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RESUMEN 

 

Introducción: El antígeno leucocitario humano HLA localizado en el brazo corto del 

cromosoma 6, es una de las regiones más polimórficas del genoma humano, posee un rol 

importante en la regulación de la respuesta inmune innata y adaptativa, además de tener una 

conocida asociación con numerosas enfermedades infecciosas y/o autoinmunes, y de actuar 

como marcador genético de migración y evolución. 

Objetivo: El objetivo del presente trabajo fue determinar el grado de polimorfismo del HLA 

de un grupo de pacientes del programa de trasplante renal del Hospital General San Juan de 

Dios HGSJDD para compararlo con el HLA de otros grupos poblacionales, y además de eso 

realizar un análisis de la composición del mestizaje de los guatemaltecos de la muestra. 

Metodología: Se revisó expedientes médicos, y registros de laboratorio de HLA de pacientes 

que asisten al programa de trasplante renal del HGSJDD, con estos datos se determinó el 

grado de polimorfismo del HLA en este grupo a través del software Arlequin 3.5 

posteriormente se realizó el análisis de mestizaje con el método de neighbor- joining. 

Resultados: Se encontró 17 alelos para el gen HLA-A y 27 para el gen B, para los genes de 

la clase II se encontró   para HLA-DRB1 y   para HLA-DQB1, además se determinó la 

distribución de mestizaje de los pacientes de la muestra. 

Conclusiones: La población en estudio se encuentra en equilibrio de Hardy-Weinberg, los 

genes de HLA de la muestra se encuentran en desequilibrio de ligamento. 

 

PALABRAS CLAVE:  HLA, Polimorfismo, Genética poblacional, Mestizaje, Desequilibrio 

de ligamiento 

 

 

 

 

 

 

 

 



 VII 

ABSTRACT 

 

We analyzed human leukocyte antigen (HLA) typings from 127 samples of unrelated 

individuals (donors and recipients) from the kidney transplant program of the San Juan de 

Dios General Hospital, using a PCR- SSOP based method. We found 16 haplotypes that 

accounted for 39.76% of the total haplotype diversity, thirteen of them having been reported 

previously in Native American populations and three in European populations. The analyses 

show no deviations from Hardy Weinberg equilibrium and admixture estimates calculated 

with k=3 ancestral components showed Native American as the most represented component 

followed by the European component. The African component was less prominent in the 

Guatemala mixed ancestry sample when compared to other countries in Central America. 

Keywords 

HLA system, Admixture, Guatemala mixed population, Genetic Diversity, Native American 

Ancestry 
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I. INTRODUCCIÓN 

 
 

La república de Guatemala se localiza en Centroamérica, limítrofe con el océano pacífico 

entre El Salvador y México, y con el mar Caribe entre Honduras y Belice, es un país 

multiétnico, multicultural y multilingüe (1). 

 Guatemala posee grupos genéticamente aislados debido a factores geográficos, 

lingüísticos y culturales, los grupos Mayas dentro de su población han preservado su propio 

idioma, cultura y religión, esto ha permitido que la mezcla genética sea limitada y que se 

mantenga la identidad genética de las poblaciones Mayas (2). 

 Representa la cuna la cuna de diferentes culturas, la civilización Maya entre ellas, de 

hecho aproximadamente el 40% del total de la población de Guatemala, pertenece al grupo 

nativo amerindio, en este grupo se incluye 23 lenguajes de origen Maya, el restante 60% de 

la población es conocida como Ladinos o Mestizos, que es la población Hispano hablante, 

conformada por el contacto entre españoles y nativos americanos (3). 

 Según el censo poblacional de 2018 posee una población de 14,901,286 habitantes, 

41.7 de su población se autoidentifica como perteneciente a las etnias mayas, mientras que 

56% se consideran ladinos, 1.8 de la etnia xinca y solamente 0.2% lo hacen como 

afrodescendientes (4). 

 El estudio del polimorfismo de los genes del complejo mayor de histocompatibilidad 

HLA, tiene muchas aplicaciones tanto en el campo de la medicina, como en el campo de la 

genética poblacional. 

 Se planteo determinar el polimorfismo de los genes HLA en la muestra estudiada y 

determinar el mestizaje presente.  
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II. ANTECEDENTES 

 

 Está bien establecido que más de una oleada de gente dio lugar a los indios americanos 

(amerindios) Se ha propuesto la teoría que los indios americanos vinieron de Asia a través 

del estrecho de Bering hace 30000 años en tres oleadas,  pero los asentamientos más antiguos 

reportados han sido encontrados en sur América; sin embargo hay evidencias recientes de 

asentamientos humanos en norte América que datan de hace 130,000 años (5). 

La población de Mesoamérica (México y Centroamérica) posee una inmunogenética única 

como resultado de la mezcla de genotipos HLA de amerindios, caucásicos, y africanos  (6). 

 Loa llamados mestizos son el resultado de la mestización de los nativos de América 

con europeos,  desde el siglo XVI, además de la llegada de poblaciones africanas en los siglos 

siguientes  (7). 

 La república de Guatemala se localiza en Centroamérica, limítrofe con el océano 

pacífico entre El Salvador y México, y con el mar Caribe entre Honduras y Belice, es un país 

multiétnico, multicultural y multilingüe (1). 

 Guatemala posee grupos genéticamente aislados debido a factores geográficos, 

lingüísticos y culturales, los grupos Mayas dentro de su población han preservado su propio 

idioma, cultura y religión, esto ha permitido que la mezcla genética sea limitada y que se 

mantenga la identidad genética de las poblaciones Mayas (2). 

 Según el censo poblacional de 2018 posee una población de 14,901,286 habitantes, 

41.7 de su población se autoidentifica como perteneciente a las etnias mayas, mientras que 

56% se consideran ladinos, 1.8 de la etnia xinca y solamente 0.2% lo hacen como 

afrodescendientes. (4). 

 

Complejo mayor de histocompatibilidad 

 El complejo mayor de histocompatibilidad MHC se encuentra en una región 

genómica de 3.6 millones de pares de bases (8), está presente en todos los vertebrados con 

mandíbula, posee un rol integral en el sistema inmune, es nombrado MHC derivado de su 

papel en el rechazo de tejidos y la compatibilidad entre la pareja donador-receptor (9). 
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Recibe una atención especial en investigaciones genéticas, debido a su importante rol en la 

regulación de la respuesta inmune innata y adaptativa, por su asociación con numerosas 

enfermedades infecciosas y/o autoinmunes, además de actuar como marcador genético de 

migración y evolución (10)(11). La versión humana de MHC es conocida como antígeno 

leucocitario humano HLA (12)(13).  

 

Antígeno leucocitario humano 

 

 En 1958, Jean Dausset reportó un aloantígeno presente en leucocitos humanos,  

mismo que posteriormente se convertiría en el primer HLA reportado, inicialmente fue 

nombrado MAC por ser las iniciales de tres individuos que donaron sus muestras para los 

experimentos realizados por el grupo de Dausset, posteriormente se le nombró HLA A-2 

(14).  Este descubrimiento fue el resultado de los experimentos de Dausset en antisueros de 

pacientes que habían recibido múltiples transfusiones; en concordancia con esto, Rose Payne 

identificó anticuerpos anti-leucocito que parecían ser responsables de reacciones febriles 

post-transfusionales en mujeres multíparas (11). 

 Los genes del antígeno leucocitario humano HLA se localizan en una pequeña 

porción del cromosoma 6, exactamente en la región 6p21.3 (15).   

 La familia de genes HLA se divide en tres clases (I, II y III), las clases I y II están 

relacionadas con la habilidad del sistema inmune de distinguir entre lo propio y lo extraño, 

presentando fragmentos de péptidos al sistema inmune. La clase III contiene una variedad de 

genes que no poseen la capacidad de presentar antígenos, pero están involucrados en otras 

funciones inmunes tales como el sistema del complemento (C3, C4, y factor B) y en la 

inmunidad del hospedero donde citocinas como TNF-Į y HSP70 son liberadas, produciendo 

una respuesta inflamatoria (16)(17)(18).  
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Características del HLA 

 

Polimórfico y poligénico 

 Los genes del HLA son de los más polimorficos del genoma, esto significa que hay 

muchos alelos en cada locus individual (19). La variación alélica es mantenida a nivel de la 

población debido a la ventaja de supervivencia que le confiere  marcadas diferencias en las 

respuestas inmunitarias a antígenos extraños entre individuos (20).  La Clase I se divide en 

móleculas tradicionales (A, B y C) no tradicionales (E, F y G), la Clase II presenta una 

division similar en móleculas tradicionales (DR, DQ, DP) y no tradicionales (DM, DO) (12).

  

 Según la base de datos IMGT/HLA, en el año 2020 se habían reportado más de 27,000 

alelos distintos en la región del HLA,  de los cuales más de 20,000 codifican para clase I, 

HLA-A, HLA-B, HLA-C y más de 7,000 para clase II, HLA-DR, HLA-DQ y HLA-DP 

(https://www.ebi.ac.uk/ipd/imgt/ hla/stats.html).  

 

Desequilibrio de ligamiento 

 El desequilibrio de ligamiento LD es de las características más importantes del HLA. 

Se define como la asociación que ocurre entre diferentes alelos sin ser al azar, esto es común 

en los genes del sistema HLA y puede ocurrir también entre las clases del HLA o entre un 

haplotipo completo, esta es la principal razón por la cual hay alelos y haplotipos comunes a 

diferentes grupos poblacionales y es la que permite caracterizar la diversidad del HLA en 

estos grupos poblacionales a nivel mundial, ya que el patrón de LD  de los genes HLA tiende 

a ser característico de cada grupo étnico (21)(22)(23).  

 

Moléculas HLA Clase I  

 Las moléculas clase I están codificadas por 3 loci genéticos distintos: HLA -A, HLA-

B y HLA-C, agrupados abarcan cerca de 1 megabase Mb, comprenden una sola cadena 

pesada, unida de manera no covalente a una molécula pequeña llamada ȕ2-microgobulina 

formando una glicoproteína transmembrana. La cadena pesada tiene tres dominios Į1, Į2 y 

Į3. Los dominios Į1 y Į2 crean la hendidura de unión al antígeno. El dominio Į3 y la ȕ2- 
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microglobulina crean un andamio proximal a la membrana que interactúa con CD8. Son 

expresadas en la mayoría de las células nucleadas (24).  

  

Las proteínas HLA clase I presentan epítopos del interior de la célula por ejemplo: en los 

virus para marcar a las células blanco destinadas a la destrucción por células T citotóxicas 

(CD8) (25)(13). 

 

Moléculas HLA Clase II 

 Las moléculas de clase II incluyen HLA-DR, HLA-DQ y HLA-DP, codificadas por 

distintos loci, agrupados en la región de clase II del MHC, abarcan aproximadamente 1 (Mb), 

en general la estructura adoptada por las proteínas de las moléculas de clase II es similar a la 

de clase I, pero es logrado gracias a la asociación de dos cadenas unidas a la membrana 

conocidas como Į y ȕ. Las cadenas Į y ȕ se ensamblan no covalentemente para crear una 

hendidura de unión al antígeno sobre una estructura proximal de membrana que interactúa 

con CD4. (24). 

 Las proteínas de clase II presentan péptidos provenientes de proteínas del exterior de 

la célula para estimular a las células T helper y éstas a su vez a los linfocitos B productores 

de anticuerpos para activar la vía clásica del complemento (25)(13). 

 

Nomenclatura 

 La nomenclatura de los alelos de HLA y sus loci es determinada por el Comité de 

Nomenclatura del HLA, auspiciado por la Organización Mundial de la Salud OMS, mismo 

que inició en 1968. Este comité continúa trabajando actualmente, sin embargo, la asignación 

formal de nombres a los nuevos alelos y el reporte de sus secuencias se lleva a cabo en dos 

bases de datos curadas IPD-IMGT/HLA (https://www. ebi.ac.uk/ipd/imgt/hla/align.html) y 

HLA Nomenclature (http:// hla.alleles.org/nomenclature/index.html) (26). 

 La combinación de tipificación serológica y molecular ha llevado a la adopción de una 

nomenclatura flexible que permite la descripción de tipificación baja resolución o genérica, 

así como de alta resolución basada en metodologías moleculares (24).   
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Tipificación del HLA 

 Históricamente el método de tipificación de los antígenos de HLA ha sido la 

citotoxicidad dependiente del complemento CDC (27); sin embargo, con la introducción de 

los métodos moleculares, el tamizaje de tejidos por técnicas basadas en PCR ha pasado a ser 

rutinario. En el futuro la tipificación del HLA se basará en su expresión, entender los 

haplotipos, y en la tipificación rápida de sus genes (28)(29).  

 Mientras que los métodos serológicos únicamente pueden resolver una pequeña 

fracción de los alelos, la tipificación molecular permite la definición del HLA basada en la 

secuencia de ADN, los métodos moleculares permiten la resolución de los alelos, en niveles 

denominados baja resolución que corresponde a la resolución de dos dígitos, que suele ser 

suficiente para trasplante de órgano sólido, transfusiones, la asociación a enfermedades, y 

farmacogenética y la alta resolución o tipificación de cuatro dígitos, este tipo de resolución 

es útil en trasplante de médula ósea, asociación con algunas enfermedades y estudios de 

farmacogenética (15).  

 En la actualidad existen diversos métodos comerciales disponibles para realizar la 

tipificación HLA, cada método tiene nivel de complejidad distinto y su uso depende de las 

condiciones del laboratorio como volumen de muestras procesadas por año, nivel de 

experiencia del personal, así como de la aplicación que se desea dar, estudios de genética 

poblacional, diagnóstico de enfermedades, inmunología de trasplantes, además del tipo de 

trasplante, trasplante de órgano sólido o trasplante de precursores hematopoyéticos.(8). 

 

Técnicas de tipificación del HLA 

 

Citotoxicidad dependiente del complemento CDC 

 La técnica CDC fue desarrollado en 1964 por Terasaki y McClelland permitió 

disminuir el volumen de los reactivos requeridos para definir un fenotipo individual. La CDC 

utiliza únicamente 1ȝL de reactivo y 1ȝL de células diana a una concentración de 2 a 4*106 

/mL.  Las células y el suero se mezclan en un pocillo de la bandeja conocida como Terasaki, 

nombrada así en honor a Paul Terasaki, se agrega una gota de aceite para evitar la 

evaporación en la preparación, se deja incubar a temperatura ambiente por 3 minutos, luego  
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se agrega 1 ȝL de complemento de conejo y se incuba durante una hora más, si el pocillo 

contiene anticuerpos con especificidad a moléculas de HLA expresado en la superficie de la 

célula, la unión a los anticuerpos activará el complemento de conejo, la acción lítica del 

complemento activado matará la células, las reacciones se fijan, y se tiñen con un colorante 

vital o con uno fluorescente y son leídas en un microscopio invertido, las células muertas son 

consideradas como reacción positiva, y el patrón de estas reacciones se interpreta para asignar 

un fenotipo HLA (19)(30).  

 La técnica de CDC, es especialmente útil para la tipificación HLA, en programas de 

trasplante de órgano sólido, donde hay un número moderado de muestras, requiere poco 

tiempo de procesamiento, su nivel de resolución es bajo,  ya que tipifica a nivel de antígeno 

(20).  

 

Sequence specific priming PCR SSP 

 Cuando se tipifica HLA por la técnica SSP, se realizan simultáneamente múltiples 

pruebas en una muestra, cada una busca la presencia o ausencia de un polimorfismo, usando 

PCR con primers específicos para esa secuencia. El sistema se basa en la falta de actividad 

exonucleasa 5' a 3' de la taq polimerasa usada en la reacción de PCR. La amplificación 

solamente ocurre si alelos con secuencias idénticas a aquellas de los primers usados están 

presentes en la muestra. La especificidad de la amplificación se basa en que el extremo 3¶ de 

cada primer donde se requiere un match exacto para permitir la síntesis de una nueva cadena. 

Esta técnica es útil cuando se tiene un volumen de mediano a alto de muestras, es útil en los 

centros donde se práctica trasplante de fuente cadavérica, tiene un nivel de resolución de bajo 

a intermedia. Su ventaja más importante es que es una técnica relativamente  rápida 

(20)(19)(30).  
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Reverse sequence specific oligonucleotide probe PCR SSO Luminex 

 Luminex®, es una tecnología xMap (perfil multianalítico) basada en cuentas que 

combina microesferas fluorescentes, citometría de flujo, láser y tecnología de procesamiento 

de señal digital. Tiene la capacidad de hacer análisis simultáneos de 100 analitos diferentes 

en un solo tubo. Los diferentes sets de cuentas están recubiertos con reactivos específicos de 

un analito en particular y permiten la detección de  

diferentes analitos en una muestra. En el analizados Luminex®, los laser excitan los 

colorantes internos e identifican cada microesfera, para poder validar el resultado se toman 

lecturas en cada set de esferas,  se han desarrollado ensayos para la plataforma Luminex® 

para la identificación de hongos, virus, bacterias, proteínas entre ellas los alelos del sistema 

HLA y anticuerpos anti HLA (31)(19)(30). El uso de esta técnica está orientado a laboratorios 

que procesan un número de bajo a mediano de muestras (20).  

 

Tipificación basada en secuenciación SBT 

 La técnica SBT puede ser utilizada para alcanzar resolución a nivel de alelos, como 

la requerida en los programas trasplante de células madre, también es la requerida para 

investigación y confirmación de nuevas secuencias alélicas (20).  

 

Secuenciación de nueva generación NGS 

 Las posibles ambigüedades entre alelos del HLA son el resultado de las limitaciones 

que poseen los métodos actuales de tipificación, estas pueden deberse a polimorfismos de 

regiones no secuenciados de los genes HLA, o a variantes cis/trans que no pueden ser 

distinguidas por la secuenciación de sanger. NGS puede resolver estas dos fuentes de 

ambigüedad porque secuencia el gen completo (32)(33). 

 

Herencia y expresión 

 Los antígenos HLA Clase I A, B y C son expresados en casi todas las células 

nucleadas y plaquetas. Las moléculas HLA clase II DR, DQ, DP se expresan en un rango 

más reducido de células que incluyen células B, células T activadas, monocitos y macrófagos 

(20).  
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Los alelos de HLA son expresados de manera codominante (15).  

 La herencia de los genes del HLA sigue los principios mendelianos con la transmisión 

en bloque de cada cromosoma paterno,  de haplotipos HLA-A, B, C, DR, DQ a pesar de que 

puede ocurrir recombinación adentro del sistema (20).  

   

Esto significa que en una familia, el padre posee dos haplotipos a y b y la madre dos 

haplotipos c y d, entonces cada hijo podrá heredar cuatro combinaciones diferentes de esos 

haplotipos  a/c, a/d, b/c, b/d,  de manera que cada hijo compartirá un haplotipo con sus padres 

y entre hermanos tienen las siguientes probabilidades: 25% de compartir dos haplotipos, 25% 

de no compartir ningún haplotipo y 50% de compartir un haplotipo (34). 

 

Aplicaciones del HLA 

 El rol del HLA en el reconocimiento de los propio y no propio fue descrito por 

primera vez hace más de 60 años (29). La función más importante del sistema HLA es la 

inducción y regulación de las respuestas del sistema inmune, muchas enfermedades como 

cáncer,  enfermedades infecciosas, y autoinmunes, se presentan con más frecuencia en 

poblaciones que comparten un HLA particular (20), Trasplantes de órganos, transfusiones y 

genética poblacional son también áreas en las cuáles el sistema HLA tiene una importancia 

relevante. 

 

 HLA y enfermedad: Un gran número de enfermedades se asocian con la presencia 

de ciertos alelos de HLA, probablemente la asociación más conocida sea de HLA B-27 con 

espondilitis anquilosante, algunos otros ejemplos son Enfermedad de Behcet y HLA B-51, 

Artritis reumatoide y HLA DRǺ1-04, Narcolepsia y HLA DQA-01, además de enfermedades 

infecciosas como tuberculosis y HIV, Además de las asociaciones en las que se evidencia 

riesgo de enfermedad existen los riesgos farmacológicos asociados a alelos del HLA, por 

ejemplo los pacientes HIV positivo que expresan el alelo HLA B-57, están en riesgo de hacer 

una reacción de hipersensibilidad al ser tratados con el fármaco abacavir, otras reacciones 

adversas farmacológicas documentadas son alopurinol y HLA B-58, carbamazepina y HLA 

B-15:02 y A-31:01 (15). 
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 Trasplante de órgano sólido: El trasplante de órgano solido es la terapia curativa 

para enfermedades terminal de órganos como: riñón, corazón, hígado, páncreas, pulmón o 

intestino. Una de las principales causas de daño al injerto, es la respuesta aloinmune mediada 

principalmente por el sistema HLA (35). 

 

 Trasplante de células hematopoyéticas: El rechazo mediado por anticuerpos, es una 

causa plenamente reconocida de la pérdida de injerto de órgano sólido, los anticuerpos 

donador específico DSA, pueden causar rechazo hiperinmune que se presenta en minutos 

después de la revascularización del órgano trasplantado, este rechazo se ha documentado 

también en modelos animales de trasplante alogénico de células hematopoyéticas AHCT, en 

el cual los anticuerpos preformados presentes al momento del trasplante se constituyen como 

una gran barrera para el éxito del trasplante resultando en un rechazo rápido, de ahí la 

importancia de tener un donante que sea completamente compatible con el receptor (36).  

 

 Transfusiones sanguíneas: Los antígenos HLA clase I se expresan de forma 

abundante en leucocitos y plaquetas, por lo que es importante tipificar a los receptores y 

donadores cada vez que se hace una transfusión de sangre completa, plaquetas o leucocitos, 

para evitar reacciones post transfusionales no hemolíticas relacionadas con la formación de 

anticuerpos anti HLA (37). 

 

 Genética poblacional: El HLA es considerado uno de los marcadores genéticos más 

importantes debido a su gran polimorfismo y a la existencia del (LD) (38). Hace más de 40 

años se inició a hacer la tipificación del HLA en las poblaciones de diferentes zonas 

geográficas para poder compararlas, estos patrones fueron interpretados como señales 

explícitas de migración poblacional (39).  

 

Equilibrio de Hardy-Weinberg y genética poblacional 

 La prueba de Hardy-Weinberg se considera la prueba base de la epidemiología 

genética (25). El equilibrio de Hardy-Weinberg  HWE es el estado de la frecuencia 

genotípica. 
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de dos alelos de un locus del gen autosómico después de una generación discreta de 

apareamiento aleatorio en una población indefinidamente grande (40).  

 La importancia de la ley Hardy-Weinberg en el desarrollo de la genética de 

poblaciones no tiene discusión, esta ley propone que en una gran población en la que ocurre 

apareamiento aleatorio sin selección, mutación o migración, las frecuencias alélicas y las  

frecuencias del genotipo son constantes de generación en generación y que, además existe 

una relación simple entre las frecuencias alélicas y el genotipo (41).   
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III. PLANTEAMIENTO DEL PROBLEMA 

 

 En la actualidad hay diversas publicaciones que documentan el perfil HLA de 

poblaciones a nivel mundial, estos estudios se hacen generalmente en grupos étnicos o en 

áreas geográficas definidas. 

 La aplicación que se puede dar a este tipo de investigaciones es amplia,  ya que 

conociendo el perfil inmunogenético de un país o población se puede inferir  acerca del 

comportamiento de ésta frente a una determinada enfermedad, como es el caso de los estudios 

orientados a evaluar la tendencia a la diabetes (42)(43)(44), algunas enfermedades  

reumáticas (45)(46), y en el caso de enfermedades infecciosas evaluar la posible respuesta 

inmune del paciente frente a entidades como la enfermedad de Chagas (47)(48), o el covid-

19 (49)(50), por citar solo algunos ejemplos. 

 Otra aplicación con importancia clínica es la que estudia el comportamiento 

poblacional frente a medicamentos; en este caso está bien documentada la relación entre el 

alelo HLA-B-57:01 frente al inhibidor de la transcriptasa inversa abacavir, utilizado como 

terapia  antirretroviral en el tratamiento de la infección por el virus de la inmunodeficiencia 

humana VIH (51). 

 Finalmente, de cara a los programas de trasplante de precursores hematopoyéticos es 

importante contar con estudios de inmunogenética poblacional, ya que de esta manera se 

podrá tener información que permita determinar la probabilidad de conseguir un donador 

cien por ciento compatible dentro de la población en la cual reside el paciente. 

 Guatemala, es un país ubicado en Centroamérica posee una población de 

aproximadamente 15 millones de habitantes y una gran riqueza cultural y diversidad 

biológica; sin embargo, a la fecha hay muy pocos estudios que documenten el perfil 

inmunogenético de su población o que lo comparen con poblaciones cercanas, dentro y fuera 

del país. 

 El problema es que mientras no contemos con información fiable del perfil HLA 

poblacional, no podremos hacer estudios de comparación con grupos de pacientes con 

determinada patología. 
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 Consideramos que es de importancia realizar estudios de inmunogenética en el país, 

ya que la información aportada de estos estudios nos permitirá conocer el perfil HLA de 

nuestra población, de cara a estudiar las posibles implicaciones clínicas. 
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IV. HIPÓTESIS 

 

Hipótesis nula (HO): La distribución de mestizaje de la población de Guatemala incluida en   

la muestra de este estudio es similar a la observada en la  población del sur de México. 

 

Hipótesis alterna (H1): La distribución de mestizaje de la población de Guatemala incluida 

en la muestra de este estudio es diferente a la observada en la población del sur de México. 
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V. OBJETIVOS 

 

OBJETIVO GENERAL 

 

Caracterizar el polimorfismo de los genes HLA A, B, DRB1 y DQA1 en pacientes, donadores 

y receptores de trasplante renal, que asisten al laboratorio de inmunogenética e 

histocompatibilidad Departamento de Nefrología y Trasplante del Hospital General San Juan 

de Dios. 

 

OBJETIVOS ESPECÍFICOS 

x Caracterizar el polimorfismo de los genes HLA de clase I (A y B) y de clase II (DRB1, 

DQA1). 

x Calcular la frecuencia de los alelos HLA clase I y HLA clase II 

x Identificar los haplotipos extendidos HLA A-B-DRB1-DQB1 más frecuentes 

presentes en la población estudiada 

x Calcular el equilibrio de Hardy-Weinberg y el desequilibrio de ligamiento de la 

población estudiada. 

x Describir la estimación de mestizaje de la población estudiada. 

x Comparar la estimación de mestizaje en los genes HLA de la población estudiada con 

poblaciones de referencia reportadas en la literatura. 

x Describir las características demográficas de la población estudiada 
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VI. DISEÑO METODOLÓGICO 

 

V  1. Tipo y diseño del estudio: Estudio retrospectivo, observacional, analítico. 

 

VI. 2. Sede del estudio: Laboratorio de Histocompatibilidad e Inmunogenética, 

Departamento de Nefrología, Hospital General San Juan de Dios. 

 

VI. 3. Consideraciones éticas: Se obtuvo los siguientes documentos 

1. Dictamen de aprobación del Comité de Ética e Investigación del Hospital General 

San Juan de Dios 

 
2. Solicitud médica para realizar estudio de HLA al paciente 

 
3. Dictamen del Comité Bioética independiente. 

 
VI. 4. Universo de estudio: 

1. Población o universo : Pacientes que asistieron al Laboratorio de 

Histocompatibilidad e Inmunogenética 

 
2. Marco muestral: Todas las muestras de pacientes que tuvieran solicitud médica 

de realizar estudio de HLA 

 
3. Muestra: Informes de Laboratorio que cumplan los criterios de selección, donde 

se reporte el perfil HLA, expedientes clínicos de pacientes, Perfil HLA de 

diversas poblaciones mundiales reportado en la literatura. Se incluyo 127 perfiles 

HLA completos de 127 muestras 

 

VI. 5. Periodo de estudio: Las muestras analizadas fueron recolectadas durante 

los años 2018,  2019 y 2020 

 

VI. 6. Criterios de selección 
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1. Inclusión: Informes de laboratorio que tuvieran reporte de alelos y haplotipos 

HLA de pacientes del programa de trasplante renal del Hospital General San Juan 

de Dios, determinado por el método SSOP. 

 

2. Exclusión: Informes de laboratorio, reportando alelos y haplotipos HLA, 

realizados por serología CDC.  

 

3. No inclusión: Informes incompletos donde no se pueda encontrar la información 

demográfica del paciente o el perfil HLA completo. 

Informes con reportes realizados por una técnica diferente a SSOP 

 

VI. 7. Variables 

1. Género, edad, procedencia, etnia, alelos HLA, haplotipos HLA frecuencia de 

alelos HLA, frecuencia de haplotipos HLA, composición del mestizaje de la 

población. 
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 Operacionalización de variables 
VARIABLE DEFINICIÓN 

CONCEPTUAL 
DEFINICIÓN 
OPERACIONAL 

TIPO DE 
VARIABLE 

ESCALA DE 
MEDICIÓN 

UNIDAD DE 
MEDIDA 

Edad Tiempo 
transcurrido desde 
el nacimiento 
hasta la defunción 

Años de vida 
registrados en el 
expediente clínico 
del paciente 

Cuantitativa  Numérica Años 

Sexo Condición de 
género que 
distingue al 
hombre o mujer  

Sexo que aparece 
en el expediente 
clínico del 
paciente 

Cualitativa  Nominal Masculino 
Femenino 

Lugar de 
origen 

Lugar de 
nacimiento 

Región de 
Guatemala de 
origen que aparece 
en el expediente 
clínico del 
paciente 

Cualitativa  
 

Nominal Capital  
Interior  

Etnia Grupo de personas 
que pertenecen a 
la misma etnia y 
grupo lingüístico 

Grupo étnico en el 
cuál la persona se 
auto identifica 

Cualitativa 
 

Nominal Mestizo 
Grupo étnico 

Alelos HLA Grupo de 
antígenos 
localizados en las 
membranas 
celulares de las 
plaquetas y 
leucocitos. 

Resultados 
obtenidos de la 
base de datos del 
Laboratorio de 
Inmunología del 
Hospital General 
San Juan de Dios. 

Cualitativa  Nominal HLA-A 
HLA-B 
HLA-DRB1 
HLA-DQB1 

Haplotipo 
extendido 

Combinación de 
alelos HLA 
ligados en un 
mismo 
cromosoma. 

Resultados 
obtenidos de la 
base de datos del 
Laboratorio de 
Inmunología del 
Hospital General 
San Juan de Dios. 

Cualitativa Nominal HLA A-B-
DRB1-DQB1 

Frecuencia 
de alelos 
HLA 

Distribución de 
Alelos HLA 
en la persona 

Resultado 
porcentual de 
alelos HLA 

Cuantitativa Proporción Porcentaje 

Frecuencia 
de 
Haplotipos 
HLA 

Distribución de 
Haplotipos HLA 
en una persona 

Resultado 
porcentual de los 
haplotipos HLA 

Cuantitativa Proporción Porcentaje 

Estimación 
de 
Mestizaje  

Combinación de 
diversos grupos 
raciales en una 
persona  

Resultado 
porcentual de la 
combinación de 
étnica  

Cuantitativa Proporción Porcentaje 
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VI. 8. Metodología 

 

a. Recolección de muestra 

 Se revisó los cuadernos de laboratorio, así como los expedientes 

electrónicos de los pacientes para determinar las muestras que cumplían los 

criterios de inclusión. 

 

b. Procesamiento de muestras 

 La técnica de laboratorio que se utilizó en el Laboratorio de 

Histocompatibilidad e Inmunogenética del Hospital General San Juan de Dios 

para realizar los análisis del perfil fue HLA es PCR-SSO, a continuación, se 

detalla dicho procedimiento. 

 

A. Pre-inicio del sistema 

1. Encienda el analizador LABScan TM 100 e inicie el procedimiento de 

puesta en marcha. Encienda el termociclador e inicie el programa de 

incubación a 60oC.  

2. Preparar el baño de hielo triturado (añadir una pequeña cantidad de 

agua para permitir que la bandeja de PCR se pare directamente sobre 

hielo)  

3. Descongelación y vórtice D-Mix y ADN.  

4. Retire todos los reactivos (excepto la botella SAPE 100x) de la 

temperatura de almacenamiento y permita que alcance temperatura 

ambiente.  

5. Mezclar a fondo todo el volumen de búfer de hibridación y toda la 

mezcla de perlas en un tubo limpio; proteger de la luz. 
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B. Amplificación  

1. Descongelar todos los reactivos de amplificación, y colocar en hielo.  

2. Alicuotar 2 Pl de ADN genómico a cada uno de 96 pozos en una 

bandeja de PCR.  

3. Mezclar 432 Pl de Primer Mix, 1491  Pl de D-Mix y 22  Pl de taq 

polimerasa. Vórtice bien y dar un giro rápido.  

Nota: se genera el cálculo tomando en cuenta exceso 

Alicuotar 18 Pl de Amplification Mix del paso 3 a los 96 pozos que contienen 

ADN.  

4. Tapa o cierre la bandeja PCR.  

5. Ejecute la bandeja en un termociclador utilizando el programa 

LABType TM SSO PCR.  

6. Retire la bandeja PCR del termociclador y compruebe el ADN 

amplificado en un gel de agarosa del 2.5% (utilice 5 Pl por pozo).  

C.  Desnaturalización/neutralización  

1. En una bandeja PCR limpia y de paredes delgadas de 96 pozos, 

alicuotar 2.5 Pl de Búfer de Desnaturalización por pozo.  

2. Añadir 5 Pl por pozo de ADN amplificado. Tenga en cuenta las 

ubicaciones de muestra en los 96 pozos.  

NOTA: El ADN amplificado se puede alícuota primero y posteriormente se adiciona 

buffer de desnaturalización.  

3. Mezcle bien hasta que la mezcla cambie a un color rosa brillante.  

4. Incubar a temperatura ambiente (20 a 25 oC) durante 10 minutos.  

5. Añadir 5 Pl por pozo de buffer de neutralización.  

6. Mezcle bien hasta que la mezcla se vuelva clara o de color amarillo 

pálido.  
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7. Coloque la bandeja cuidadosamente en el baño de hielo.  

D. Hibridación/Lavado  

1. Alicuotar 38 Pl Mezcla de hibridación (de A.5) por pozo en todo el 

ADN neutralizado.  

2. Coloque un sello en la bandeja y el vortex a baja velocidad.  

3. Incubar la bandeja en un bloque de 96 pozos en un termociclador de 

60 oC (utilice PCR Pad) durante 15 minutos.  

4. Saque la bandeja. Agregue 100 Pl de Wash Buffer a cada pozo. 

Coloque un nuevo sello en la bandeja y gire a 1000g durante 5 

minutos.  

5. Retire el sobrenadante, dejando aproximadamente 10 Pl o menos.  

6. Repita los pasos D.4 y D.5 dos veces más para un total de 3 lavados.  

7. Durante el último paso de centrifugación, prepare 1X SAPE (57.5 l de 

stock y 5693 l de tampón SAPE) y deje cubierto a temperatura 

ambiente.  

E. Etiquetado  

1. Después de retirar el sobrenadante del tercer lavado (D.6 arriba), 

añadir 50 Pl 1X SAPE por pozo.  

2. Coloque un sello cuidadosamente en la bandeja y el vórtice a baja 

velocidad.  

3. Incubar a 60 oC en termociclador durante 5 minutos.  

4. Saque la bandeja y agregue 100 Pl Wash Buffer a cada pozo. Coloque 

un nuevo sello en la bandeja y gire a 1000 g para  

5. 5 minutos.  

6. Retire el sobrenadante. Añadir Wash Buffer para hacer el volumen 

final 80 Pl.  

7. Mezclar por pipeteo y transferir todas las muestras a una microplaca 

de 96 pozos para la adquisición de datos.  
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VI. 9 Análisis estadístico:  

 

1. Parámetros para evaluar 

a. Frecuencia de alelos 

b. Frecuencia de haplotipos 

c. Equilibrio de Hardy-Weinberg de los genes HLA en la muestra 

d. Desequilibrio de ligamiento en los genes HLA en la muestra 

 

2. Estimaciones de mestizaje poblacional por el método de neighbor-joining entre 

la población guatemalteca en estudio y poblaciones de referencia. 

 

3. La diversidad genética de la población fue calculada por los parámetros forenses 

(PIC) contenido de polimorfismo y (PD) poder de discriminación. 

 
4. (PCA) Análisis de componentes principales entre la población en estudio y 

poblaciones de referencia 

  Las muestras fueron analizadas en el instrumento LabScan 100, con el 

software Xponent® y el software HLA Fusion 4.1®, los datos demográficos de los 

pacientes fueron extraídos del expediente clínico y /o del software Infinity® y 

analizados en el software Microsoft Excel. Una vez determinado el perfil HLA de la 

muestra, el análisis estadístico fue analizado con el software Arlequin v. 3.5 para 

determinar frecuencias alélicas, haplotípicas, HWE y LD; Los parámetros forenses 

PIC y PD fueron calculados con la hoja de cálculo Power Stat v.1.2  La estimación  

de mestizaje fue realizado en el cluster del Instituto Max Planck en Alemania, con el 

software LeadMix, con el apoyo del Dr. Rodrigo Barquera y la Antropóloga Diana 

Iraíz Hernández. Por último, se realizó un Análisis de componente principales (PCA) 

con el software IBM SPSS. 
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VII. RESULTADOS 

 

 Se obtuvo los resultados de tipificación HLA por métodos moleculares de 127 

muestras de individuos adultos no relacionados, recolectadas y analizadas en el laboratorio 

de Histocompatibilidad e Inmunogenética del departamento de Nefrología y trasplante de 

Hospital General San Juan de Dios. 

 

En la tabla 1 se resumen las características generales de la muestra. 

 
Fuente: Elaboración propia. 

 

Una característica importante es que más del 73% del componente de la muestra procede de 

la ciudad capital de Guatemala, además el 100% de los participantes se autodefinen como 

mestizos. 

 

C aracterística F r ecuencia %
Sexo

Masculino 53 41.7
Femenino 74 58.3

Edad promedio (+/- DE) (33.2 +/- 12.8)

Procedencia
Capital 93 73.2
Interior 34 26.8

Etnia
Mestizo 127 100

DE= Desviaciyn estándar

T abla 1. C ar acterísticas G ener ales
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Para el gen HLA-A se encontraron 17 grupos de alelos siendo los que presentan una 

frecuencia mayor al 5% los siguientes: A*2 (26.77%), A*24 (16.14%), A*68 (16.54%), 

A*01 (8.78%), A*30 (5.73%), A*31 (5.73%). En conjunto los tres primeros alelos 

representan el (59.45%) de la muestra. 

 

 La tabla 2, presenta las frecuencias alélicas completas para el gen HLA-A. 

 

 
Fuente: Elaboración propia. 

 

 

Alelo n(N* 2) F A
A*02 68 26.77
A*24 41 16.14
A*68 42 16.54
A*01 21 8.27
A*30 14 5.51
A*31 15 5.91
A*11 13 5.12
A*03 9 3.54
A*33 8 3.15
A*29 5 1.97
A*23 5 1.97
A*32 3 1.18
A*25 3 1.18
A*66 2 0.79
A*34 2 0.79
A*26 2 0.79
A*36 1 0.39

N =  N~mero de individuos analizados. 
   FA= Frecuencia alelica

T abla 2. F r ecuencia de alelo H L A-A

(N = 127)
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Para el gen HLA-B, se encontraron 27 grupos de genes, los más frecuentes fueron: B*35 

(33.86%), B*39 (12.60%), B*40 (9.84%), B*07 (6.69%), B*15 (5.12%), B*08 (5.12%). Los 

tres grupos de alelos más frecuentes representan (56.3%). 

 

 En la tabla 3 se presentan los resultados de la tipificación del gen HLA-B. 

 
Fuente: Elaboración propia. 

Alelo n (N* 2) F A
B*35 86 33.86
B*39 32 12.60

B*40:02 20 7.87
B*07 17 6.69

B*15:01 11 4.33
B*08 13 5.12

B*14:02 9 3.54
B*51 8 3.15
B*58 7 2.76
B*18 7 2.76
B*44 6 2.36

B*40:08 4 1.57
B*52 4 1.57
B*45 4 1.57
B*42 4 1.57
B*38 3 1.18
B*50 3 1.18
B*13 2 0.79
B*41 2 0.79

B*15:03 2 0.79
B*57 2 0.79

B*40:01 1 0.39
B*56 1 0.39
B*27 1 0.39
B*53 1 0.39
B*47 1 0.39
B*49 1 0.39
B*78 1 0.39
B*37 1 0.39

(N= 127)

N =  N~mero de individuos analizados. 
    FA= Frecuencia alelica

T abla 3. F r ecuencia de alelo H L A-B
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En la tabla 4 se presentan las frecuencias alélicas del gen HLA-DRB1, se observa que el alelo 

más frecuente es DRB1*04  (38.98 %) se puede notar que ese alelo representa casi el 40% 

de frecuencia, los siguientes alelos más prevalentes son DRB1*13 y DRB1*08, con  

(12.99%) y  (8.27%) respectivamente. 

 

 
Fuente: Elaboración propia. 

 

 

 

Alelo n (N* 2) F A

DRB1*04 99 38.98

DRB1*13 33 12.99

DRB1*08 21 8.27

DRB1*01 19 7.48

DRB1*15 16 6.30

DRB1*03:01 12 4.72

DRB1*11 11 4.33

DRB1*14:06 11 4.33

DRB1*07 10 3.94
DRB1*14:02 9 3.54

DRB1*16:02 5 1.97

DRB1*12 3 1.18

DRB1*10 3 1.18

DRB1*14:01 1 0.39
DRB1*16:01 1 0.39

N =  N~mero de individuos analizados. 

FA= Frecuencia alelica

T abla 4. F r ecuencia de alelo H L A-DR B1

(N= 127)
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Las frecuencias para el gen HLA-DQB1 se presentan en la tabla 5, se observa que la 

frecuencia acumulada del gen DQB1*03:02, es del (43.86%), seguida de DQB1*03:01 

(18.86%) en conjunto suman el (62.72%) el gen menos frecuente es el DQB1*04 (9.21%) 

                     
    Fuente: Elaboración propia. 
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 Las frecuencias para el gen HLA-DQB1 se presentan en la tabla 5, se observa que la 

frecuencia acumulada del gen DQB1*03:02, es del (43.86%), seguida de DQB1*03:01 

(18.86%) en conjunto suman el (62.72%) el gen menos frecuente  es el DQB1*04 (9.21%) 

 

   

T abla 5. F r ecuencia de alelo H L A-D Q B1 
      

 (N= 127) 
A lelo n (N* 2) F A 

DQB1*03:02 100 43.86 

DQB1*03:01 43 18.86 

DQB1*05 24 10.53 

DQB1*06 42 18.42 

DQB1*02 23 10.09 

DQB1*04 21 9.21 

DQB1*03:03 1 0.44 

N =  N~mero de individuos analizados.  

FA= Frecuencia alelica  
 
 
Fuente: Elaboraciyn propia. 
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En la tabla 6 se presentan las frecuencias de los haplotipos extendidos A-B-DRB1-DQB1, 

únicamente se frecuencia de los haplotipos que presenten una mayor a 1%. El haplotipo 

extendido más frecuente es A*24 B*35 DRB1*04 DQB1*03:02 con una frecuencia de (9.06 

%). 

 

 
Fuente: Elaboración propia. 
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En la tabla 7 se presenta el equilibrio de Hardy – Weinberg en la población estudiada, se 

observa que los cuatro genes HLA se encuentran en equilibrio. 

 

 
Fuente: Elaboración propia. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

GU A T EM A L A

N=127 H L A-A H L A-B H L A-D R B1 H L A-D Q B1

Obs.H et. 0.8819 0.8189 0.7402 0.7087

E xp.H et 0.8588 0.8517 0.8085 0.768
p-value 0.1439 0.3855 0.0214 0.4941

Obs. Het.: Heterocigosidad observada
Exp. Het.: Heterocigosidad esperada bajo el equilibrio de HW
p-value se refiere a la diferencia entre la heterocigosidad observada y la esperada
p-values abajo de 0.0125 (después de correcciyn) son considerados significativos

L ocus

T abla 7. Equilibr io de H ardy - W einberg
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En la tabla 8 se presenta las medidas de Contenido de información del polimorfismo (PIC) y 

poder de discriminación (PD) 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
Fuente: 

Elaboración propia 

 

En la tabla 9 se presenta la estimación de mestizaje de la muestra y de varias poblaciones de 

Centro América usadas como referencia, Guatemala presente un mayor componente Nativo 

Américano respecto de otras poblaciones de la región 

 

Tabla 9: Proporciones de mestizaje para poblaciónes 

Centroaméricanas 

 

GtMx Ni_Ma 

 

Ni_Mi Pan CR_Gm CR_CVm 

Nativo 
Americano 

55.94% 47.77% 46.61% 45.13% 30.04% 27.24% 

 

Africano 

 

 

17.49% 

 

15.80% 

 

17.26% 

 

16.09% 

 

27.41% 

 

19.46% 

Europeo 26.58% 36.43% 36.13% 38.78% 42.55% 53.30% 

GtMx: Guatemala Mestizo, Ni_Ma: Managua, Nicaragua, Ni_Mi: Mestizo Nicaragua, Pan: Panamá, CR_ 

Costa Rica, Guanacaste, CR_CVm: Costa Rica Valle Central 

Fuente: Elaboración propia 
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Figura 1. Análisis de mestizaje  

 
 Fuente: Elaboración propia 
Yc: Yucatán, Qt: Queretaro, Ch: Chiapas, Cm: Ciudad de México, GtMx: Guatemala Mestizo, NMa: Managua, 

Nicaragua, NMe: Nicaragua, Mestizo, Pan: Panama, CrGM: Costa Rica, Guanacaste, CrCVM: Costa Rica Valle 

 

En la Figura 1, La estimación de mestizaje, revela que el principal componente genético en 

la población guatemalteca estudiada es Nativo Americano (55.94% +/- 3.25).                           

Nativo Americano: Magenta, Africano: Amarillo, Europeo: Verde. 
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Figura 2. Análisis de componentes principales  

 
Fuente: Elaboración propia 

En la Figura 2,  Trazo de análisis de componentes principales de 178 poblaciones usando 

como referencia HLA B y DRB1. Las estrellas azules representan a poblaciones  de 

Centroamerica. 
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VIII. DISCUSIÓN DE RESULTADOS 

 

 En este estudio se presentan los resultados de alelos y haplotipos encontrados con más 

frecuencia en una población de donadores y receptores de trasplante renal que asisten al 

Departamento de Nefrología y Trasplante del Hospital General San Juan de Dios, así mismo 

se presenta el análisis del mestizaje de la población estudiada. 

 Los tres alelos de clase I, HLA-A encontrados con más frecuencia fueron A*02 

(26.77%), A*68 (16.54%) y A*24 (16.14%), la sumatoria de los tres alelos antes citados 

representa el (59.45%) de las muestras y los tres corresponden a alelos considerados nativos 

americanos (52). El alelo HLA-A encontrado con menos frecuencia fue A*36 con un 

porcentaje de (0.39%).   

 Del gen clase I HLA-B, se encontró 29 alelos siendo el más polimórfico de la muestra, 

esto es congruente con lo reportado previamente en la literatura, los alelos B más frecuentes 

fueron B*35 (33.86%), B*39 (12.60%), B*40.02 (7.87%), y B*07 (6.69%),  los cuatro 

representan el (61.02%) de la muestra. El alelo B, menos frecuentemente encontrado fue 

B*27, que representa un (0.39%), este es un alelo que posee una importante relación con la 

espondilitis anquilosante (53). 

 Los genes de HLA clase II estudiados fueron DRB1, y DQB1. El alelo HLA DRB1 

que presento la frecuencia más alta fue DRB1*04, con una frecuencia de (38.98%), seguido 

de DRB1*13 (12.99%) y DRB1*08 (8.27%) la suma de los tres representa el (60.24%) estos 

han sido ampliamente descritos como genes nativos americanos (54), y el alelo menos 

frecuente fue DRB1*16:01 con una (0.39%). 

 El gen que presento menos alelos fue DQB1, el más frecuente fue DQB1*03:02 

(39.37%), DQB1*03:01 (16.93) lo que representa un (56.3%)  y los menos frecuentes fueron 

DQB1*04 (8.27%) y DQB1*03:03 (0.39%).  

 Para el cálculo de las frecuencias de alelos y haplotipos se determinó la estimación 

de máxima verosimilitud de alelos  con el expectation-maximization algorithm (EM) en el 

software Arlequin (55).  
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 Se determinaron 194 haplotipos extendidos HLA A-B-DRB1-DQB1, siendo el más 

frecuente A*24-B*35-DRB1*04-DQB1*03:02, con (9.06%), se puede apreciar que este es 

el haplotipo más frecuente reportado en estudios previos en Colombia y Ecuador (56)(57).  

 El segundo haplotipo más frecuente fue el A*02-B*35-DRB1*04-DQB1*03:02 

(6.69%), este haplotipo había sido reportado con anterioridad en una población de 

Guatemala, con muestras colectadas en la ciudad de Quetzaltenango (52). 

 Únicamente se reportó los haplotipos que tuvieron una frecuencia mayor de (1%) 

siendo estos 16 de un total de 194, estos representan el (39.76%) de la muestra.  

 15 de los 16 haplotipos con frecuencia mayor a uno pertenecen a haplotipos nativos 

americanos (Barquera et.al. 2020). Únicamente un haplotipo de los reportados con una 

frecuencia mayor al 1% corresponde a un haplotipo antes reportado como europeo A*01 

B*08 DRB1*03:01 DQB1*02 (21)(58).  

 El análisis de desequilibrio de ligamiento (DA) de pares de loci HLA se realizó 

usando también el software Arlequin, basándose en los datos de genotipificación, y fue 

calculado entre las frecuencias de los alelos de los loci HLA A-B-DRB1-DQB1, se concluyó 

que los haplotipos HLA extendidos de la muestra se encuentran en desequilibrio de 

ligamiento,  para validar el DA se utilizó el estadístico t, definiendo que todos los haplotipos 

que presenten un valor t mayor a 2 se encuentran en desequilibrio de ligamiento. 

 Está documentado que los genes del HLA de las poblaciones latinoamericanas así 

como de otras a nivel mundial se encuentran en desequilibrio de ligamiento (23).   

 Los haplotipos Clase I más frecuentes fueron A*02-B*35 y A*24-B*35 cada uno con 

(11.02%) y los de Clase II DRB1*04-DQB1*03:02 con una frecuencia de (38:98%) y 

DRB1*08-DQB1*04 con (8.27%).  

 También se calculó el equilibrio de Hardy-Weinberg y se concluyó que los genes 

HLA clase I y clase II de la muestra se encuentran en equilibrio de Hardy-Weinberg. Se 

encuentra reportado en la literatura que los genes de HLA en poblaciones latinoamericanas 

se encuentran en equilibrio según la ecuación de Hardy-Weinberg (59), esto significa que las 

frecuencias genotípicas y alélicas se encuentran estables de generación en generación, 

siempre que la población sea grande y se encuentre aislada y que los emparejamientos entre 

individuos se den al azar (41).  
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 Para determinar el extenso polimorfismo de los genes HLA de la muestra, se usó 

como medida los valores de contenido de información de polimorfismo (PIC), donde un PIC 

> 0.5 se considera altamente polimórfico, se determinó que el alelo más polimórfico fue el 

HLA-B (0.967) y el menos polimórfico fue HLA-DQB1 (0.915), además se confirmó el 

grado de polimorfismo con el cálculo de poder de discriminación (PD). Reportes anteriores 

de poblaciones de México demuestran un comportamiento similar (59).  

 Por último se realizó el análisis de mestizaje de la muestra, concluyendo que los 

guatemaltecos de la muestra estudiado tienen la siguiente distribución de mestizaje: 56% 

genes nativos americanos, 27% genes europeos y 17 % genes africanos,  comparando los 

resultados de esta población con poblaciones vecinas, encontramos que la proporción de 

ancestría africana es mayor que la encontrada en poblaciones del sureste de México (60) pero 

es consistente con otras poblaciones mestizas en la región geográfica.  

En el análisis de componentes principales observamos que la población de Centro América 

se localiza entre el conglomerado de población mestiza americana y el de población europea. 

Sin embargo el componente africano atrae a la población hacia el conglomerado africano, lo 

cual es consistente con los resultados del  análisis de mestizaje (61)(62)(63) 

 Se considera que el poblamiento de la región de América provino de Asia donde los 

primeros habitantes del continente atravesaron el estrecho de Bering presumiblemente hace 

aproximadamente 14,000 haciéndolo en tres grandes flujos migratorios, por estudios 

lingüísticos y de ADN mitocondrial se puede trazar que este es el origen de los genes nativos 

americanos (64)(65)(66) 

 Posteriores migraciones en el siglo XV cuando se llevó a cabo el descubrimiento y en 

el inicio del siglo XVI con la posterior conquista de América dieron lugar al mestizaje con 

genes europeos principalmente ibéricos, así como de africanos que fueron traídos como 

esclavos por los conquistadores europeos (67).  

 Registros históricos y análisis genéticos previos indican que la ancestría de las 

poblaciones latinoamericanas se puede identificar principalmente como el mestizaje entre 

nativos americanos, europeos y africanos sub saharianos (68).  

 La región de Latinoamérica con la que se pudo encontrar mayor concordancia entre 

los genes de los Guatemaltecos del presente estudio respecto de su distribución de  
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mestizaje es Barranquilla Colombia, seguido de la Ciudad de México, y de Puerto Rico (61).  

 La conquista por parte de los españoles fue como toda conquista, violenta, está 

documentado que los conquistadores violaron y sometieron a las mujeres de los 

conquistados, esto dio lugar a los primeros mestizos de Latinoamérica, posteriormente las 

mujeres locales fueron empleadas como servidumbre en las casas de los españoles,  lo que 

dio lugar al concubinato de españoles o criollos con mujeres indígenas (69).   

 Veinte años después de la conquista en 1544 se introdujo esclavos africanos al 

continente americano (70), lo que introdujo a su vez tercer elemento genético de mestizaje y 

que permanece hasta nuestros días en la constitución genética de los habitantes de 

Latinoamérica. 

 Los esclavos negros fueron empleados principalmente en lugares: a) donde los 

nativos habían sido exterminados, tal es el caso de las islas del caribe como Cuba, b) donde 

había centros mineros como en México y c) en sitios calurosos donde se desarrollaron 

grandes plantaciones de caña, como Colombia,  ninguno de estos es el caso de Guatemala, 

sin embargo se importó negros como esclavos al ser abolida la esclavitud de los indígenas 

(69). Esto explica que la distribución de mestizaje de la presente muestra sea similar a la de 

México, Colombia y Puerto Rico. 

 Estudios como el presente tienen importancia Capital de cara a los programas de 

trasplante de órgano sólido, pero especialmente a los programas de trasplante de precursores 

hematopoyéticos, además como estrategia para reconocer el riesgo de nuestras poblaciones 

a padecer enfermedades crónico degenerativas como la diabetes  de tipo 2, que tiene una alta 

prevalencia en Latinoamérica y ha sido correlacionada con ancestría nativa americana (64).  
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IX. CONCLUSIONES 

 

x Los alelos HLA clase I encontrados con más frecuencia fueron A*02 con un 

porcentaje de 26.77% y B*35 con un porcentaje de 33.86%. 

 

x Los alelos HLA clase II encontrados con mayor frecuencia fueron DRB1*04 con un 

porcentaje de 38.99% y DQB1*03:02 con un porcentaje de 43.96%. 

 

x Se encontró que los genes HLA clase I (A,B) y clase II (DRB1 y DQB1) de la 

población en estudio se encuentran en equilibrio según la ecuación de Hardy-

Weinberg y se confirmo el desequilibrio de ligamiento 

 

x El haplotipo extendido HLA A-B-DRB1-DQB1 más frecuentemente encontrado fue 

A*24-B*35-DRB1*04-DQB1*03:02 con un porcentaje de 9.06%. 

 

x El mestizaje encontrado en la muestra corresponde a 56% de genes nativos 

americanos, 27% de genes europeos y 17% de genes africanos. 
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XI. ANEXOS 

Figura 3. Región del HLA en el cromosoma 6 (Tomado de Klein & Sato, 2000). 
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Figura 4. Alelos reportados de HLA clase I y II (Tomado de www.hla.alleles.org). 
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Figura 5. Molécula HLA clase I  (Fuente: Elaboración propia) 

 

Figura 6. Molécula HLA clase II (Fuente: Elaboración propia) 
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Figura 7. Descripción de la nomenclatura del HLA (Tomado de www. hla.alleles.org) 
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Figura 8. Principio de Luminex® (Tomado de Ranjan, Minakshi & Prasad 2016). 
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Figura 9. Herencia mendeliana HLA (Fuente: Elaboración propia). 
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Figura 10. Esquema de migraciones desde Asia (Tomado de Ruiz-Linares 2014). 
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Figura 11.   Distribución de mestizaje en Latinoamérica 

 (Tomado de Arrieta-Bolaños, Olive). 
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Carta aprobación cómite de ética 
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Carta cómite de investigación Hospital General San Juan de Dios 
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Constancia biblioteca Facultad de Ciencias Médicas 
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El infrascrito co-editor de la Revista Ciencia, Tecnologta y Salud, hace constar que 
 

 Karla Odett Escobar Castro 

Se le acepto para publicaciyn el manuscrito: Influencia del polimorfismo de CYP3A4 y 
CYP3A5 en la farmacocinética de tacrolimus en receptores de trasplante renal. Revisiyn 

narrativa con el n~mero 949. Se extiende la siguiente para usos de la interesada.  
 

Guatemala, 03 de junio 2021 
 

Id  ense ad a odos  
 
 
 
 
 
 
 

I ng. A gr . A ugusto Saúl G uerr a G utiér r ez  
Co-editor 

Revista Ciencia, Tecnologta y Salud 
Direcciyn General de Investigaciyn 

 
 

La revista Ciencia, Tecnología y Salud esta incluida en los  siguientes índices: 
Sistema Regional de Informaciyn en Línea para Revistas Científicas de América Latina, el Caribe, Espaxa y Portugal 
(Latindex) en directorio y catálogo; Directory of Open Access Scholarly Resources; Directory of Open Access Journals 
(Doaj), Literatura Latinoamericana y del Caribe en Ciencias de la Salud (Lilacs) y Bielefeld Academic Search Engine 
(Base). 
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Publicación en el repositorio mundial de bases de datos de HLA, www.allelefrequencies.net 

identificada con el inúmero Pop ID: AFND 3743 
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 42   B*53  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.8 0.0039 127 See

 43   B*56  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.8 0.0039 127 See

 44   B*57  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 1.6 0.0079 127 See

 45   B*58  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 3.9 0.0276 127 See

 46   B*78  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.8 0.0039 127 See

 47   DQB1*02  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 17.3 0.0906 127 See

 48   DQB1*03:01  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 30.7 0.1693 127 See

 49   DQB1*03:02  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 59.8 0.3937 127 See

 50   DQB1*03:03  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.8 0.0039 127 See

 51   DQB1*04  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 15.8 0.0827 127 See

 52   DQB1*05  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 15.8 0.0945 127 See

 53   DQB1*06  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 29.9 0.1654 127 See

 54   DRB1*01  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 14.2 0.0748 127 See

 55   DRB1*03:01  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 9.5 0.0472 127 See

 56   DRB1*04  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 59.1 0.3898 127 See

 57   DRB1*07  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 7.9 0.0394 127 See

 58   DRB1*08  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 15.8 0.0827 127 See

 59   DRB1*10  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 2.4 0.0118 127 See

 60   DRB1*11  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 8.7 0.0433 127 See

 61   DRB1*12  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 2.4 0.0118 127 See

 62   DRB1*13  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 22.1 0.1299 127 See

 63   DRB1*14:01  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.8 0.0039 127 See

 64   DRB1*14:02  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 7.1 0.0354 127 See

 65   DRB1*14:06  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 7.9 0.0433 127 See

 66   DRB1*15  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 12.6 0.0630 127 See

 67   DRB1*16:01  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.8 0.0039 127 See

 68   DRB1*16:02  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 3.9 0.0197 127 See

N o t e s :  

* Allele Frequency: Total number of copies of the allele in the population sample (Alleles / 2n) in decimal format. 
   Important: This field has been expanded to four decimals to better represent frequencies of large datasets (e.g. where sample size > 1000 individuals) 
* % of individuals that have the allele: Percentage of individuals who have the allele in the population (Individuals / n). 
* Allele Frequencies shown in green were calculated from Phenotype Frequencies assuming Hardy-Weinberg proportions. 
   AF = 1-square_root(1-PF) 
   PF = 1-(1-AF)2 
   AF = Allele Frequency; PF = Phenotype Frequency, i.e. (%) of the individuals carrying the allele. 
* Allele Frequencies marked with (*) were calculated from all alleles in the corresponding G group. 

¹ IMGT/HLA Database - For more details of the allele. 
² Distribution - Graphical distribution of the allele. 
³ Haplotype Association - Find HLA haplotypes with this allele. 
ª Notes - See notes for ambiguous combinations of alleles.

  ©2020 Allele Frequencies Website.        

A l l e l e  f r e q u e n c y  n e t  d a t a b a s e  ( A F N D )  2 0 2 0  u p d a t e :  gold-standard data classification, open access genotype data and new query tools 
Gonzalez-Galarza FF, McCabe A, Santos EJ, Jones J, Takeshita LY, Ortega-Rivera ND, Del Cid-Pavon GM, Ramsbottom K, Ghattaoraya GS, Alfirevic A, Middleton D and Jones AR Nu cle ic Acid

Re s e arch  2 0 2 0 ,  4 8 :D7 8 3 -8 .
Liverpool, U.K. 

support@allelefrequencies.net 
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H L A  >  H a p l o t y p e  F r e q u e n c y  S e a r c h

Please specify your search by selecting options from boxes. Then, click "Search" to find HLA Haplotype frequencies that match your criteria. R e m e m b e r  a t  l e a s t  o n e  o p t i o n
m u st  b e  s e l e c t e d .

A B C D R B 1 D P A 1 D P B 1 D Q A 1 D Q B 1

Selec t Selec t Selec t Selec t Selec t Selec t Selec t Selec t

Population:  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry (n=127)  Country:  All countries  Source of dataset :  All Sources

Region:  All regions  Ethnic Origin:     Type of study :  All Studies  Sort by:  Haplotype

Sample Size:  =  All     Sample Year:  =  All years    Loci Tested:  Selec t number Search

Displaying 1 to 100 (from 154) records  Pages: 1 2 of 2  

Li n e H a p l o t y p e P o p u l a t i o n F r e q u e n c y  ( % ) S a m p l e  S i z e D i s t r i b u t i o n ï

 1  A*01-B*07-DRB1*13-DQB1*03:01  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 2  A*01-B*08-DRB1*03:01-DQB1*02  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 1.5700 127

 3  A*01-B*08-DRB1*04-DQB1*03:02  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 4  A*01-B*08-DRB1*14:02-DQB1*06  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 5  A*01-B*15:01-DRB1*13-DQB1*03:01  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 6  A*01-B*15:01-DRB1*13-DQB1*06  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 1.1800 127

 7  A*01-B*15:01-DRB1*15-DQB1*06  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 8  A*01-B*35-DRB1*08-DQB1*04  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 9  A*01-B*35-DRB1*11-DQB1*06  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 10  A*01-B*38-DRB1*13-DQB1*06  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 11  A*01-B*39-DRB1*08-DQB1*04  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 12  A*01-B*42-DRB1*03:01-DQB1*02  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 13  A*01-B*50-DRB1*13-DQB1*06  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 14  A*01-B*52-DRB1*15-DQB1*06  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 15  A*01-B*57-DRB1*07-DQB1*03:03  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 16  A*01-B*58-DRB1*07-DQB1*02  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 17  A*02-B*07-DRB1*01-DQB1*05  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.7900 127

 18  A*02-B*07-DRB1*13-DQB1*06  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 19  A*02-B*07-DRB1*15-DQB1*06  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 20  A*02-B*08-DRB1*03:01-DQB1*02  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.7900 127

 21  A*02-B*08-DRB1*08-DQB1*04  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 22  A*02-B*14:02-DRB1*01-DQB1*05  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 23  A*02-B*15:01-DRB1*04-DQB1*03:02  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 24  A*02-B*15:01-DRB1*14:02-DQB1*03:01  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 25  A*02-B*35-DRB1*01-DQB1*05  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 26  A*02-B*35-DRB1*04-DQB1*03:02  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 6.6900 127

 27  A*02-B*35-DRB1*07-DQB1*02  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 28  A*02-B*35-DRB1*08-DQB1*04  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 1.1800 127

 29  A*02-B*35-DRB1*13-DQB1*03:01  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.7900 127

 30  A*02-B*35-DRB1*13-DQB1*06  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 31  A*02-B*35-DRB1*14:06-DQB1*03:01  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 32  A*02-B*35-DRB1*15-DQB1*06  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 33  A*02-B*35-DRB1*16:02-DQB1*03:01  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 34  A*02-B*39-DRB1*04-DQB1*03:02  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 1.9700 127

 35  A*02-B*39-DRB1*08-DQB1*04  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 1.1800 127

 36  A*02-B*39-DRB1*13-DQB1*03:02  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 37  A*02-B*39-DRB1*13-DQB1*06  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 38  A*02-B*39-DRB1*14:06-DQB1*03:01  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 39  A*02-B*39-DRB1*16:02-DQB1*03:01  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 40  A*02-B*40:01-DRB1*08-DQB1*04  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 41  A*02-B*40:02-DRB1*04-DQB1*03:02  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 2.3600 127

 42  A*02-B*40:02-DRB1*14:02-DQB1*03:01  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 43  A*02-B*40:02-DRB1*14:06-DQB1*03:01  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127
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 44  A*02-B*40:02-DRB1*16:02-DQB1*03:01  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 45  A*02-B*44-DRB1*07-DQB1*02  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 46  A*02-B*50-DRB1*07-DQB1*02  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 47  A*02-B*51-DRB1*04-DQB1*03:02  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.7900 127

 48  A*02-B*51-DRB1*15-DQB1*06  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.7900 127

 49  A*02-B*53-DRB1*15-DQB1*02  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 50  A*02-B*78-DRB1*11-DQB1*03:01  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 51  A*03-B*07-DRB1*08-DQB1*04  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 52  A*03-B*07-DRB1*13-DQB1*03:01  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 53  A*03-B*07-DRB1*14:01-DQB1*05  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 54  A*03-B*07-DRB1*15-DQB1*06  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 55  A*03-B*08-DRB1*13-DQB1*06  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 56  A*03-B*14:02-DRB1*01-DQB1*05  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 57  A*03-B*18-DRB1*13-DQB1*06  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 58  A*03-B*47-DRB1*11-DQB1*03:01  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 59  A*03-B*51-DRB1*12-DQB1*06  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 60  A*11-B*07-DRB1*15-DQB1*06  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 61  A*11-B*15:01-DRB1*01-DQB1*05  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 62  A*11-B*35-DRB1*04-DQB1*03:02  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 63  A*11-B*35-DRB1*13-DQB1*06  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.7900 127

 64  A*11-B*41-DRB1*11-DQB1*03:01  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 65  A*11-B*44-DRB1*01-DQB1*05  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 66  A*11-B*44-DRB1*04-DQB1*03:02  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 67  A*11-B*45-DRB1*01-DQB1*05  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 68  A*11-B*49-DRB1*12-DQB1*05  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 69  A*11-B*50-DRB1*11-DQB1*03:01  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 70  A*11-B*52-DRB1*15-DQB1*06  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.7900 127

 71  A*23-B*07-DRB1*03:01-DQB1*02  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 72  A*23-B*15:03-DRB1*07-DQB1*02  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 73  A*23-B*15:03-DRB1*11-DQB1*03:01  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 74  A*23-B*37-DRB1*11-DQB1*03:01  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 75  A*23-B*52-DRB1*14:06-DQB1*03:01  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 76  A*24-B*07-DRB1*13-DQB1*06  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 77  A*24-B*15:01-DRB1*04-DQB1*03:02  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.7900 127

 78  A*24-B*35-DRB1*04-DQB1*03:02  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 9.0600 127

 79  A*24-B*35-DRB1*08-DQB1*04  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 80  A*24-B*35-DRB1*13-DQB1*02  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 81  A*24-B*35-DRB1*14:02-DQB1*03:01  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.7900 127

 82  A*24-B*35-DRB1*14:06-DQB1*03:01  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 83  A*24-B*39-DRB1*04-DQB1*03:02  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 1.1800 127

 84  A*24-B*39-DRB1*14:06-DQB1*03:01  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 85  A*24-B*39-DRB1*14:06-DQB1*06  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 86  A*24-B*40:02-DRB1*01-DQB1*05  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 87  A*24-B*40:02-DRB1*04-DQB1*03:02  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 88  A*24-B*40:02-DRB1*14:06-DQB1*03:01  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 89  A*24-B*40:02-DRB1*16:02-DQB1*03:01  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 90  A*24-B*58-DRB1*04-DQB1*03:02  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 91  A*25-B*18-DRB1*11-DQB1*03:01  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.7900 127

 92  A*25-B*58-DRB1*07-DQB1*02  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 93  A*26-B*38-DRB1*11-DQB1*03:01  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 94  A*26-B*38-DRB1*13-DQB1*06  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 95  A*29-B*07-DRB1*07-DQB1*02  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 96  A*29-B*13-DRB1*01-DQB1*05  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 97  A*29-B*18-DRB1*16:01-DQB1*05  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 98  A*29-B*44-DRB1*08-DQB1*04  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 99  A*29-B*44-DRB1*13-DQB1*06  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127

 100  A*30-B*07-DRB1*13-DQB1*06  Guatemala, Guatemala City Mixed Ancestry 0.3900 127
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N o t e s :  

* Haplotype Frequencies: Total number of copies of the haplotype in the population sample (Haplotypes / 2n) shown in percentages (%). 
   Important: This field has been expanded to two decimals to better represent frequencies of large datasets (e.g. where sample size > 1000 individuals) 
¹ Distribution - Shows the geographic distribution in overlaid maps of the complete haplotype (left icon) or the input alleles if low level resolution was entered (right icon). 

Displaying 1 to 100 (from 154) records  Pages: 1 2 of 2  
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