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Los AlMs permiten analizar la estructura poblacional y el grado de mezcla individual, lo que implica
R 2 factores cuantitativos y cualitativos. Respecto a los primeros, estimamos previamente en 30 el nGmero
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minimo de AIMs necesarios. En relacion a los segundos, debe considerarse la eleccion de marcadores

gue sean especfificamenteinformativos, contemplando los componentes de la poblacién argentina.

A partir de la seleccion de 30 AIMs (29 SNPs y un INDEL), se disefi6 una técnica de PCR- APLP
Objetivo multiplex para 22 marcadores y 8 RFLP, con el objetivo de disponer de una herramientade bajo

costo para la estimacion de la ancestria continental en muestras poblacionales.
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practicidad se obtuvieron en 4 multiplex (Fig.2).
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El set de AlMs seleccionado permitié observar la variabilidad individual, con diferentes rangos de ancestria:
RESULTADOS 0-63% nativoamericano, 40-100% euroasiaticoy 0-25% afrosubsahariano (Figuras 3 y 4). A nivel poblacional,
empleando Structure la presencia de los componentes se estimo en: 84% euroasiético, 12,5% nativoamericano
y 3,4% de aporte subsahariano. Con ADMIX 95, esos valores fueron de 81,9%, 13,6% y 4,4%, respectivamente.
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Figura 4. Distribucion de ancestria continental.
Se ha conseguido poner a punto una herramienta molecular de bajo costo y alta eficiencia para
CONCLUSIONES determinar la ancestralidad genética individual y poblacional, considerando las particularidades de

la poblacién argentina. Se obtuvieron resultados concordantes con estudios que han empleado un

nimero mayor de marcadores, evidenciando el poder informativo de los AlMs seleccionados.
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