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En el presente estudio se analizaron 17 marcadores Y-STRs y la transición C-T del locus 

DYS199 en 95 varones no relacionados que residen en tres zonas del Área  Metropolitana de 

Buenos Aires (AMBA): Ciudad Autónoma de Buenos Aires (CABA) (n=33), Primera Corona 

(n=25) y Segunda Corona (n=37). Los haplogrupos del cromosoma Y fueron inferidos a partir 

de los haplotipos extendidos mediante método Bayesiano. Éstos fueron bien definidos para un 

único haplogrupo con una probabilidad a posteriori >96%. El 94% de los haplotipos pudieron 

ser asignados a linajes europeos siendo el de mayor prevalencia el haplogrupo R1b (38%), 

mientras que, se observó sólo un 5 % de linajes paternos Q con una probabilidad a posteriori > 

99,8 %, que además presentaron la variante DYS199*T. Estos resultados difieren de los 

porcentajes hallados para los haplogrupos mitocondriales amerindios (43%), lo cual confirma 

lo observado en trabajos previos, donde se constató diferencias por género en el proceso de 

mestizaje en el AMBA. El componente subsahariano se encontró representado por un único 

haplotipo (1%) asociado al haplogrupo específico E3a. A los fines comparativos, se analizaron 

los haplotipos mínimos para 9 loci STRs (DYS19, DYS389I, DYS389II, DYS390, DYS391, 

DYS392, DYS393 y DYS385a/b), no observándose diferencias significativas (P>0,05) entre la 

CABA y las coronas del conurbano. Un total de 88 haplotipos diferentes fueron detectados 

con una diversidad haplotípica de 0.9984 y una diversidad genética media de 0.6683.  El 21% 

de los haplotipos de la muestra no coincidieron con los de la base de datos mundial YHRD (Y 

Chromosome Haplotype Reference Database; n= 72946) y de los restantes, el 88% se 

detectaron en grupos de origen Europeo y entre estos el 56% en poblaciones de Italia y 

España.  Se discuten estos resultados considerando la información genealógica y demográfica 

disponible. 

 




