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RESUMEN En este trabajo presentamos los resultados
del analisis de haplogrupos y de secuencias de la region
hipervariable I del ADN mitocondrial (RHV-I) en restos
humanos del sitio El Diquecito, en la region sur de la lagu-
na Mar Chiquita, provincia de Cérdoba, con antigiiedades
comprendidas entre 2562+47 y 537+57 “C afios AP. De
los 14 individuos analizados, 11 pudieron ser secuenciados
y asignados con certeza a un linaje mitocondrial de origen
continental americano, que coincidié con el determinado
previamente por APLP. Entre las 7 secuencias correspon-
dientes al haplogrupo C1 se reconocen 2 haplotipos dife-
rentes, aunque solo una no presenta el haplotipo nodal.
Entre las 4 secuencias pertenecientes al haplogrupo D1
se distinguen 3 haplotipos diferentes: uno corresponde al

haplotipo nodal, otro al subhaplogrupo D1j y los dos res-
tantes al subhaplogrupo D1g. El analisis de las secuencias
del ADN mitocondrial permitio, en algunos casos, inferir
el origen geografico del aporte genético ocurrido en la
region de la laguna Mar Chiquita y, en otros, identificar
linajes que se habrian originado en la region central de Ar-
gentina. Si bien las conclusiones que pueden formularse a
partir del estudio de un solo sitio son limitadas, el estudio
de la diversidad de linajes mitocondriales de los pobla-
dores antiguos de la costa sur de la laguna Mar Chiquita
representa un nuevo aporte para comprender los procesos
microevolutivos que sufrieron las poblaciones originarias
del centro de Argentina. Rev Arg Antrop Biol 19(1), 2017.
doi:10.17139/raab.2017.0019.01.05

KEY WORDS archaeogenetics; mitochondrial DNA; population continuity

ABSTRACT We present the results of analysis of haplo-
groups and sequences of mtDNA hypervariable region I
(HVR-I) in human remains from the site El Diquecito, in
the southern shore of Mar Chiquita lagoon, in Cérdoba,
dated between 2562 +47 and 537 +57 "“C yr BP. Out of
the 14 individuals analyzed, 11 could be sequenced and
assigned to one Native American mitochondrial lineage,
which matched the one previously determined by APLP.
The 7 haplogroup C1 sequences correspond to 2 different
haplotypes, although only one did not present the nodal
haplotype. The 4 D1 haplogroup sequences belong to 3
different haplotypes: one corresponds to the nodal haplo-
type, one to the subhaplogroup D1j, and the remaining two

De acuerdo a la evidencia arqueologica, la
region central de Argentina ha estado habitada
por humanos al menos durante los tltimos diez a
doce mil afos (Rivero y Roldan, 2005; Laguens
et al., 2007). La Laguna Mar Chiquita, ubicada
en la region noreste de la provincia de Cordobea,
al noroeste de la llanura pampeana de Argentina
(Fig. 1), es considerada una de las areas de ocu-
pacidén mas temprana, principalmente a partir del
hallazgo del Hombre Fosil de Miramar, cuya da-
tacion y coexistencia con megafauna lo ubican
en el Holoceno temprano (Montes, 1960). Esta
laguna conforma el receptaculo final de un siste-
ma endorreico de aproximadamente 127000km?

present the subhaplogroup D1g. Analysis of mitochondrial
DNA sequences allowed, in some cases, to infer the geo-
graphic origin of the genetic contribution occurred in the
region of Mar Chiquita lagoon, and in other cases, to iden-
tify lineages originated in the central region of Argentina.
While the conclusions that can be drawn from the analy-
sis of one single site are limited, the study of the mito-
chondrial lineages of the ancient inhabitants of the south
shore of Mar Chiquita lagoon represents a new contribu-
tion to understanding the microevolutionary processes
undergone by the indigenous populations of central Ar-
gentina. Rev Arg Antrop Biol 19(1), 2017. doi:10.17139/
raab.2017.0019.01.05

integrado por las cuencas de los rios Suquia,
Xanaes y Sali-Dulce y por pequefios sistemas
dispersos (Piovano et al., 2006). En su extremo
sudoeste, la laguna presenta otra laguna sateli-
tal llamada Laguna del Plata, donde desemboca
actualmente el rio Suquia. En su porcion distal,

*Correspondencia a: Rodrigo Nores. Museo de Antropolo-
gia. Av. Hipolito Yrigoyen 174. 5000 Coérdoba. Argentina.
e-mail: rodrigonores@hotmail.com

Financiamiento: SECyT (UNC) y ANPCyT (PICT 2012,
N°0711; PICT 2013, N°2028)

Recibido 22 Octubre 2015; aceptado 5 Julio 2016

doi:10.17139/raab.2017.0019.01.05



R. NORES ET AL/REV ARG ANTROP BIOL 19(1), 2017

el rio Suquia presenta dos brazos denominados
Nuevo y Viejo, entre los que se ubica el sitio de
estudio El Diquecito (Fig. 1).
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Fig. 1. Mapa de la costa sudoeste de la Laguna Mar
Chiquita, Provincia de Cordoba, Argentina. Se indica
la ubicacion del sitio arqueoldgico de estudio El Di-
quecito y de la localidad de La Para.

La Laguna Mar Chiquita es un cuerpo de
agua salina, poco profundo, que ha tenido una
extension variable, fluctuando entre 1800km? en
épocas de bajo nivel hasta mas 6000km? (seglin
registros de la crecida ocurrida a finales de la dé-
cada de 1970). El registro paleoclimatico indica
para el Holoceno medio condiciones de extrema
sequia y niveles de agua muy bajos, cuyo punto
extremo ha sido datado en ca. 4700 afos antes
del presente (AP). Esta fase fue seguida por pe-
riodos de mayor humedad, sefialados por nive-
les altos entre 1500 y 1100 afios AP, asignados a
la Anomalia Climatica Medieval, con una mag-
nitud equivalente a los desarrollados durante el
final del Siglo XX. La aparicion en superficie
de restos arqueoldgicos, tales como fragmentos
de ceramica, estructuras circulares destinadas al
almacenamiento y estructuras de inhumacion en
diferentes topografias de los sectores costeros,
permiten analizar la variacion de la ocupacion
humana en relacion con la variabilidad hidrol6-
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gica de la laguna (Piovano et al., 2009), y sugie-
ren que en las terrazas altas se habria producido
el asentamiento de los grupos humanos que ha-
bitaron la region hasta momentos del contacto
hispano-indigena (Fabra et al., 2008, 2014a).
En base a la cantidad y cronologia de los si-
tios arqueologicos relevados hasta el momento
en la Provincia de Cordoba, se estima que hacia
finales del Holoceno tardio, entre 1500 y 1000
afios AP, se habria producido un aumento en la
densidad demografica, coincidente con la apa-
ricion de una agricultura incipiente. Evidencias
obtenidas a partir del estudio de rasgos morfo-
geométricos (Fabra y Demarchi, 2013) y mo-
leculares (Nores et al., 2011) sugieren que este
aumento demografico podria estar asociado a un
aporte inmigratorio desde el Noroeste argentino
hacia la regioén serrana, ubicada al oeste de la
provincia de Cordoba, y desde el sur y el litoral
hacia las poblaciones de la llanura extraserrana
del este de la provincia, las cuales de acuerdo al
registro bioarqueologico, parecen haber estado
particularmente concentradas sobre la margen
sudoeste de la Laguna Mar Chiquita (Fabra,
2013; Fabra et al., 2014a, 2015). También la in-
formacion arqueomalacologica refuerza la idea
de contactos entre poblaciones asentadas en la
costa sur de esta laguna con poblaciones del
Litoral argentino, dado que se han encontrado
artefactos formatizados realizados sobre valvas
pertenecientes a la almeja Diplodon parallelo-
pipedon, que vive en la cuenca del Parand, y no
ha sido registrada previamente para Cordoba
(Gordillo y Fabra, 2014). Asimismo, el hallaz-
go en dos entierros del sitio El Diquecito de
valvas de moluscos pertenecientes a la especie
Anodontites trapesialis, que vive en rios y lagos
de agua dulce y por lo tanto, no habria habitado
la laguna Mar Chiquita, refuerza la idea de con-
tactos con poblaciones que habitaron el norte de
la region pampeana (Fabra et al., 2012, 2014a).
En los ultimos afos se han producido nu-
merosos hallazgos de restos 6seos humanos en
contextos de inhumacion, puestos al descubierto
por el continuo avance y retroceso de las aguas
de la laguna (Fabra et al., 2008, 2014a). Estos
procesos de aumento y descenso en los niveles
de costa han generado un proceso de erosion
continua que ha repercutido en la conservacion
de los sitios arqueoldgicos, situacion que ha re-
querido la realizacion de rescates arqueoldgicos
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para la recuperacion sistematica de restos 0seos
humanos en esta region costera.

De particular interés es el sitio El Diquecito,
ubicado sobre la margen sudoeste de la Laguna
Mar Chiquita (Fig. 1), de donde se recuperaron
un total de 14 individuos. Fue excavado en tres
campafas arqueoldgicas, realizadas entre los
afios 2008 y 2010, por solicitud de particulares
y voluntarios del Museo Historico Municipal de
la localidad de La Para, en el marco del Progra-
ma “Arqueologia Publica: patrimonio arqueolo-
gico y derechos culturales en el Noreste de la
Provincia de Cérdoba™. La datacion radiocar-
boénica de 12 de estos restos sugiere una ocupa-
cion del sitio en dos periodos, separados por una
posible desocupacion de aproximadamente 700
aflos, que podria ser interpretada tanto como
producto de un despoblamiento del area como
de procesos post-depositacionales que hayan
limitado la visibilidad de las ocupaciones. El
periodo temprano estaria comprendido aproxi-
madamente entre 2600 y 1900 '“C afios AP y el
periodo tardio entre 1200 y 500 “C afios AP. En
funcion de la evidencia arqueologica, se trataria
de un sitio residencial y no de un area exclusiva
destinada a la inhumacion, ya que los entierros
no se encuentran diferenciados espacialmente
de las areas domésticas o destinadas al almace-
namiento. El analisis de bioindicadores denta-
les, de isotopos estables de '*C y de marcadores
de actividad fisica sugieren diferencias en los
estilos de vida de las comunidades que habita-
ron esta region en ambos momentos, sugiriendo
a) un desmejoramiento en los niveles generales
de salud en momentos tardios, b) una mayor di-
versidad en la dieta, para las poblaciones mas
antiguas, y ¢) un cambio en el tipo o intensidad
de las actividades fisicas realizadas hacian fina-
les del Holoceno (Fabra et al., 2013).

El estudio de marcadores genéticos de he-
rencia uniparental ha sido particularmente util
para la reconstruccion de la historia evolutiva
de las poblaciones humanas, sobre todo cuando
es posible investigar la variabilidad temporal a
través del estudio de los restos antiguos, gracias
al empleo de cada vez mas eficientes técnicas
moleculares. Sin embargo, no son muchos los
estudios sobre ADN antiguo en poblaciones
prehispanicas de Argentina (para una revision,
ver Postillone et al., 2014), entre los cuales s6lo
5 publicaciones incluyen secuencias mitocon-

driales de la region control (Garcia-Bour et al.,
2004; Wilson et al., 2007; Carnese et al., 2010;
Mendisco et al., 2011, 2014).

En este trabajo presentamos los resultados
del secuenciamiento de la Region Hipervariable
I del ADN mitocondrial (RHV-I) de restos hu-
manos encontrados en el sitio El Diquecito, y el
analisis temporal de la variacion bioldgica en-
tre muestras antiguas y actuales para evaluar si
hubo continuidad bioldgica a lo largo del tiempo
o reemplazo poblacional, con el objeto de apor-
tar a la comprension de los procesos microevo-
lutivos que se sucedieron durante 2600 afios de
ocupacion humana en la region sudoeste de la
Laguna Mar Chiquita.

MATERIAL Y METODOS
El sitio

El sitio El Diquecito se encuentra a 15km de
la localidad de La Para, en la costa sudoeste de
la Laguna Mar Chiquita, a 30° 53" latitud sur y
62° 50" longitud oeste (Fig. 1). Se trata de un
sitio al aire libre, definido a partir de la apari-
cion en superficie de restos arqueoldgicos (frag-
mentos de ceramica, material litico, estructuras
circulares o botijas y restos 6seos humanos) dis-
persos a lo largo de 500m lineales de la costa
actual de la laguna (Fig. 2). Los restos dseos se
encontraban semienterrados, presentando una
alta variabilidad en cuanto a las modalidades
de entierro, y en algunos casos afectados por la
erosion hidrica propia del avance y retroceso del
agua de la laguna, que ha eliminado entre 0,50m
y 0,90m de la capa sedimentaria (Fig. 3). Deta-
lles sobre los contextos arqueoldgicos, practicas
mortuorias, dataciones radiocarbénicas e infor-
macion isotopica, asi como analisis de diversos
bioindicadores dentales, pueden encontrarse en
Fabra et al. (2008, 2013).

La muestra

La extraccion de ADN se realizo a partir de
muestras 6seas (falanges de mano y pie) o den-
tales de 14 restos humanos de origen arqueolo-
gico, conservados en el Museo de Antropologia
(FFyH, UNC). Se definieron dos submuestras
temporales para investigar si era posible obser-
var alguna tendencia temporal en la variacion
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Fig. 2. Mapa del sitio El Diquecito, sobre la costa de la Laguna Mar Chiquita. Se indica la linea actual de costa y
la ubicacion de los entierros y estructuras de almacenamiento. En el recuadro se observa un corte transversal del

sitio arqueolodgico y del area de playa y barrancas.

genética o, por el contrario, la distribucién de
haplogrupos permanecia estable a lo largo del
tiempo. La submuestra pre-1200 AP (n=5), com-
prende a los individuos dentro de un rango de anti-
gliedad de 2562+47 a 1911£59 “C afios AP, mien-
tras que la submuestra post-1200 AP (n=7) incluye
a los datados en el rango 1192440 - 537+57 “C
afios AP, separadas por un periodo intermedio
de setecientos anos de posible desocupacion de
la region, para el cual no se registran hallazgos.
Dos individuos no fueron incluidos en estas
submuestras ya que ain no han sido datados.

Para comparar la distribucion de frecuencias
de la muestra estudiada frente a la que presenta
la poblacién contemporanea que habita la re-
gion, se utilizé la informacion de frecuencias
de haplogrupos mitocondriales de los habitan-
tes con linajes maternos nativos de La Para, que
representan el 78% de la poblacion (Garcia y
Demarchi, 2009).

Analisis bioantropologico

Los resultados del analisis bioantropoldogi-
co se presentaron en Fabra et al. (2008, 2013).
Brevemente, la determinacion del sexo y la
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estimacion de edad de cada uno de los indivi-
duos fueron realizadas a partir de los estanda-
res propuestos por Buikstra y Ubelaker (1994).
Para la determinacion del sexo se consideraron
principalmente las caracteristicas de la pelvis
y en caso de estar ausente o muy fragmentada,
la morfologia craneal. Para la estimacion de la
edad se examind y asignd cada caso a las ca-
tegorias de infante, niflo, adolescente o adul-
to y, posteriormente, se selecciond el criterio
apropiado para la definicién de la edad dentro
de cada una de estas categorias. Se tuvieron en
cuenta aquellos cambios que se producen en la
pelvis y el grado de fusion de las epifisis en los
huesos largos.

En la Tabla 1 se presenta la informacion bio-
antropologica de los 14 individuos analizados
en el presente trabajo.

Analisis de ADN antiguo

Precauciones para evitar la
contaminacion

Diversas precauciones fueron tomadas para
minimizar el riesgo de contaminacion de las
muestras a lo largo de todo el estudio, desde la
recoleccion hasta el trabajo en el laboratorio de
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Individuo 1, L

Individuo 1, S

Individuo 1, M

Fig. 3. Detalle de los individuos analizados en este trabajo. Se puede observar la variabilidad en la modalidad de
los enterramientos, asi como la conservacion diferencial de los mismos.
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extraccion y tipificacion del ADN. En general,
se siguieron las recomendaciones presentadas
por Pidbo et al., (2004) y descritas por Nores y
Demarchi (2011).

Extraccion de ADN

Se siguid un protocolo de extraccion basado
en la descalcificacion y digestion de las mues-
tras dseas o dentarias. En primer término, las
muestras fueron sumergidas en hipoclorito de
sodio al 6% durante 5-15 minutos, luego lava-
das repetidamente con agua destilada y secadas
en estufa. A continuacidn, las muestras fueron
pulverizadas con torno dental a baja velocidad
y el polvillo obtenido (0,3-0,5¢g) fue decalcifica-
do en un microtubo de 2ml en presencia de 1ml
de una solucion 0,5M EDTA (pH 8,0) y 1mg
de proteinasa K a 56°C durante 24 a 48 horas
con agitacion. El ADN fue extraido del sobre-
nadante obtenido después de una centrifugacion
a 5000g por 5 minutos usando el kit Wizard SV
PCR Clean-Up System (Promega), que se basa
en la afinidad del ADN por la silice en presencia
de altas concentraciones salinas.

Determinacion de haplogrupos
mitocondriales

Los polimorfismos del ADN mitocondrial
diagnostico de los haplogrupos A, C y D fue-
ron tipificados por PCR-APLPs (Amplified
product-length polymorphisms), mientras que
la determinacion del haplogrupo B fue realiza-
da mediante PCR directa (Adachi et al., 2004,
2009; Shinoda et al., 2006; Nores y Demarchi,
2011). La visualizacién de los productos de
amplificacion se realizd mediante geles nativos
de acrilamida: bisacrilamida (19:1) al 8%, te-
fiidos por 30min con GelStar 1:10000 (Lonza),
en transiluminador de luz UV. Se utilizaron los
iniciadores y protocolos descriptos en Nores y
Demarchi (2011).

Secuenciamiento de la Region
Hipervariable | del ADN mitocondrial
(RHV-I)

El secuenciamiento de la RHV-I se realizo
siguiendo el protocolo descrito en Lee et al.
(2006). Debido a la fragmentacion del ADN en
las muestras antiguas, se amplificaron dos frag-
mentos solapantes menores a 221 pares de bases
(pb) de la RHV-I del ADN mitocondrial, entre

las posiciones 16101 y 16410, utilizando los
iniciadores descriptos en Adachi et al. (2009).
Para el caso de las muestras mas degradadas
se amplificaron tres fragmentos menores a 160
pb, comprendidos entre los nucledtidos 16022
y 16422 (Raff et al., 2010). Los productos de
PCR se enviaron a Macrogen (Seul, Corea) para
su purificacioén y posterior secuenciamiento de
ambas cadenas de ADN.

Las secuencias obtenidas fueron corregi-
das manualmente y alineadas con la Secuencia
de Referencia revisada de Cambridge (rCRS)
(Andrews et al., 1999), usando el programa
Sequencher version 5.3 (Gene Codes Corpo-
ration). Posteriormente, fueron asignadas a los
haplogrupos correspondientes utilizando la base
de datos HaploGrep 2.0 (Kloss-Brandstaetter et
al., 2010; http://haplogrep.uibk.ac.at/), que se
basa en la version mas actualizada de Phylotree
(version 17; van Oven y Kayser, 2009). Los seg-
mentos secuenciados comprendieron una longi-
tud de entre 254 y 400 pb (Tabla 1).

Analisis de datos

Las diferencias en la distribucion de frecuen-
cias (entre las submuestras pre y post-1200 AP,
y entre la muestra antigua y la contemporanea)
se analizaron a través del Test Exacto (Raymond
y Rousset, 1995) con el programa Arlequin 3.5
(Excoffier y Lischer, 2010).

RESULTADOS

Las precauciones tomadas en la recoleccion
y el procesamiento de las muestras y durante el
analisis en el laboratorio fueron exitosas, ya que
no se observaron productos de amplificacion en
ninguno de los controles negativos (de PCR o
blanco de extraccion). Tampoco se encontraron
evidencias de contaminacion con ADN exdgeno
en las secuencias de la RHV-I obtenidas.

Analisis de haplogrupos mitocondriales
por APLP

De los 14 individuos recuperados en el si-
tio El Diquecito, 11 ya habian sido tipificados
para linajes mitocondriales por APLP (Nores y
Demarchi, 2011; Nores et al., 2011) y 2 se de-
terminaron en este estudio. S6lo un individuo de
2331446 anos AP no pudo ser tipificado, ya que
no se obtuvieron productos de amplificacién por
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PCR (dado por la ausencia o degradacion avan-
zada del ADN mitocondrial, o por la presencia
de inhibidores de la reaccion de PCR). De las 13
muestras positivas, 4 corresponden al periodo
pre-1200 APy 7 a la etapa post-1200 AP, mien-
tras que 2 de las muestras no poseen datacion ra-
diocarbdnica. La totalidad de los individuos per-
tenecientes a la muestra pre-1200 AP y los dos
individuos no datados presentan el haplogrupo
C, mientras que en la muestra post-1200 AP en-
contramos 3 individuos con el haplogrupo C y 4
con el haplogrupo D (Tabla 1). No se encontra-
ron en el sitio individuos con los haplogrupos A
o B; sin embargo, estas ausencias podrian estar
dadas por un error muestral (tamafio de muestra
insuficiente), ya que el haplogrupo A esta pre-
sente en restos arqueoldgicos humanos proce-
dentes de sitios cercanos a El Diquecito, como
Marull, Laguna de la Sal, La Para y Miramar, y
el haplogrupo B fue hallado en un individuo de
Colonia Miiller (Nores y Demarchi, 2011; Nores
etal., 2011; Nores et al., 2014).

La distribucion de haplogrupos entre ambos
periodos, separados por una brecha temporal
de setecientos afios, muestra algunas diferen-
cias evidentes, como son la exclusividad del
haplogrupo C en las muestras mas antiguas y
el predominio del haplogrupo D en el periodo
post-1200 AP, presente en 4 de 7 muestras. Sin
embargo, de acuerdo al Test Exacto, estas dife-
rencias no llegan a ser estadisticamente signifi-
cativas (p=0,191+0,003).

Por otra parte, la comparacion de la muestra
arqueologica total con la poblacion actual de La
Para (Garcia y Demarchi, 2009), en la que pre-
valece el haplogrupo C (0,460), seguido por el
D (0,320), tampoco muestra diferencias signifi-
cativas en la distribucion de haplogrupos mater-
nos nativos (p=0,361+0,007). La alta frecuencia
de los linajes C y D y la ausencia o muy baja
frecuencia de los haplogrupos A y B en ambas
muestras sugieren continuidad poblacional en el
tiempo.

Secuenciamiento de la RHV-I del ADN
mitocondrial

En la tabla 1 se indican los sitios polimor-
ficos de la RHV-I que difieren de la rCRS de
los 11 individuos secuenciados en este estudio.
El analisis de la secuencia de la region control
del ADN mitocondrial permite definir con cer-
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teza la pertenencia de cada muestra a un linaje
mitocondrial de origen continental americano,
incluido en los grandes grupos determinados
previamente por APLP. Siete muestras presen-
tan el haplogrupo C1 y las 4 restantes el linaje
D1. Entre las 7 secuencias pertenecientes al ha-
plogrupo C1 se reconocen 2 haplotipos diferen-
tes: el haplotipo nodal, representado por 6 indi-
viduos, y un haplotipo definido por la presencia
de dos sitios mutados adicionales a la secuencia
nodal (T16092C y G16390A), en la muestra
122. Considerando los iniciadores utilizados, no
fue posible determinar en las 6 muestras con el
haplotipo nodal la pertenencia a alguno de los
3 subhaplogrupos C1 americanos (Clb, Clc y
C1d), cuyos sitios diagnéstico estan por fuera
del rango de lectura obtenido.

Por su parte, entre las 4 secuencias pertene-
cientes al haplogrupo D1 se distinguen 3 haplo-
tipos diferentes: una corresponde al haplotipo
nodal (muestra 130), otra al subhaplogrupo D1j
(muestra 102) y los dos restantes al subhaplo-
grupo D1g (muestras 124 y 125).

DISCUSION

La diferencia en la distribuciéon de haplo-
grupos mitocondriales entre la muestra de la
poblacion antigua de El Diquecito y la que pre-
sentan los habitantes con linajes americanos de
La Para, localidad ubicada a 15km de distancia,
no es significativa. Si bien la significacion esta-
distica en estos analisis estaria condicionada por
el pequeiio tamafio de la muestra arqueologica,
se observa una tendencia que sugiere la conti-
nuidad bioldgica de la poblacion antigua de la
Laguna Mar Chiquita con la poblacion actual
del noreste de la provincia de Cérdoba a lo lar-
go del tiempo. Esta tendencia es concordante
con resultados previos encontrados mediante la
determinacion por APLP de haplogrupos mito-
condriales en muestras arqueologicas de la pro-
vincia de Cordoba, que incluyen a la mayoria
de las muestras analizadas en el presente trabajo
(Tabla 1). En un primer estudio (Nores et al.,
2011) comparamos la distribucion de frecuen-
cias a nivel geografico (Sierras vs. Llanura) y
temporal (pre-1200 AP vs. post-1200 AP vs. po-
blacion actual). Al contrastar los perfiles gené-
ticos de la poblacion arqueolodgica dividida por
regiones geograficas con los linajes maternos
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americanos de la poblacion contemporanea de
toda la provincia de Cordoba, observamos que
la distribucién de frecuencias de la poblacion
actual es similar a la de la submuestra Llanura
(n=22) y difiere significativamente de la encon-
trada en la submuestra Sierras. Posteriormente,
en otro estudio (Fabra et al., 2014b) analizamos
38 muestras arqueoldgicas de la region de la
Laguna Mar Chiquita a nivel de haplogrupos
mitocondriales y comparamos con poblaciones
actuales de la zona, encontrando el mismo esce-
nario evolutivo de continuidad poblacional.

La similitud estadistica encontrada entre las
muestras arqueoldgicas previas y posteriores al
afio 1200 AP estaria dada posiblemente por el
pequefio tamafio muestral (n=4 y 7, respecti-
vamente). La alta incidencia del haplogrupo D
en las muestras mas recientes, y la exclusividad
del linaje C entre las mas antiguas dan cuenta
de una tendencia a la discontinuidad biologica
que ya fue planteada con anterioridad para las
poblaciones arqueologicas de la provincia de
Coérdoba. En este sentido, la evidencia morfo-
logica craneofacial (Fabra y Demarchi, 2013) y
particularmente, molecular (Nores y Demarchi,
2011; Nores et al., 2011) sugieren la existencia
de una historia poblacional compleja, segun la
cual la distribucion de haplogrupos en indivi-
duos procedentes de sitios arqueoldgicos que
habitaron la region serrana y las llanuras de la
provincia de Cordoba, particularmente la region
sur de la costa de la Laguna Mar Chiquita, son
significativamente diferentes, pero sélo entre
las muestras posteriores al 1280 AP (8 de las
10 muestras de sierras y llanura que presentan
dataciones anteriores a esa fecha presentan el
haplogrupo C). La ausencia del linaje B entre
las muestras serranas mas antiguas y la pre-
ponderancia del mismo entre las mas modernas
(47,6%) podria deberse a un aporte migratorio
hacia la zona serrana desde poblaciones con alta
incidencia del haplogrupo B, tales como las cha-
quefias (Wichi y Toba; Demarchi et al., 2001), y
las andinas: punefios y atacamefios (Dipierri et
al., 1998; Merriwether et al. 1995) o la pobla-
cion antigua de Pampa Grande, Salta (Carnese
et al., 2010). Por otra parte, la relativamente
alta representacion de los haplogrupos A 'y D
en la llanura (22,7% y 31,8%, respectivamente)
que son menos frecuentes en las sierras (11,5%
en ambos casos), sugiere flujo génico desde el

este y el noreste, de donde provienen los gru-
pos guaranies, que se caracterizan por una alta
incidencia del haplogrupo A (Altuna y Demar-
chi, 2003) y desde el sur, dada la alta frecuencia
de los haplogrupos C y D que tienen los grupos
de Patagonia y Tierra del Fuego (Fox, 1996;
Moraga et al., 2000; Bravi, 2004). La presencia
de un tinico individuo de linaje B entre 38 mues-
tras arqueologicas de la llanura (Fabra et al.,
2014b) refuerza la hipotesis de este aporte mi-
gratorio diferencial entre las sierras y la llanura.

Mediante el secuenciamiento de la region
control del ADN mitocondrial de 11 de las 14
muestras analizadas se obtuvo un grado de defi-
nicion de linajes y sublinajes que nos permitio,
en algunos casos, inferir el origen geografico
del aporte genético ocurrido en la region de la
Laguna Mar Chiquita y en otros, identificar lina-
jes que se habrian originado en la region central
de Argentina. En lo que respecta al haplogrupo
C1, sélo la muestra 122, de 2438+47 afios de
antigiiedad, se diferencio de la secuencia nodal,
ya que presenta dos sitios mutados adicionales
(T16092C y G16390A) que han sido previa-
mente descriptos so6lo en muestras del centro-
oeste del pais (Garcia, 2011; Motti, 2012; Pauro
etal., 2013). Sin embargo, la combinacién en un
mismo individuo de ambos sitios, conformando
el motivo C1+16092C+16390A no ha sido des-
cripta hasta el presente, por lo que podria tratar-
se de un linaje extinto o presente en muy baja
frecuencia en la poblacién actual.

Por otro lado, el analisis de las 4 secuen-
cias del haplogrupo D1 reveld la presencia de
un individuo con el haplotipo nodal, otro per-
teneciente al linaje Dij y dos individuos porta-
dores del linaje D1g. El linaje D1j, definido por
Bodner et al. (2012), se encuentra ampliamen-
te distribuido y con altas frecuencias relativas,
que llegan hasta el 45% de los linajes nativos,
en poblaciones del centro y oeste de Argentina
(Tamm et al., 2007; Garcia et al., 2012; Motti,
2012). La presencia de las mutaciones C16242T
y T16311C, caracteristicas del linaje D1j, en el
individuo 102, de 1092+40 afios AP y en otro
individuo de 4525420 afios AP de las costas de
la Laguna Mar Chiquita (Garcia et al., 2012;
Nores et al., 2014), es evidencia de una gran
profundidad temporal de este linaje en la region
y a una escala geografica mayor, refuerza la hi-
poétesis de un origen local en las Sierras Pam-
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peanas para este subhaplogrupo, como sugieren
Garcia et al. (2012) en base a su distribucioén en
poblaciones contemporaneas. Por otro lado, el
subhaplogrupo D1g se define por la presencia
de la mutacion C16187T y es caracteristico de
poblaciones antiguas y actuales de la Patagonia
(Garcia-Bour et al., 2004; Moraga et al., 2010;
de Saint Pierre et al., 2012). Este linaje esta
ampliamente representado en la poblacion con-
temporanea de las provincias de Coérdoba, San
Luis y en menor medida, Santiago del Estero
(Garcia, 2011, Pauro et al., 2013, Motti, 2012) y
estd presente en las muestras arqueologicas 124
y 125, de 698+42 y 597441 "C afios AP, res-
pectivamente. Es interesante destacar que este
linaje D1g también se encontrd en una muestra
de la region serrana de Cordoba, de 387+41 “C
afios de antigiiedad (Nores et al., 2014), estan-
do ausente en las muestras de mayor tempora-
lidad. Por lo tanto, a pesar de estar ampliamen-
te distribuido en la poblacion contemporanea
del centro-oeste de Argentina, su presencia en
muestras de individuos que vivieron en tiempos
relativamente proximos seria resultado del con-
tacto reciente entre poblaciones de la Patagonia
y de esta region, pudiendo tal vez ser atribuida a
los movimientos migratorios posteriores al 1200
AP que generaron la diferenciacion bioldgica de
las poblaciones tempranas y tardias.

La ausencia en El Diquecito de muestras
pertenecientes a los haplogrupos A2 y B2, asi
como la imposibilidad de diferenciar los subli-
najes Clb, Clc y Cld entre las 6 muestras con
el haplotipo nodal C1 limité nuestras posibili-
dades de comparacion con secuencias mitocon-
driales obtenidas de otros sitios arqueologicas
de Argentina, tales como Pampa Grande, Salta
(Carnese et al., 2007), en donde predominan los
linajes B2; Los Amarillos, Jujuy (Mendisco et
al., 2011), en donde prevalecen los linajes A2;
y Quebrada de Humahuaca, Jujuy (Mendisco et
al., 2014), con presencia mayoritaria de linajes
A2, B2 y Clb. Resulta entonces fundamental
para continuar con el estudio de la variacion ge-
nética de las poblaciones antiguas de la region
de la Laguna Mar Chiquita y, en un contexto re-
gional mayor, del area central de Argentina, au-
mentar el tamafio muestral y por ende, el rango
temporal y geografico de la muestra. Es preciso,
ademas, refinar el analisis de secuencias am-
pliando el rango de lectura de la region control
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del ADN mitocondrial e incluir, si es necesario,
la tipificacion de sitios diagndstico en la region
codificante, para poder definir con mas preci-
sion linajes y sublinajes que nos permitan hacer
inferencias sobre origen geografico y temporali-
dad de la variabilidad bioldgica.

Mas alla de las limitaciones encontradas, la
presentacion de los primeros resultados basados
en el analisis de secuencias mitocondriales sobre
la variacion genética temporal de la poblacion
antigua de la costa sur de la Laguna Mar Chiqui-
ta constituye un aporte valido y un estimulo para
continuar en esta linea de investigacion, que pro-
porciona una herramienta importante para enten-
der los procesos microevolutivos que sufrieron
las poblaciones humanas antiguas de esta region.
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