.840 
TPI  23.000  2.560  2.300  1.920  2.090  2.560  1.770  2.880  3.830  3.290  1.770  1.530  2.880  2.880  4.600 
EHW  0.104  0.575  0.149  0.036  0.548  0.865  0.701  0.567  0.369  0.992  0.079  0.714  0.414  0.523  0.081 

 
Tabla 16. Frecuencias alélicas para 15  loci STR y parámetros de  interés genético y  forense en el 
grupo  raizales  de    Providencia.  N:  número  de  muestras,  Ho:  heterocigosidad  observada,  He: 
heterocigosidad  esperada,  PD:  poder  discriminación,  PE:  poder  exclusión,  MP:  matching 
probability,  PIC:  contenido  información  polimórfica,  TPI:  índice  típico  de  paternidad.  EHW: 
equilibrio Hardy‐Weinberg, valor‐P para test exacto de EHW (5000 corridas).  
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Alelo  D8S1179  D21S11  D7S820  CSF1P0  D3S1358  TH01  D13S317  D16S539  D2S1338  D19S433  vWA31  TPOX  D18S51  D5S818  FGA 

5            0.005                   
6            0.222            0.051       
7      0.005  0.037    0.366            0.051       
8      0.185  0.056    0.213  0.056  0.019        0.375    0.088   
9      0.171  0.051    0.116  0.06  0.292        0.171    0.037   

9.3            0.069                   
10  0.037    0.319  0.229    0.009  0.06  0.088    0.005    0.074    0.051   

10.2                          0.005     
11  0.069    0.218  0.248  0.005    0.218  0.213    0.037  0.009  0.231  0.024  0.278   
12  0.079    0.079  0.304  0.005    0.343  0.259    0.106    0.046  0.014  0.319   

12.2                    0.014           
13  0.227    0.019  0.07      0.181  0.116    0.292  0.023    0.118  0.213   

13.2                    0.083           
14  0.352    0.005    0.074    0.079  0.014    0.222  0.019    0.094  0.009   

14.2                    0.056           
15  0.199      0.005  0.375    0.005    0.009  0.069  0.227    0.137  0.005   

15.2                    0.037      0.005     
16  0.023        0.333        0.047    0.199    0.146     

16.2                    0.074           
17  0.014        0.176        0.09    0.185    0.179     

17.2                    0.005          0.005 
18          0.028        0.09    0.241    0.142    0.005 
19          0.005        0.146    0.093    0.08    0.046 
20                  0.094    0.005    0.038    0.014 

20.2                          0.005     
21                  0.137        0.014    0.167 
22                  0.09            0.176 
23                  0.104            0.199 
24                  0.09            0.222 
25                  0.075            0.069 
26                  0.014            0.042 

26.2                              0.005 
27    0.042              0.014            0.019 
28    0.264                           

28.2    0.005                           
29    0.194                          0.014 

29.2    0.005                           
30    0.171                          0.009 

30.2    0.019                           
31    0.083                           

31.2    0.088                           
32    0.014                           

32.2    0.042                           
33.2    0.037                           
34    0.005                           

34.2    0.005                           
35    0.019                           
36    0.009                           

43.2                              0.005 
45.2                              0.005 

N  108  108  108  107  108  108  108  108  106  108  108  108  106  108  108 
Ho  0.833  0.870  0.750  0.804  0.704  0.722  0.824  0.750  0.906  0.843  0.843  0.676  0.877  0.824  0.796 
He  0.776  0.845  0.784  0.786  0.714  0.757  0.790  0.784  0.904  0.835  0.811  0.767  0.880  0.767  0.845 
PD  0.892  0.952  0.917  0.912  0.871  0.900  0.916  0.916  0.974  0.947  0.926  0.915  0.965  0.889  0.954 
PE  0.662  0.735  0.510  0.592  0.434  0.463  0.569  0.510  0.773  0.680  0.680  0.392  0.717  0.644  0.592 
MP  0.108  0.048  0.083  0.088  0.129  0.100  0.084  0.084  0.026  0.053  0.074  0.085  0.035  0.111  0.046 
PIC  0.740  0.830  0.750  0.750  0.660  0.710  0.760  0.750  0.890  0.810  0.780  0.730  0.870  0.730  0.820 
TPI  3.000  3.860  2.000  2.450  1.690  1.800  2.310  2.000  4.500  3.180  3.180  1.540  3.600  2.840  2.450 
EHW  0.122  0.676  0.547  0.175  0.790  0.589  0.506  0.356  0.539  0.650  0.758  0.136  0.305  0.172  0.871 

 

Tabla 17. Frecuencias alélicas para 15  loci STR y parámetros de  interés genético y  forense en el 
grupo San Andrés. N: número de muestras, Ho: heterocigosidad observada, He: heterocigosidad 
esperada, PD: poder discriminación, PE: poder exclusión, MP: matching probability, PIC: contenido 
información polimórfica, TPI: índice típico de paternidad. EHW: equilibrio Hardy‐Weinberg, valor‐P 
para test exacto de EHW (5000 corridas).  
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Igualmente al comparar entre grupos, todos entre sí tienen distribuciones de frecuencias 

alélicas  significativamente  diferentes  (α=0.5/15)  de  acuerdo  al  estimado multiloci.    Al 

detallar  estas  diferencias  se  observa  que  entre  los  inmigrantes  y  los  raizales  de 

Providencia  hay  8  distribuciones  diferentes,  entre  inmigrantes  y  San  Andrés  hay  13 

diferentes y entre raizales de Providencia y San Andrés hay 5 diferentes (Tabla 18). 

 

Las  diferencias  en  distribución  de  frecuencias  genotípicas  entre  los  grupos  son 

prácticamente en los mismos marcadores que eran diferentes para su distribución alélica, 

excepto porque para  los grupos  inmigrantes y raizales de Providencia hay   un marcador 

adicional, el D13S317.  

 

Sistema 
Inmigrantes ‐ 
R.Providencia 

Inmigrantes ‐
San Andrés 

R.Providencia ‐
San Andrés 

CSF1PO  *0.027  0.303  *0.024 
D13S317  0.059  0.079  0.141 
D16S539  0.154  *0.043  0.228 
D18S51  *0.001  *0.000  *0.006 
D19S433  0.125  *0.002  0.665 
D21S11  *0.009  *0.009  0.089 
D2S1338  *0.028  *0.000  0.808 
D3S1358  0.931  *0.037  0.782 
D5S818  *0.000  *0.000  0.344 
D7S820  *0.005  *0.022  0.654 
D8S1179  0.652  *0.046  *0.001 
FGA  *0.000  *0.000  0.014 
TH01  0.378  *0.031  0.354 
TPOX  *0.000  *0.007  *0.000 
vWA  0.573  *0.012  0.469 

  
Tabla 18. Valor‐p de diferencia por loci en distribución de frecuencias alélicas entre los grupos 
inmigrante, raizales de Providencia y San Andrés, * diferencia significativa para α=0.5. 
 

Con estas pruebas de diferenciación, es evidente que la fusión de los grupos residentes y 

raizales de San Andrés fue adecuada puesto que no se perdió la diferencia estimada entre 

los grupos. Con los grupos así caracterizados se hizo la comparación del Archipiélago con 

otras poblaciones mundiales, en especial de origen caribeño, poblaciones negras africanas 

y colombianas para estimar la similaridad  y relaciones existentes entre ellos.  
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4.4. Comparaciones inter‐poblacionales 

 

4.4.1. Análisis de Correspondencias. Para este análisis se hicieron tres combinaciones de 

poblaciones  y  STR´s: poblaciones Caribe  con  6  STR´s, población Británica  con 7  STR´s  y 

poblaciones colombianas con 9 STR´s. En general para todos  los análisis, se aprecian tres 

núcleos  poblacionales  que  se  mantienen  en  todos  los  análisis  realizados:  un  núcleo 

caucásico muy compacto compuesto por  las poblaciones de España, sur de España, UK y 

US.   Núcleo negro más disperso, formado por las poblaciones de África, el Caribe y Chocó. 

Núcleo indígena formado por las poblaciones del El Salvador. 

 

Por otra parte, a partir del análisis con 7 STR´s en el que se incluye la población de UK y US 

(Anexo VII), se establece que estas dos poblaciones son muy similares (prácticamente se 

sobreponen en la gráfica) y por tanto se pueden tratar como equivalentes para el enfoque 

del análisis que interesa. Para limitar la discusión, el análisis se hará sobre la combinación 

de  9  STR´s  que  incluye  todas  las  poblaciones  colombianas  y  africanas,  las  otras 

combinaciones  con  énfasis  en  las  poblaciones Caribe  y UK,  se  pueden  consultar  en  los 

anexos VI y VII, respectivamente.  

 

Las  127  variables  incluidas  para  este  análisis  se  reducen  a  18  ejes,  de  los  cuales  los  6 

primeros  explican  el  72.4 %  de  la  varianza.  El  primer  eje  que  aporta  el  30.46 %  de  la 

varianza le da mayor peso a los alelos (variables): D13S317‐13.3, FGA‐22.3, FGA‐42.2, FGA‐

31.2 y es explicado por las poblaciones africanas. El segundo eje que aporta el 15.5 % de la 

varianza  le  da mayor  peso  a  los  alelos:  D13S317‐13.3,  FGA‐22.3,  FGA‐42.2,  FGA‐31.2, 

CSF1P0‐10.3, FGA‐25.1 y es explicado por    las poblaciones caucásicas de España y  las de 

África central (Ovambo‐Namibia y Cabinda‐Angola). El tercer eje que aporta el 10.2 % de la 

varianza  le  da mayor  peso  a  los  alelos:  TH01‐4,  CSF1P0‐10.2,  FGA‐32.2, D13S317‐13.3, 

FGA‐22.3,  FGA‐42.2  y  es  explicado  por  las  poblaciones  indígenas  de  El  Salvador.  Así 

continúan  los  siguientes  ejes  con  un menor  aporte  para  explicar  la  varianza.  Llama  la 

atención el eje 5 que es explicado en parte por los grupos raizales de Providencia, Córdoba 
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y San Andrés y que tiene aportes de los alelos: CSF1P0‐10.2, FGA‐32.2, FGA‐45.2, TH01‐5 y 

FGA‐43.2 principalmente.  

 

Se observa que  las poblaciones o grupos están concentradas en 4 núcleos  (Figura 5): un 

primer  núcleo  negro  que  agrupa  a  las  poblaciones  africanas,  Bahamas,  raizales  de 

Providencia, San Andrés y Chocó. Un segundo núcleo negro que agrupa exclusivamente a 

las  poblaciones  Garifuna  (Centroamérica).  Un  tercer  núcleo  indígena‐caucásico  que 

agrupa  las  poblaciones  costeras  colombianas  y  las  poblaciones  caucásicas.  Un  cuarto 

núcleo indígena que agrupa las poblaciones de El Salvador.  
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Figura 5. Análisis de Correspondencias  con énfasis Colombia usando 9 STR´s: CSF1P0, D3S1358, 
D5S818, D7S820, D13S317, FGA,TH01,TPOX,vWA.     Núcleo negro (Caribe y África),          Segundo 
núcleo  negro  (Centroamérica),         Núcleo  indígena,             Núcleo  caucásico‐indígena  (Colombia, 
España y US),         Núcleo caucásico. SA: San Andrés, PRO: Raizales Providencia, IN: Inmigrantes. 
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Las poblaciones de raizales de Providencia y San Andrés en particular, se localizan cerca a 

las poblaciones de Bahamas, Mozambique y Chocó y se alejan  ligeramente del resto del 

grupo de  las poblaciones africanas, mostrando así que  su pool genético  representa una 

mezcla étnica adicional respecto a estas últimas.  

Esta misma similitud se detectó también entre  los grupos del Archipiélago y  la población 

de Barbados en la combinación de 6 STR´s (ver anexo VI), lo que indica que las poblaciones 

Caribe angloparlantes tienen características genéticas similares.  

Por otra parte,  los chocoanos también se distancian del núcleo de poblaciones africanas, 

lo que indica que presentan mezcla étnica adicional y que las poblaciones fuente de esta 

mezcla podrían ser similares entre los grupos del archipiélago, específicamente entre San 

Andrés y Choco.  

En cuanto a  los  inmigrantes, estos se agrupan con  las poblaciones costeras colombianas, 

particularmente con Bolívar y Córdoba, mostrando así que la mayoría de sus individuos se 

originan de estas poblaciones y que en general tienen un mayor componente  indígena y 

caucásico dentro de su pool genético. 

Con  los análisis de correspondencias es evidente que cuando se  incluye el sistema FGA, 

como  en  las  combinaciones  de  7  y  9  STR´s,  hay  una  reagrupación  de  los  núcleos  de 

poblaciones,  donde  se  divide  el  grupo  negro  separando  a  los  Garifuna    y  el  núcleo 

caucásico‐indígena  (Colombia) se acerca   al núcleo caucásico. Por  lo anterior, se hizo un 

análisis por Euclidian biplot para evidenciar como  los alelos del sistema FGA caracterizan 

las poblaciones comparadas.   

De este análisis  se observa que el  sistema FGA  tiene  solo algunos alelos  comunes para 

todas las poblaciones, que son los alelos FGA‐ 19 a 26, uno de estos alelos comunes (FGA‐

22) caracteriza a las poblaciones caucásicas, así como otros dos alelos comunes (FGA‐25 y 

26)  caracterizan  las  poblaciones  indígenas  de  El  Salvador  y  otros  dos  caracterizan  las 

poblaciones  Garifuna  (FGA‐19  y  23).  El  resto  de  poblaciones,  específicamente  las 

poblaciones  africanas,  Caribe  y  las  colombianas  afro‐descendientes,  se  ven  agrupadas 
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hacia el centro de  la gráfica  lo que demuestra que estas poblaciones son caracterizadas 

por  vectores menores  que  en  este  caso  corresponden  a  los  alelos  de mayor  tamaño 

(mayores a 30 repeticiones) y los alelos de repeticiones incompletas (Figura 6, Anexo VIII), 

que  presentan  una  baja  frecuencia  en  las  poblaciones.  Otro  comportamiento  tiene  la 

población de Chocó,  la cual es caracterizada por un alelo común el FGA‐23, para el cual 

tiene una alta frecuencia.  
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Figura 6. Análisis de componentes principales graficado por Euclidian biplot para el sistema FGA 
(no se muestran vectores menores). La gráfica con  todos  los vectores se puede ver en el anexo 
VIII.  

4.4.2.  Dendograma.  Usando  la  distancia  de  Cavalli‐Sforza  y  agrupando  por Minimum 

evolution a partir de los mismos 9 STR´s del análisis anterior, se generó un árbol con tres 

ramas principales, de arriba hacia abajo:  la primera  rama agrupa poblaciones negras de 

diverso origen: africanas, Caribe, Garifuna y colombianas (Bolívar y Córdoba),  la segunda 
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rama agrupa las poblaciones caucásicas y la tercera rama agrupa las poblaciones indígenas 

de El Salvador. Las demás poblaciones,  incluidas  inmigrantes, Valle y Atlántico están por 

fuera  de  estos  cluster,  lo  que  muestra  que  no  tienen  semejanza  con  un  cluster  en 

particular.  

Con este agrupamiento se observa que los raizales de Providencia y San Andrés están por 

fuera  del  cluster  africano,  en  el  cual  si  esta  incluida  la  población  de  Bahamas,  lo  que 

confirma que los grupos del archipiélago si se han diferenciado de sus poblaciones origen 

africanas y que presentan una mezcla genética adicional. De nuevo  se observa que    los 

raizales de Providencia son el grupo  que más se asemeja a las poblaciones africanas. Así 

mismo, Chocó y San Andrés quedan en un mismo cluster evidenciando que son similares 

en  su  composición  y  procesos  de  mezcla.  Bolívar  y  Córdoba  por  su  parte,  quedan 

agrupadas por fuera de la rama negra tanto africana como Caribe, mostrando que su pool 

genético  debe  tener una  proporción  indígena mayor.  Los diagramas  de  conglomerados 

para  las  otras  combinaciones  de  STR´s  están  en  los  anexos  VI  y  VII.  Estos  diagramas 

mantienen  los  agrupamientos  entre  ellos,  mostrando  que  si  hay  consistencia  en  el 

diagrama generado.  

Llama  la  atención  que  mientras  los  cluster  de  poblaciones  africanas,  Garífuna  y 

Salvadoreñas son muy consistentes,  las poblaciones colombianas quedan dispersas en el 

árbol y no se asocian a un cluster en particular. Esto indica por una parte, que hace falta 

incluir  en  la  comparación  poblaciones  indígenas  colombianas  de manera  que  sirvan  de 

referente para estimar la similaridad de las poblaciones colombianas con las mismas. Por 

otra  parte, muestra  que  la  diversidad  genética  de  las  poblaciones  afro‐descendientes 

colombianas es alta,  incluso en  la costa atlántica, pues muestran similitud con cluster de 

poblaciones muy diferentes. 
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Figura 7. Dendograma para 27 poblaciones o grupos, agrupado por Minimun Evolution a partir de 
distancia de Cavalli‐Sforza calculada para 9 STR´s. La suma total de  las ramas es 8.77, el árbol es 
dibujado a escala con  las mismas unidades de  la distancia genética de Cavalli‐Sforza. El diagrama 
fue generado con el programa MEGA4. 
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A partir de estos análisis se han observado  las poblaciones con  las cuales  los grupos del 

archipiélago  tienen  mayor  similitud,  son  las  poblaciones  de  Bahamas, Mozambique  y 

Choco  para  los  grupos  de  raizales  de  Providencia  y  San  Andrés;  y  las  poblaciones  de 

Bolívar,  Córdoba  y  Atlántico  para  los  inmigrantes.  Para  cuantificar  los  valores  de  esta 

similitud y estimar con cuales poblaciones hay mayor  semejanza o diferencia, se  realizó 

prueba de diferenciación a partir de  comparación de  frecuencias alélicas de  los 9 STR´s 

usados en las comparaciones anteriores.  

4.4.3. Diferenciación inter‐poblaciones. A partir de test exactos aplicados a los valores de 

frecuencias de cada uno de los 9 sistemas antes comparados, se estimó la diferencia entre 

las poblaciones. Para tener una referencia, los grupos del Archipiélago que presentan una 

estructura  genética  baja  entre  ellos,  tienen  el  siguiente  número  de  STR´s  diferentes: 

Inmigrantes‐Providencia 4, Inmigrantes‐San Andrés 7, Providencia‐San Andrés 3.  

 

Las poblaciones que presentan mayor similitud con los inmigrantes son Bolívar y Atlántico, 

con las cuales ninguno de los 9 STR´s presentan diferencias significativas en la distribución 

de frecuencias alélicas. Por otro lado, la población de Ovambo‐Namibia es la que presenta 

mayores  diferencias,  con  la  cual  9  de  los  9  STR´s  tienen  frecuencias  significativamente 

diferentes (Tabla 19). 

Sistema  IN‐AT  IN‐BO  IN‐CO  IN‐CH  IN‐VA  IN‐CA  IN‐GE  IN‐GB  IN‐MO  IN‐OV  IN‐BAH 

CSF1P0  0.414  0.791  0.424  *  0.684  *  *  **  0.158  *  *0.032 
D3S1358  0.417  0.841  **  0.988  0.386  0.061  0.100  0.385  *  **  0.403 
D5S818  0.417  0.302  **  0.048  0.486  **  **  **  **  **  ** 
D7S820  0.130  0.423  0.204  0.184  0.306  0.120  *  *  *  **  * 
D13S317  0.382  0.395  0.101  **  0.562  **  **  **  **  **  ** 
FGA  0.162  0.155  0.034  0.453  0.662  0.372  0.243  *  0.9964  *  0.433 
TH01  0.084  0.258  **  *  *  **  **  **  **  **  * 
TPOX  0.123  0.422  **  *  0.303  **  **  **  **  **  * 
vWA  0.138  0.139  *0.000  0.132  *  **  0.114  0.075  *0.0376  *  0.751 
STR´s dif  0 de 9  0 de 9   5 de 9  4 de 9  2 de 9  6 de 9  6 de 9  7 de 9  7 de 9  9 de 9  6 de 9 

 

Tabla 19. Valor‐p de la prueba exacta para comparaciones entre inmigrantes y poblaciones negras 
a  partir  de  frecuencias  alélicas  de  9  STR´s.  IN:  Inmigrantes,  STR´s  dif:  sistemas  STR 
significativamente diferentes. <0.01=* y <0.00001=**  
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El grupo de raizales de Providencia tiene la mayor similitud con la población de Bahamas 

con la cual presenta diferencias en las frecuencias alélicas en 2 de los 9 STR´s (Tabla 20). La 

mayor  diferencia  del  grupo  raizal  de  Providencia  se  presenta  con  Córdoba,  Valle  y 

Ovambo‐Namibia con las cuales se diferencia en 8 STR´s.  

Respecto  a  las  poblaciones  africanas,  la  mayor  similitud  es  con  Guinea  Ecuatorial  y 

Mozambique, que son poblaciones localizadas en el occidente y oriente de África, con las 

cuales  se diferencia para 4 de  los 9 STR´s. Esto muestra que  la diversidad y  frecuencias 

actuales de este grupo no se asemejan a las poblaciones de un área geográfica africana en 

particular sino que por el contrario es diferente a  todas y por  tanto no es evidente que 

haya una  sola población africana origen de  los  individuos  raizales de Providencia  (Tabla 

21).  

Sistema  PRO‐AT  PRO‐BO  PRO‐CO  PRO‐CH  PRO‐VA  PRO‐CA  PRO‐GE  PRO‐GB  PRO‐MO  PRO‐OV  PRO‐
BAH 

CSF1P0  **  *  *  0.049  **  *0.0307  *  *  0.057  *  0.240 
D3S1358  0.365  0.680  *  0.979  0.334  0.326  0.471  0.671  0.09027  *  0.815 
D5S818  *  *  **  0.150  **  0.242  0.278  0.764  0.5428  0.035  0.702 
D7S820  *  0.0274  0.362  0.243  *  0.262  0.073  0.247  0.1986  0.051  0.688 
D13S317  0.022  0.324  *  **  0.050  *  0.059  *  *  **  0.104 
FGA  **  **  **  0.062  **  *  *  *  *  **  * 
TH01  0.332  0.629  **  0.275  0.044  **  **  *  *  **  0.437 
TPOX  **  **  **  *  **  0.0409  *  *  0.0252  *  * 
vWA  *  *  **  0.230  *  *  0.153  0.095  0.4426  0.3872  0.415 
STR´s dif  7 de 9  6 de 9  8 de 9   3 de 9  8 de 9  6 de 9  4 de 9  5 de 9  4 de 9  8 de 9  2 de 9 

 

Tabla 20. Valor‐p de test exacto para comparaciones entre raizales de Providencia y poblaciones 
negras a partir de  frecuencias alélicas de 9 STR´s. PRO: Raizales Providencia, STR´s dif:  sistemas 
significativamente diferentes. <0.01=* y <0.00001=** 

 

El grupo de San Andrés, presenta la mayor similitud con Choco con la cual se diferencia en 

2 de  los 9 STR´s, mientras que  la mayor diferencia es con Atlántico y Valle con  las cuales 

tienen  frecuencias  diferentes  para  los  9  STR´s  (Tabla  19).  Respecto  a  las  poblaciones 

africanas,  la mayor similitud es de nuevo con Guinea Ecuatorial, con  la cual se diferencia 

en 4 STR´s, pero las poblaciones que siguen en similitud son Cabinda y Mozambique. Aquí 

de nuevo vemos que no es evidente  la similitud con ningún grupo de poblaciones de un 
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área geográfica en particular y nos da un indicio de que los individuos que se asentaron en 

San Andrés son de diversos orígenes africanos.  

Sistema  SA‐AT  SA‐BO  SA‐CO  SA‐CH  SA‐VA  SA‐CA  SA‐GE  SA‐GB  SA‐MO  SA‐OV  SA‐BAH 

CSF1P0  *  0.068  0.280  0.159  *  0.053  0.325  0.018  0.139  0.111  0.426 
D3S1358  *  *  **  0.767  *  0.128  0.063  0.034  0.306  0.0284  0.188 
D5S818  **  **  **  0.363  **  0.015  0.058  0.282  0.459  *  0.506 
D7S820  **  *  0.543  0.852  **  0.858  0.167  0.388  0.515  0.147  0.645 
D13S317  *  *0.0568  **  **  0.0256  *  *  *  *  **  *0.050 
FGA  **  **  *  0.315  **  *  **  *  **  *  * 
TH01  **  0.070  **  0.982  **  *  *  *  *  **  0.184 
TPOX  **  *  *0.047  0.762  **  0.141  0.224  *  **  *  0.224 
vWA  **  **  **  *  **  **  0.010  **  0.024  **  * 
STR´s dif  9 de 9  7 de 9  7 de 9  2 de 9  9 de 9  5 de 9  4 de 9  7 de 9  5 de 9  7 de 9  3 de 9 

 

Tabla 21. Valor‐p de  test exacto para  comparaciones entre  San Andrés  y poblaciones negras  a 
partir de  frecuencias  alélicas de  9  STR´s.  SA:  San Andrés,  STR´s  dif:  sistemas  significativamente 
diferentes. . <0.01=* y <0.00001=** 

4.5. Mezcla Racial  

 

4.5.1.  Coeficientes  de  mezcla  My.  El  análisis  de  mezcla  racial  se  hizo  para  diferente 

número  de  STR´s  e  incluyendo  diferentes  poblaciones  ancestrales,  de  acuerdo  con  las 

poblaciones  con  las  que  se  había  estimado  mayor  similitud  en  los  análisis  inter‐

poblacionales.  Para  estimar  el  componente  Africano  se  incluyeron  las  poblaciones  de 

Guiné  Bissau,  Guinea  Ecuatorial,  Cabinda,  Mozambique  y  Ovambo.  El  componente 

caucásico  se  estimó  con  las  poblaciones  de US, UK    y  Sur  de  España  y  el  componente 

indígena  con  la  población  de  Costa  Rica.  Los  análisis  se  hicieron  comparando  sólo 

poblaciones africanas o comparando  poblaciones de múltiples orígenes étnicos.  

Poblaciones Ancestrales 
Pob Hibrida 

Guiné‐
Bissau 

Guinea‐
Ecuatorial 

Cabinda  Mozamb.  Ovambo 

R. Providencia  0.864  ‐0.531  0.305  ‐0.643  1,004 
San Andrés  0.266  0.117  0.222  0.083  0.31 
Inmigrantes  0.238  0.137  0.227  0.076  0.319 

 
Tabla 22. Estimado de coeficientes de mezcla con poblaciones africanas como ancestrales, usando 
12 STR´s: CSF1P0, D13S317, D16S539, D18S51, D3S1358, D5S818, D7S820, D8S1179, FGA, TH01, 
TPOX, vWA. 
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Pob Ancestrales 
Pob Hibrida 

N° 
STR  Guiné‐

Bissau 
Guinea‐
Ecuatorial 

Cabinda  Mozamb.  Ovambo  US  C.Rica  Sur‐
España 

UK 

12  ‐7.236  ‐4.87  ‐9.07  ‐5.89  ‐10.68  38.77       
12  ‐0.951  ‐1.33  ‐1.496  ‐1.299  ‐1.48  4.13  3.43     

Raizales 
Providencia 

7  1.7167  0.7223  1.6866  1.0411  2.3172        ‐6.48 
San Andrés  12  ‐0.542  ‐0.315  ‐0.714  ‐0.44  ‐0.857  3.87       
Inmigrantes  12  0.158  0.191  0.165  0.11  0.175      0.199   

 
Tabla 23. Estimado de coeficientes de mezcla calculados usando 12 ó 7 STR´s, con poblaciones de 
diferente origen étnico como poblaciones ancestrales.  
 

En primer lugar llama la atención que la comparación a partir de poblaciones africanas da 

coeficientes de mezcla ajustados  (valores entre 0 y 1) para  los grupos  inmigrante y San 

Andrés, pero no para  los  raizales de Providencia, en  los cuales dos poblaciones  (Guinea 

Ecuatorial y Mozambique) dan  coeficientes negativos. Sin embargo, de acuerdo  con  los 

análisis anteriores no hay ninguna  razón para pensar que estas dos poblaciones  tengan 

mayor  o  menor  relación  de  ancestralidad  con  el  grupo  de  raizales  que  las  otras 

poblaciones africanas (Tabla 22).  

Adicionalmente,  los coeficientes estimados para  los otros grupos tienen valores mayores 

para  las  poblaciones  que  se  aprecian más  lejanas  en  el  análisis  de  correspondencias  y 

coeficientes más bajos para las que quedaban cerca, esto puede indicar que este análisis 

realmente no está captando el proceso de mezcla en  las poblaciones híbridas, debido a 

varios factores: 

• El evento de mezcla  ocurrió hace 300‐400 años, lo que en términos de divergencia 

genética es poco tiempo, pues si tomamos como referencia 15 años como periodo 

inter‐generacional,  sólo  han  transcurrido  entre  20  a  26  generaciones  y    los 

coeficientes calculados son dependientes del tiempo desde el evento de mezcla. 

• Las poblaciones  tanto ancestrales como híbridas han  tenido un proceso continuo 

de  mezcla,  lo  que  produce  que  los  genotipos  actuales  no  sean  el  producto 

únicamente del evento que  se pretende  comparar  sino que  son el  resultado de 

más eventos de mezcla posteriores.  Este efecto es muy importante para el grupo 
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de  San  Andrés  el  cual  actualmente  tiene  eventos  de  mezcla  con  población 

continental colombiana. 

• Las poblaciones africanas usadas como población ancestral realmente no divergen 

mucho  de  las  poblaciones  del  archipiélago,  específicamente  de  los  raizales  de 

Providencia  y  de  San  Andrés,  lo  cual  fue  evidente  en  todas  las  comparaciones 

inter‐poblaciones  realizadas.  Esto  hace  que  se  sobre  estime  la  poca  divergencia 

existente entre las poblaciones dándole así mayores coeficientes a las poblaciones 

que  aparecían  más  lejanas  y  que  se  estimen  coeficientes  negativos  entre  las 

poblaciones similares.  

• Al  incluir poblaciones caucásicas y/o  indígenas como poblaciones ancestrales,  los 

coeficientes  son  sobre‐estimados  debido  a  que  estas  poblaciones  si  divergen 

considerablemente  de  las  poblaciones  híbridas  comparadas  y  por  tanto,  al 

comparar de forma combinada las poblaciones africanas (que son más similares a 

las del archipiélago) con las caucásicas e indígena los coeficientes para las primeras 

dan valores negativos,  lo que podría  indicar erróneamente que no hubo eventos 

de mezcla con estas.  

Pese a los factores arriba mencionados que hacen que  la mezcla racial en esta población 

no sea fácil de captar, los análisis de mezcla dan algunos indicativos que se pueden tener 

en cuenta: 

La composición genética africana de  los grupos San Andrés e  inmigrantes es    similar,  lo 

que  puede  indicar  que  tanto  el  grupo  de  San  Andrés  como  las  poblaciones  costeras 

colombianas que son la población origen del 65% del grupo inmigrante, pueden provenir 

de múltiples áreas geográficas de África (Tabla 22).  

El componente caucásico en  la población de  raizales de Providencia  tiene un valor muy 

bajo  (Tabla 23). Para confirmar que el coeficiente de mezcla de origen caucásico no era 

erróneo por que se estaba usando la población de US en lugar de la Británica, se hizo un 

análisis con 7 STR´s incluyendo UK, obteniendo un valor negativo para este componente. 
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Por tanto, el componente caucásico incluido en la comparación  de  la población raizal no 

se refleja de manera aparente en este grupo debido a que está en muy baja proporción 

con respecto a la proporción de componente africano. 

El  componente  caucásico  de  la  población  inmigrante  es  de  19.9%  (Tabla  23),  esta 

proporción elevada  seguramente proviene del múltiple origen de  los  individuos de este 

grupo, puesto que algunas minorías y otros grupos de  inmigrantes  (que  suman el 35%) 

tiene ascendencia caucásica o indígena (Antioqueños, Bogotanos, Árabes, etc.). Por tanto, 

este  valor  no  debe  verse  como  la  proporción  de  componente  caucásico  para  cada 

individuo, sino más bien una sobreestimación por efecto de la heterogeneidad del grupo.  

De lo anterior, es evidente que para los diferentes grupos del archipiélago es difícil hacer 

la estimación de mezcla  racial, por  los  factores antes descritos. Este estudio solo puede 

dar  indicios de  las poblaciones con  las cuales se tiene mayor similitud, pero es necesario 

hacer  estudios  adicionales  con  marcadores  genéticos  uniparentales,  tales  como 

cromosoma Y o DNA mitocondrial para hacer un seguimiento genético real y determinar el 

origen geográfico de los ancestros de los individuos de las islas.  

 

Por otra parte, vale la pena reflexionar sobre el significado de los coeficientes de mezcla, 

puesto que genéticamente hablando algunos de  los estudios que usan estos coeficientes 

los  asemejan  a  la  pureza  que  puede  tener  una  población.  Así  un mayor  componente 

genético caucásico  indica una mayor pureza de  la “raza blanca” y un mayor componente 

genético africano  indica una mayor pureza de  la “raza negra”. Sin embargo, entendiendo 

la  composición multiétnica  de  una  población  como  la  de  San Andrés  y  Providencia,  es 

evidente que estas definiciones son irrelevantes e imprecisas.  

 

4.6. Mapas Sintéticos 

 

Para entender  la  caracterización que  tiene  cada una de  las poblaciones  incluidas en  las 

comparaciones  y  relacionar  estas  características  con  la  historia  demográfica  de  las 

poblaciones  caribeñas,  se  realizaron  mapas  sintéticos  a  partir  de  análisis  de 
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correspondencias, usando  la combinación de 9 STR´s. Los primeros  tres ejes del análisis 

recogen el 55.7% de la varianza y aún cuando este porcentaje es bajo, permite analizar las 

tres  fuentes principales de variación:  las poblaciones negras,  las poblaciones  indígenas y 

las poblaciones caucásicas.  

 

El primer eje recoge el 30.22% de varianza y caracteriza a  las poblaciones negras (Figura 

8). Las variables que caracterizan estas poblaciones son en su orden  los alelos: D13S317‐

13.3, FGA‐22.3, FGA‐42.2, FGA‐31.2 y FGA‐30.2. Se observa que la mayor proporción de la 

caracterización  está  ubicada  en  las  poblaciones  africanas  y  la menor  proporción  en  las 

poblaciones  indígenas  de  El  Salvador.  Colombia  se  ubica  en  una  categoría  intermedia 

producto de  la caracterización de  las poblaciones de  la costa atlántica y el valle, puesto 

que  Chocó  tiene  una  mayor  proporción  de  características  negras  y  se  ubica  en  otra 

categoría.  

a)                                                                                           b) 

 

Figura  8. Mapa  sintético  del  primer  eje  de  análisis  de  correspondencias  usando  9  STR´s,  que 
explica  el  30.22%  de  la  varianza  y  caracteriza  poblaciones  negras.  a) Mapa  América,  África  y 
Europa; b) Mapa región Caribe  y detalle del archipiélago de San Andrés y Providencia. 
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En las islas del Caribe se observa que Bahamas, San Andrés y Providencia, es decir las islas 

angloparlantes,  presentan  una mayor  proporción  de  características  negras  comparadas 

con  las  islas de República Dominicana y Puerto Rico, que son hispanoparlantes (Figura 8‐

b).  Esto  indica  que  en  las  islas  angloparlantes,  los  niveles  de  mezcla  genética  con 

individuos de otro origen étnico fueron bajos, pero ocurrieron dado que la proporción de 

características negras es menor respecto a las poblaciones africanas.  

 

El  segundo eje  recoge el 15.6% de  la  varianza  y  caracteriza a  las poblaciones  indígenas 

(Figura  9).  Las  variables que  caracterizan  estas poblaciones  son  en  su orden  los  alelos: 

FGA‐46.2,  FGA‐26.2,  FGA‐25.2,  D3S1358‐13,  D3S1358‐11.  La  mayor  proporción  está 

ubicada en la población Garifuna, en Honduras, seguida por El Salvador, mientras que las 

poblaciones  Africanas,  Caribeñas,  Españolas  y  Norteamericanas  presentan  la  menor 

proporción de este tipo de caracterización.  

a)                                                                                       b) 

 

Figura  9. Mapa  sintético  del  segundo  eje de  análisis  de  correspondencias  usando  9  STR´s,  que 
explica  el  15.6%  de  la  varianza  y  caracteriza  poblaciones  indígenas.  a) Mapa América, África  y 
Europa; b) Mapa región Caribe  y detalle del archipiélago de San Andrés y Providencia. 
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Esto podría indicar que la mezcla con la población indígena Miskito, no se ve reflejada en 

la caracterización genética de la población actual de las islas de San Andrés y Providencia, 

ni  de  otras  islas  caribeñas,  porque  la  mezcla  entre  estas  poblaciones  fue  en  menor 

proporción  y  por  tanto,  pocos  individuos  portaban  esta  información  genética  y  porque 

además por el continuo proceso de mezcla con otras poblaciones se ha  ido perdiendo el 

aporte genético de los mismos. 

 

  a)                                                                                               b) 

 

Figura  10. Mapa  sintético  del  tercer  eje  de  análisis  de  correspondencias  usando  9  STR´s,  que 
explica  el  9.6%  de  la  varianza  y  caracteriza  poblaciones  caucásicas.  a) Mapa  América,  África  y 
Europa; b) Mapa región Caribe  y detalle del archipiélago de San Andrés y Providencia. 

 

El tercer eje recoge el 9.6% de la varianza y caracteriza a las poblaciones caucásicas (Figura 

10). Las variables que caracterizan estas poblaciones son en su orden  los alelos: CSF1P0‐

10.3, FGA‐25.1, D7S820‐8.1, D7S820‐9.2 y TPOX‐5. La mayor proporción está ubicada en 
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las  poblaciones  de  España  y  caucásicos  de  Estados  Unidos,  mientras  que  la  menor 

proporción esta en África y El Salvador. De nuevo se observa que las islas Caribe difieren 

en  las proporciones de caracterización, puesto que  las  islas hispanoparlantes  (República 

Dominicana  y  Puerto  Rico)  presentan  una  mayor  proporción  de  estas  características 

mientras que las islas angloparlantes (Bahamas, San Andrés y Providencia) presentan una 

menor proporción.  

Lo  anterior,  podría  evidenciar  que  los  procesos  de mezcla  entre  españoles  y  población 

negra fueron mayores que entre  los  ingleses y  la población negra. Sin embargo, se debe 

tener  presente  que  este  tipo  de mapas  no  nos  permite  evaluar  si  estas  características 

están presentes en cada individuo, es decir que son producto de una mezcla genética, o si 

son producto de pobladores de diferente origen étnico presentes en la misma población. 

 De estos tres mapas, se puede concluir que las poblaciones actuales de las islas del Caribe 

muestran  diferentes  proporciones  de  características  genéticas  de  poblaciones  de 

diferente origen étnico, específicamente de poblaciones negras y caucásicas.     
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5. DISCUSION 

En este estudio, 15 loci STR autosómicos rutinariamente empleados para análisis forense, 

fueron tipificados con el propósito de estimar la diversidad genética, frecuencias alélicas y 

valorar  la  similitud  o  diferencia  genética  de  la  población  actual  de  San  Andrés  y 

Providencia respecto a otras poblaciones negras relacionadas. Este estudio aportó nueva 

información en  relación a  la  riqueza alélica de  la población, puesto que  se encontraron 

más alelos en los diferentes sistemas que los que habían sido reportados para la población 

de San Andrés. Adicionalmente, con esta información se complementan la información de 

los estimadores forenses que son aplicados en pruebas de identificación de individuos de 

esta población.  

Por otra parte, es evidente del estudio que los marcadores utilizados permiten tener una 

alta resolución para caracterizar la población y discriminar individuos de la misma. Esto se 

corroboró por los estimados obtenidos para parámetros como el poder de discriminación, 

poder de exclusión y probabilidad de combinación, los cuales arrojaron valores que están 

dentro  del  promedio  de  los  estimados  utilizados  en  otras  poblaciones 

(Martínez,et.al,2006;  Gómez,et.al.2003;  Simms,  et.al.  2008).  Los marcadores  STR´s  que 

más  aportan  para  esta  resolución,  por  su  contenido  de  información  polimórfica  y  sus 

valores de poder de discriminación y exclusión son: D2S1338, D18S51 que corresponden a 

marcadores microsatélites de  tipo  compuesto  y el  FGA que es un microsatélite de  tipo 

simple.  

En cuanto al polimorfismo de los STR´s, los sistemas más polimórficos según el número de 

alelos son el D18S51 y el FGA, con 22 alelos cada uno y son estos mismos sistemas, junto 

al D2S1338, los de mayor número de alelos efectivos. Sin embargo, al tener en cuenta el 

número  de  alelos  efectivos  el  polimorfismo  de  estos  sistemas  disminuye  en más  de  la 

mitad,  pues  los  sistemas más  polimórficos  tienen  9  alelos  efectivos. De  igual  forma,  la 

diferencia entre los valores de polimorfismo de los diferentes STR´s disminuye al tener  en 

cuenta  sólo  los alelos efectivos puesto que el  sistema menos polimórfico  tiene 4 alelos 
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efectivos,  es  decir  se  diferencian  en  solo  5  alelos  con  respecto  a  los  STR´s  de mayor 

polimorfismo.  

Se encontraron  también alelos privados, principalmente en  los  sistemas  FGA  y D18S51. 

Para el sistema FGA estos alelos fueron tipificados en individuos originarios de las islas, es 

decir en raizales de Providencia o de San Andrés, mientras que para el sistema D18S51 los 

alelos  fueron  tipificados  para  individuos  inmigrantes  en  la mayoría  de  los  casos.  Esto 

muestra que el ingreso de diversidad alélica fluye en ambos sentidos para cada uno de los 

grupos estudiados y que cohabitan en las islas.  

La población total del Archipiélago está en equilibrio Hardy‐Weinberg, lo que implica que 

es  una  población  cuyos  individuos  tienen  un  apareamiento  aleatorio,  que  la migración 

pese a ser un evento importante dentro de la dinámica poblacional de la región, presenta 

un  efecto  menor  en  la  variación  de  las  proporciones  genotípicas  de  la  misma, 

seguramente  porque  el movimiento  demográfico  se  ha  dado  en  ambos  sentidos,  para 

inmigrar  y  para  emigrar.  Es  una  población  que  pese  a  su  posición  insular  no  presenta 

evidencia de endogamia debido a que es compensada por  la   migración y por el mismo 

tamaño poblacional. Esto se cumple incluso para el grupo de Providencia que se considera 

aislado  y  con  escasa migración,  pero  que  se  encontró  igualmente  en  equilibrio Hardy‐

Weinberg y sin evidencia de endogamia.  

Los  valores  de  heterocigosidad  promedio  de  la  población  total  de  San  Andrés  y 

Providencia  (0.801)  está  ligeramente  por  encima  de  los  valores  promedio  para 

poblaciones comparadas de origen africano (0.781‐0.796), poblaciones caucásicas (0.776‐

0.781) y dentro de los valores reportados para poblaciones Caribeñas (0.783‐0.903). Esto 

muestra que en general, las poblaciones sometidas a continuos procesos de mezcla como 

son  las  caribeñas,  incluidos  los  grupos  del Archipiélago,  tienen  una  diversidad  genética 

mayor que las poblaciones con una menor dinámica demográfica.  

Sobre la estructura de la población, se pudo determinar que al agrupar los individuos que 

residen actualmente en el archipiélago de acuerdo con el origen de sus ancestros, hay una 

estructura genética baja entre  tres grupos de  individuos:  los  inmigrantes,  los raizales de 
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Providencia y San Andrés. Este último grupo reúne a los individuos raizales de San Andrés, 

los raizales con ancestría incompleta y los denominados half and half (hijos de inmigrantes 

y raizales).  

La estructura baja estimada entre  los grupos San Andrés y raizales de Providencia  indica 

que  los  reportes históricos que hablan de  las diferencias en  los  grupos de  colonos,  los 

asentamientos  y  las mismas  características  físicas  de  los  pobladores  establecidos  entre 

estas  dos  islas  (Vollmer,1997;  Wilson  y  Buettner,1961),    tienen  soporte  en  la 

caracterización genética de los individuos, aunque no de una manera contundente.   

La diferencia entre los individuos inmigrantes y los grupos originarios del archipiélago, es 

más  pronunciada  y  está  sustentada  en  la misma  heterogeneidad  del  primer  grupo.  Su 

posición  en  los  dendogramas  refleja  esta  composición multiétnica,  donde  prevalece  la 

similitud a  los núcleos  indígena colombiano y caucásico. Esto también es confirmado por 

los estimadores de mezcla que  reflejan el ingreso de genes de origen caucásico e indígena 

que están aportando los inmigrantes.  

Por  otra  parte,  comparando  específicamente  a  las  poblaciones  de  la  costa  atlántica 

colombiana  y  el  valle  con  las  poblaciones  del  archipiélago,  es  decir  San  Andrés  y  los 

raizales de Providencia, se encuentra que es mayor de diferencia entre estos grupos de 

poblaciones  que  entre  las  poblaciones  africanas  y  las  del  archipiélago.  Por  tanto,  el 

componente  indígena  adicional  que  presentan  las  poblaciones  afro‐descendientes 

colombianas ha hecho que estas se diferencien de las poblaciones africanas de las cuales 

se derivaron.  Lo anterior es evidente sobre todo para las poblaciones de Atlántico y Valle.  

Las poblaciones que más se asemejan a  los raizales son Bahamas, Barbados y Chocó. La 

poblaciones caribeñas angloparalantes era de esperarse que tuviera una alta similitud con 

los  raizales  del  archipiélago,  puesto  que  tienen  una  historia  de  poblamiento  y mezcla 

racial similar. A la isla de Barbados llegaron los primeros grupos de Británicos, incluidos los 

puritanos  ingleses  y era en esta  isla donde desembarcaban  los  grupos de esclavos que 

posteriormente eran distribuidos en las diferentes islas anglófonas (Hamshere, 1972). Por 

tanto,  al  coincidir  la  historia  de  poblamiento  la  similitud  entre  estas  islas  debe 



66 
 

considerarse como una confirmación de la alta resolución que da este tipo de análisis y los 

marcadores STR´s empleados.  

En cuanto a  la similitud entre  los raizales y  los chocoanos, esta similitud es producto de 

procesos de mezcla similares entre  las poblaciones, puesto que Choco y San Andrés han 

tenido mezcla  con poblaciones  como Antioquia, Valle y Córdoba. Sin embargo,  se debe 

tener en cuenta que  la caracterización de  la población chocoana para el marcador FGA, 

que es importante para las poblaciones negras, fue realizada  para un pequeño tamaño de 

muestra (18‐22 individuos), lo cual hace que las frecuencias alélicas comparadas para este 

sistema no  sean  representativas de  la diversidad  alélica ni de  los  valores de  frecuencia 

reales  de  la  población  chocoana.  Pese  a  lo  anterior,  las  comparaciones  realizadas 

permitieron estimar que hay poca diferencia entre  los grupos  raizales del archipiélago y 

Choco,  lo cual  fue evidente en  los dendogramas realizados, donde Choco quedaba en el 

mismo cluster con San Andrés.  

Por tanto, el agrupamiento de la población de Choco y San Andrés propuesto en el trabajo 

de  Paredes  y  colaboradores  (2003)  podría  considerarse  correcto.  Sin  embargo,  se 

recomienda  mejorar  y  completar  la  caracterización  de  la  población  chocoana  para 

marcadores altamente  informativos como el FGA, de manera que  la comparación entre 

estas dos poblaciones pueda ser concluyente. 

Por  otra  parte,  se  sugiere  que  sea  revaluado  el  agrupamiento  de  la  población  de  San 

Andrés y Providencia con las poblaciones de la costa atlántica colombiana como son Santa 

Marta y Cartagena, que se había propuesto en  los trabajos de Martínez y colaboradores 

(2005  y  2006).    Este  trabajo  ha  mostrado  que  la  población  del  archipiélago  es 

genéticamente  diferente  de  las  poblaciones  afro‐descendientes  de  la  costa  atlántica 

colombiana y del Valle.  

A  partir  del  análisis  de  correspondencias,  se  pudo  inferir  que  la  caracterización  de  las 

poblaciones  a  partir  de marcadores  STR´s  autosómicos,  con  al menos  6  STR´s  permite 

tener una buena  identificación de  los tres núcleos ancestrales principales: el africano, el 

caucásico  y  el  indígena,  los  cuales  son  consistentes  a  lo  largo  de  todos  los  análisis. 
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Además, se tiene una mayor resolución a medida que se incrementa el número de STR´s, 

especialmente al  incluir marcadores  como el FGA, que permite  subdividir estos núcleos 

principales.  De  estos  núcleos,  el  más  compacto  siempre  fue  el  caucásico,  que  tenía 

poblaciones de distribución geográfica variada: Norteamérica, España y Reino Unido, que 

mostraron ser genéticamente muy similares para estos marcadores. El núcleo negro es el 

de mayor diversidad,  tanto en  las poblaciones  africanas  como en  las  caribeñas,  incluso 

algunas  de  sus  poblaciones  son muy  diferentes  como  los  Garifuna  (Honduras)  que  se 

alejan  del  núcleo  africano  y  Caribe  al  incluir  el  marcador  FGA.  El  núcleo  indígena, 

compuesto  por  las  poblaciones  de  El  Salvador  y  las  centroamericanas  es  el  más 

heterogéneo  pues  estas  poblaciones  muestran    dispersión  incluso  entre  las  mismas 

poblaciones de El Salvador. 

Respecto a la diversidad alélica de la población del Archipiélago comparada con la de otras 

poblaciones, la presencia de alelos característicos de poblaciones africanas Sub‐Saharianas 

(Simms, et.al. 2008), como son FGA‐19.2 y D18S51‐16.2 podría  indicar una conexión entre 

estas  dos  poblaciones,  que  involucra  tanto  a  raizales  como  a  inmigrantes  de  la  costa 

atlántica colombiana y que se originaría en la migración de grupos de esclavos desde esta 

región africana. También se encontró un alelo característico de  la población Británica, el 

FGA‐30  que  estaba  en  individuos  de  origen  Sanandresano  y  Providenciano  y  que  se 

convirtió en el único indicio del mestizaje con esta población.   

A partir de la diversidad genética compartida, la similitud de frecuencias y los coeficientes 

de mezcla parciales, se puede inferir que  la población afro descendiente traída a las  islas 

de  San Andrés  y  Providencia  podría  ser  originaria  al menos  de  las  siguientes  regiones: 

costa  occidental  africana  (Guinea  Bissau,  Guinea  Ecuatorial),  África  Central  (Cabinda‐

Angola, Ovambo‐Namibia) y África del este (Mozambique). Esta evidencia genética difiere 

de  la  literatura relacionada con el tema donde se menciona que  los esclavos traídos por 

los  británicos  a  las  Antillas  menores  y  Norteamérica  eran  de  África  Central  (Ghana, 

Nigeria, Angola, Costa de Oro y Baja Guinea) principalmente, pero no  la costa occidental 

africana, donde eran  los españoles  los que capturaban a  los  individuos que  traían como 

esclavos a América  (Martínez, 1995; Craham y Knight, 1997). Sin embargo, debe tenerse 
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precaución en esta conclusión puesto que este estudio sólo permite ver indicios del origen 

de  la  población  a  partir  de  la  similitud  en  la  caracterización  genética,  pero  para  tener 

certeza  del  origen  de  los  individuos  es  necesario  hacer  estudios  con  marcadores 

uniparentales  tales  como  DNA  mitocondrial  o  cromosoma  Y,  los  cuales  si  permiten 

rastrear el origen genético de los individuos. 

En  cuanto  al  componente  caucásico  que  se  esperaba  encontrar  en  los  grupos  raizales, 

dada la historia de poblamiento de las islas con la participación de los puritanos ingleses, 

la mezcla con esta población no es muy aparente, únicamente por la presencia de un alelo 

característico  de  la  población  del  Reino  Unido  (FGA‐30)  se  evidencia  el  componente 

británico en el pool genético de los raizales. No es evidente del análisis multivariado, que 

las  poblaciones  raizales  tengan  una  mayor  similaridad  con  los  británicos  que  lo  que 

aparece para otras poblaciones afro descendientes como República Dominicana o Chocó. 

Sin  embargo,  esta  apreciación  debe  tomarse  con  precaución  por  dos  situaciones:  en 

primer lugar, al ser el núcleo caucásico tan compacto, no se puede discriminar con cuál de 

las poblaciones es que  realmente  se  tiene mayor  similitud. En  segundo  lugar, entre  los 

individuos muestreados no se tiene ningún individuo raizal con características fenotípicas 

europeas,  debido  a  que  estos  individuos  tienen  baja  frecuencia  en  la  población,  pero 

podrían haber aportado mayor evidencia genética de la mezcla con la población británica.  

Por  otra  parte,  los  intentos  realizados  para  estimar  los  coeficientes  de mezcla  de  los 

grupos del archipiélago, dejaron en claro que cuando se trabaja con poblaciones con una 

historia  demográfica  tan  compleja  y  continua  como  la  de  San  Andrés,  es  muy  difícil 

conseguir  fraccionar  esta  diversidad  genética  en  los  componentes  étnicos  que 

tradicionalmente  se  trabajan, es decir el  componente africano,  indígena y  caucásico.  La 

historia poblacional, composición multiétnica y  tradición cultural de  la población de San 

Andrés y Providencia ha dado a  sus  individuos una  identidad  cultural particular, que es 

producto de  la herencia ancestral, transformación y adaptación al ambiente Caribe en el 

que se formaron los primeros pobladores de esta población y que no puede ser reflejada 

en una caracterización genética, como si  la  identidad de una cultura se  reflejara en una 

identidad genética rígida.  
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De todo  lo anterior, se puede concluir que  la población del Archipiélago continua siendo 

una  población  sometida  a  procesos  de  mezcla,  que  ahora  incluyen  una  mayor 

participación del componente indígena colombiano. Por otra parte,  la identidad raizal no 

se sustenta en el componente genético británico que puedan tener los individuos, sino en 

el  legado  cultural  que  esta  población  dejó  para  formar  la  población  raizal  tal  como  se 

estableció y se mantiene en  las  islas de San Andrés y Providencia. De  la misma manera, 

múltiples etnias africanas aportaron genética y culturalmente, para crear esta comunidad 

raizal adaptada a la forma de vida insular.  
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6. CONCLUSIONES 

 Los  marcadores  STR´s  que  más  aportan  para  pruebas  de  identificación,  por  su 

contenido de  información polimórfica, poder de discriminación, poder de exclusión y 

número de alelos efectivos son: D2S1338, D18S51 y FGA. 

 La población del archipiélago de San Andrés y Providencia se encuentra en equilibrio 

Hardy‐Weinberg,  tiene  una  diversidad  alélica  y  heterocigosidad  mayor  que  otras 

poblaciones africanas y no evidencia eventos de endogamia. 

 Los grupos de  raizales de Providencia, San Andrés e  inmigrantes, definidos  según el 

origen de sus ancestros, muestran una estructura genética baja entre ellos. 

 La  población  raizal  del  archipiélago  de  San  Andrés  y  Providencia  es  similar  a  las 

poblaciones  Caribe  angloparlantes  de  Bahamas  y  Barbados  y  a  la  población 

colombiana de Chocó. 

 La población  raizal muestra diferenciación genética  respecto a  las poblaciones de  la 

costa  atlántica  colombiana  incluidas  Atlántico,  Córdoba  y  Bolívar  y  con  el  Valle  del 

cauca. 

 La  población  del  archipiélago  podría  tener  múltiple  origen  africano,  incluidas 

poblaciones de  las regiones de  la costa occidental africana, África central y África del 

este. 
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7. SUGERENCIAS 

 

Como alternativas para complementar y mejorar este estudio se sugiere: 

 Realizar estudio de DNA mitocondrial y cromosoma Y con las muestras trabajadas 

para obtener información sobre el origen de los individuos que poblaron las islas.  

 Incluir en  las  comparaciones poblaciones  indígenas  colombianas  conservadas, de 

manera que sirvan como referente de  la diversidad genética que aportaron estos 

grupos a las poblaciones actuales colombianas.  

 Realizar análisis discriminando por género para establecer si hay diferencias en las 

frecuencias alélicas entre hombres y mujeres y  relacionarlas con  los patrones de 

migración.  

 Tipificar  una  muestra  mayor  de  individuos  de  Chocó  con  los  marcadores  aquí 

empleados para determinar  frecuencias alélicas de estas población y estimar  las 

diferencias con la población del archipiélago. 

 

 Sería  interesante  incluir  otras  poblaciones  caribeñas  angloparlantes,  para 

comparar  sus  estimados  genético‐poblacionales  y  establecer  similaridad  con  la 

población de San Andrés y Providencia.   
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ANEXO I 
Mapa de localización de individuos muestreados en la isla de San Andrés 

 
Colores:      inmigrantes,        raizales San Andrés,       raizales  Providencia,      residentes. 
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ANEXO II 
 

Mapa de localización de individuos muestreados en la isla de Providencia 

 
Colores:       raizales Providencia,       residentes.    
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ANEXO III 
 

Origen de los inmigrantes 
 
 

 
 
 

Número de individuos  inmigrantes muestreados: 123 
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ANEXO IV 
 

Comparación de frecuencias de genotipos observada y esperada para STR´s en desequilibrio 
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ANEXO V 

 
Distribución de frecuencias alélicas para cada STR en los tres grupos de individuos 
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ANEXO VI 

Análisis de correspondencias y conglomerado para 6 STR´s. Énfasis Caribe 
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Figura 1. Análisis de Correspondencias usando 6 STR´s: CSF1P0, D7S820, D13S317, TH01, TPOX, vWA.         
Núcleo negro (Caribe y África),        Núcleo indígena,         Núcleo caucásico,        Segundo núcleo indígena 
(Costa atlántica colombiana y Centroamérica). SA: San Andrés, PRO: Raizales Providencia, IN: Inmigrantes. 
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Figura 2. Diagrama de conglomerados de 30 poblaciones estimadas con 6 STR´s: CSF1P0, D7S820, D13S317, 
TH01, TPOX, vWA, con énfasis en poblaciones Caribeñas  (Barbados, Nicaragua, Honduras). La  relación  fue 
inferida usando el método de Evolución Mínima (ME). La longitud de las ramas del árbol óptimo es de 7,11. 
El árbol esta a escala con  las mismas unidades de  la distancia genética de Cavalli‐Sforza. El árbol ME  fue 
obtenido usando el algoritmo de Close‐Neighbor‐Interchange (CNI). El análisis fue realizado en MEGA4. 
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ANEXO VII 

Análisis de correspondencias y conglomerado para 7 STR´s. Énfasis UK 
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Figura 1. Análisis de Correspondencias para 7 STR´s: D8S1179, D18S51, D21S11, FGA, TH01, TPOX, vWA, con 
énfasis en población UK.       Núcleo negro (Caribe y África),        Segundo núcleo negro (Centroamérica),        
Núcleo indígena,       Núcleo caucásico,           Segundo núcleo indígena (Costa atlántica colombiana). 
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Figura 2. Diagrama de conglomerados de 23 poblaciones usando 7 STR´s: D8S1179, D18S51, D21S11, FGA, 
TH01,  TPOX,  vWA,  con  énfasis  en  la  población  de  Reino Unido  (UK).  La  relación  fue  inferida  usando  el 
método de Evolución Mínima  (ME). La  longitud de  las  ramas del árbol óptimo es de 7,70. El árbol esta a 
escala con las mismas unidades de la distancia genética de Cavalli‐Sforza. El árbol ME fue obtenido usando el 
algoritmo de Close‐Neighbor‐Interchange (CNI). El análisis fue realizado en MEGA4. 
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Anexo VIII 

Análisis de componentes principales graficado por Euclidian Biplot para el sistema FGA 
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Figura 1. Análisis de componentes principales analizando solo el sistema FGA y graficando todos los 
vectores.  
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