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Resumen
El presente trabajo tiene como objetivo contribuir al conocimiento de la historia pobla-

cional de La Esperanza, Jujuy, en base al estudio de la diversidad y distribucién relativa
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analizaron las afinidades genéticas entre los linajes maternos encontrados en La Es-
peranza y 43 poblaciones sudamericanas a partir de datos tomados de la bibliografia.
Los resultados muestran que los linajes nativos americanos constituyen el 100% de la
muestra, siendo B2 el haplogrupo mas frecuente (45%), seguido de D1, A2y C1 con una
contribucion del 21%, 17% y 16%, respectivamente. Por ultimo, un solo individuo pre-
senté el linaje D4h3a. El andlisis de distancias interpoblacionales revela bajos valores de
distancia con las muestras Quechua de Huancavelica, Ava Guarani y Pilaga. El andlisis
discriminante ubicé a la muestra de La Esperanza en el grupo Chaco, tanto cuando se
la asigno a los grupos Chaco o Noroeste argentino, como cuando no se asigné previa-
mente ningun grupo. En general, el analisis discriminante muestra un alto porcentaje
de correcta clasificacion de las poblaciones en los grupos en los que fueron asignadas
inicialmente, lo que refleja la fuerte estructura geografica de la variacion genética. El
analisis filogeografico reveld vinculos genéticos con otras poblaciones del Noroeste
argentino, particularmente de Jujuy y Salta y, en menor medida, con poblaciones del
Gran Chaco. Los resultados obtenidos a partir de esta investigacion reflejan la historia
de una poblacién surgida principalmente en torno al ingenio azucarero y a partir del
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de una poblacién con gran diversidad genética.
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Abstract

The present work aims to contribute to the knowledge of the population history of La
Esperanza, Jujuy, on the basis of the study of the diversity and relative distribution of
mitochondrial DNA lineages, on a population sample of 94 individuals. The genetic af-
finities between the maternal lineages found in La Esperanza and 43 South American
populations were analyzed using the data obtained from the literature. The results show
that Native American lineages constitute 100% of the sample, with B2 being the most
frequent haplogroup (45%), followed by D1, A2 and C1 with a contribution of 22%, 17%
and 16%, respectively. Finally, only one individual presented the D4h3a lineage. Inter-
population distance analysis reveals low distance values with Quechuas from Huan-
cavelica, Ava Guarani and Pilagd Quechua samples. The discriminant analysis shows, in
general, a high percentage of correct classification of the populations in the groups to
which they were previously assigned, which reflects the strong geographical structure
of genetic variation. In the case of La Esperanza, the classification placed this sample in
the Chaco group, both when it was previously assigned to the Chaco or Northwestern
Argentina groups, as well as when no group was previously assigned. The phylogeo-
graphic analysis showed genetic links with other Northwestern Argentina populations,
particularly from Jujuy and Salta and, to a lesser extent, with Gran Chaco populations.
The results obtained from this research reflect the history of a population that emerged
mainly around sugar mills and from the migratory contribution from neighboring re-
gions of Argentina and bordering countries, which ensured the availability of labor over
time and led to the formation of a population with high genetic diversity.

Keywords: mitochondrial DNA; phylogeography; northwest Argentina

Las migraciones constituyen un proceso fundamental en la dindmica de los grupos hu-
manos, siendo definidas con sentidos muy diversos de acuerdo a la disciplina que se estu-
viera ocupando de estudiarlas. Desde la perspectiva de la Antropologia Genética, la migra-
cién es entendida como una reubicacién residencial unidireccional hacia un “nuevo entorno”
ejecutada por, al menos, un individuo (Cabana y Clark, 2011). Los antropélogos moleculares
pueden estudiar la correlacién entre migraciéon y datos genéticos debido a que los migrantes
alteran la composicion genética de la poblacion de destino cuando se establecen y se repro-
ducen, proceso denominado flujo génico (Bolnick, 2011). La comprensién de los mecanis-
mos y las consecuencias de la migracién nos brinda informacién inestimable para revelar la
direccion y patrén por el cual se mueven las personas y, en definitiva, comprender el proceso
evolutivo fundamental que moldeé el acervo genético de las poblaciones actuales (Mascie-
Taylor y Little, 2004). Existen diversos marcadores moleculares que hacen posible el estudio
de estos cambios en las frecuencias génicas, entre los cuales el ADN mitocondrial (ADNmt) y
el Cromosoma 'Y han recibido especial atencion (Relethford y Harding, 2001; Schurr y Sherry,
2004). Ambos segmentos del genoma son regiones de ligamiento completo, que se trans-
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secuencia de esos genomas se pueden identificar los linajes genéticos diagndsticos de ori-

inferir la manera en que se dispersaron a lo largo de determinadas dreas geogréficas.

La Esperanza es una localidad situada en el departamento San Pedro, en la provincia de
Jujuy, Argentina (Fig. 1). Se ubica en el Valle del Rio San Francisco, a 500msnm y a 25km de
la confluencia de los rios Grande y Lavayén. La zona presenta un clima subtropical humedo
que favorece el cultivo de caia de azucar, tabaco y otros cultivos tropicales, los que confor-
man el principal sustento econédmico de la regién. Se constituyd a partir de la instalacion del
ingenio azucarero del mismo nombre a fines del siglo XIX conformdndose un pequefo po-
blado que fue expandiéndose al tiempo que crecia la demanda de obreros para trabajar en
el ingenio, hecho que involucrd la llegada de migrantes de diversas procedencias (Ogando,
1998; Hinojosa Gordonava, Pérez Cautin y Cortez Franco, 2000; Karasik, 2005; Zusman, Lois
y Castro, 2007).

Figura 1. Mapa de Argentina. Se destaca en azul la provincia de Jujuy. El punto indica la ubicacién geo-
grafica de la localidad de La Esperanza.
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de trabajo en la explotacion de mano de obra indigena y campesina, traidos desde Gran

2000; Karasik, 2005), y desde la punay los valles andinos en el segundo (Zusman et al., 2007).
Los trabajadores indigenas se incorporaban a los ingenios a partir de las llamadas expedi-
ciones “buscadoras de indios” organizadas en los meses de diciembre y enero con el fin de
reclutarlos para el trabajo en la zafra. Este tipo de iniciativas estaban dirigidas casi exclusiva-
mente a: 1- el territorio del Gran Chaco, que ocupaba el oriente de la provincia de Salta, las
provincias de Chaco, Formosa y el norte de la provincia de Santiago del Estero; y 2- el sur de
la actual Republica de Bolivia (Hinojosa Gordonava et al., 2000). Por otra parte, las misiones
religiosas dirigidas a grupos “chiriguanos” del sur de Bolivia facilitaron las migraciones hacia
La Esperanza, ya que los ingenios del noroeste argentino constituian la opciéon mas favora-
ble y rentable para familias bolivianas, en contraste con la explotacién laboral sufrida en las
haciendas de su pais (Espinosa, 2015). Un ejemplo de este tipo de iniciativa lo constituye el
asentamiento denominado Cherenta, creado para tal fin al interior del poblado La Esperanza
(Espinosa, 2015). De esta manera, para principios del siglo XX, estos grupos se ofrecian a tra-
bajar voluntariamente en el ingenio (Langer, 1995; 1998, citado en Espinosa, 2015).

Los procesos migratorios dentro del actual territorio argentino variaron en direccién e
intensidad segun la region. Las oleadas inmigratorias europeas fueron relativamente redu-
cidas en el norte-centro y noroeste argentino (NOA), las cuales constituian a su vez las zonas
histéricamente mds pobladas de Argentina (Grosso, 2008). En el estudio de Dipierri et al.,
(1998), quienes analizaron dos poblaciones de la provincia de Jujuy (San Salvador y Huma-
huaca), se encontré el 100% de linajes maternos (ADNmt) de origen nativo americano, pero
una contribucion de linajes paternos (cromosomaY) europeos que varia entre 28%y 64% en
Humahuaca y San Salvador, respectivamente. En congruencia, Motti et al., (2013) encontra-
ron un porcentaje muy elevado de linajes maternos de origen nativo americano en la provin-
cia de Jujuy, llegando al 99% en algunas regiones. Por otra parte, los resultados preliminares
obtenidos para La Esperanza, a partir del estudio de marcadores del Cromosoma Y, muestran
una contribucién de origen nativo americano del 59% (Altuna et al., 2009).

En el marco de las consideraciones antes expuestas, la conformacion genética de la po-
blacion actual de La Esperanza, modelada a través de numerosos procesos migratorios de
distinta naturaleza e intensidad, nos plantea algunos interrogantes como: ;Cual es la contri-
bucidn relativa de linajes maternos europeos y de Medio Oriente, africanos subsaharianos y
nativos americanos? ;Existen diferencias significativas en el impacto migratorio sufrido a lo
largo del tiempo entre hombres y mujeres? ;Cudl es el grado de estructuracién geogréfica
de la variacién genética presente en las poblaciones que constituyen el contexto geografico
de La Esperanza? En definitiva, el presente trabajo tiene como objetivo contribuir al conoci-
miento de la historia poblacional de La Esperanza, en el contexto particular del surgimiento
del ingenio azucarero, analizando la naturaleza y extension de la diversidad genética actual,
utilizando para ello marcadores moleculares de herencia materna.

MATERIALES Y METODOS
Muestras biolégicas
El relevamiento muestral se realizé durante el aflo 2001 en un dispensario odonto-

l6gico situado en la localidad de La Esperanza. Previamente, se informé a cada volunta-
rio acerca de los objetivos del estudio y éstos consintieron de manera expresa en donar
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anénimamente en la ejecucion de una investigacién cientifica sin fines de lucro. Se obtu-

dorf de 2ml y se mantuvieron en frio hasta la extraccion del ADN. El ADN fue extraido
por lisis celular con detergente y proteinasa K, seguido por extracciones con disolvente
y precipitaciéon con alcohol a fuerza iénica (Altuna et al., 2009). Se amplificd, mediante
PCR, la region control del ADN mitocondrial (ADNmt) de las 94 muestras. Los productos
amplificados fueron enviados a Macrogen Inc. (Seul, Corea) para su purificacién y secuen-
ciamiento automatico. Tanto para la amplificacion como para la secuenciacion se utiliza-
ron dos sets de primers: F15971- R16410 y F15792-F16475-R698, obteniendo rangos de
lectura entre las posiciones 16025-16400y 15860-16569 y 1-618, respectivamente (Tabla
1). En aquellos casos en que la secuencia se vio interrumpida por la presencia de homo-
polimeros en torno a las posiciones 16193, 310, 523, se utilizaron los siguientes primers
internos adicionales: F16190, R16410y F314. (Tabla 1).

Procesamiento estadistico

Las secuencias fueron corregidas y alineadas con la Secuencia de Referencia de Cambridge
(rCRS) (Andrews, Kubacka y Chinnery, 1999), usando el programa Sequencher (Sequencher®
version 5.2 sequence analysis software, Gene Codes Corporation, Ann Arbor, Ml USA http://
www.genecodes.com). Los individuos fueron asignados a un determinado linaje a partir de la
presencia o ausencia de mutaciones en la regién control del ADNmt, para lo cual se recurrié a
la filogenia propuesta en Phylotree versiéon 17 (Van Oven y Kayser, 2008) y se utilizo la aplica-
cién HaploGrep 2 (Kloss-Brandstatter et al., 2011). Finalmente, las secuencias fueron editadas,
eliminando los sitios polimérficos altamente variables 16182C-16183C y los sitios inestables
309-315 (Soares et al., 2009), con el programa Mega 4.0 (Tamura, Dudley, Nei y Kumar, 2007),
para la realizacion de todos los analisis.

Con el fin de conocer los niveles de diversidad genética de la poblacidn, se calcularon los
indices de diversidad molecular incluyendo un rango de lectura entre las posiciones 16027
y 16362 de la RHV-I. Puntualmente, se calculé el nimero de haplotipos, la diversidad ha-
plotipica (probabilidad de que dos haplotipos escogidos aleatoriamente en la muestra sean

TABLA 1. Secuencias de los primers utilizados para la amplificacién de fragmentos de la Regién Control

del ADN mitocondrial.

Primer Secuencia 5- 3’ Referencia
F15792 TCATTG GAG AAG TAG CAT CC Riederetal, 1998
F15971 TTA ACT CCA CCATTA GCA CC Bravi, 2004
F16190 CCC CAT GCTTAC AAG CAAGT Gabriel et al, 2001

F314 CCGCTT CTG GCCACAGCACT Brandstatter et al, 2004
F16475 TAG CTA AAGTGA ACT GTATCC Bailliet et al, 1994
R16410 GAG CAT GGT CAA GGG AC Gabriel et al, 2001

R698 GCATGT GTA ATCTTA CTA AGA Handt et al, 1996

Y. GARITA-ONANDIA ET AL./REV ARG ANTROP BIOL 23(2), 2021. doi: 10.24215/18536387033 H
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escogidos al azar en la muestra sean diferentes), de acuerdo al método de Nei (1987) y el
programa Arlequin v.3.5 (Excoffier, Estoup y Cornuet, 2005).
Analisis interpoblacional

Para investigar las afinidades genéticas relativas entre la muestra poblacional de
La Esperanza y otras poblaciones del Cono Sur sudamericano (referencias en Tabla 2),
se estimaron distancias genéticas utilizando el algoritmo de Kimura dos parametros
(K2P) (Kimura, 1980) mediante el programa Arlequin v.3.5 (Excoffier et al., 2005) a partir
de la RHV-I (incluyendo un rango de lectura entre las posiciones 16027 y 16362). La
matriz de distancias K2P se representd graficamente a partir del analisis de escala-
miento multidimensional (MDS). A partir de la matriz de distancias se realizé un Anali-
sis Discriminante (DA) entre grupos geograficos de poblaciones (Tabla 2), partiendo de
los puntajes de las muestras obtenidos del Andlisis de Coordenadas Principales. Este
método se utilizé para investigar la asignacidon probabilistica de casos (en este caso
poblaciones) a cada grupo establecido previamente, tal como en los métodos de agru-
pamiento bayesiano (Jombart, Devillard y Balloux,2010). Los andlisis de coordenadas
principales, MDS y DA se realizaron mediante el programa Past versién 3.21 (Hammer,
Harpery Ryan, 2001).

TABLA 2. Poblaciones del Cono Sur de Sudamérica incluidas en los andlisis interpoblacionales.

Poblacion D N Regién Geogréfica D Referencia
Atacamenos, Chile ATA 28 Andes Andes de Saint Pierre et al, 2012
Aymara, Chile AYM 39 Andes Andes de Saint Pierre et al, 2012
Junin, Huancayo Peru JUN 39 Andes Andes Tito etal, 2012 Direct Submission
Pasco, Cerro de Pasco Peru PAS 72 Andes Andes Tito et al, 2012 Direct Submission
Loreto, Ucayali Peru LOR 26 Andes Andes Tito et al, 2012 Direct Submission
Cajamarca, San Marcos Peru CAJ 31 Andes Andes Tito etal, 2012 Direct Submission
Quechuas Lamas QUE_LA 40 Andes Andes Sandoval et al, 2016
Chankas CHAN 32 Andes Andes Sandoval etal, 2016
Quechuas from Huancavelica QUE_H 21 Andes Andes Sandoval etal, 2016
Quechuas Potosf QUE_P 29 Andes Andes Sandoval etal, 2013
Aymara, Bolivia AYM_B 67 Andes Andes Sandoval etal, 2013
Santiago del Estero SGO 76 Centro de Argentina Centro Pauro, 2013
Cordoba CBA 171 Centro de Argentina Centro Garciaetal, 2018
San Luis SL 89 Centro de Argentina Centro Garciaetal, 2018
Belen - Catamarca BEL 61 Cuyo Cuyo Motti, 2012
Calingasta - San Juan CAL 65 Cuyo Cuyo Motti, 2012
Chepes - La Rioja CHE 44 Cuyo Cuyo Motti, 2012
La Rioja LR 78 Cuyo Cuyo Motti, 2012
Mendoza MZA 55 Cuyo Cuyo Motti, 2012
San Juan SJ 99 Cuyo Cuyo Motti, 2012
Wichi Formosa WCHf 67 Gran Chaco Chaco Cabanaetal, 2006
Wichi Chaco WCHc 32 Gran Chaco Chaco Cabanaetal, 2006
Pilaga, Formosa PIL 38 Gran Chaco Chaco Cabana et al, 2006
Toba, Chaco QOMc 43 Gran Chaco Chaco Cabanaetal, 2006
MIGRACION Y DIVERSIDAD GENETICA EN LA ESPERANZA H
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Poblacion D N Region Geogréfica 1D Referencia
Toba, Formosa QOMf 24 Gran Chaco Chaco Cabana et al, 2006
Chaco CHA 124 Gran Chaco Chaco Sevini et al, 2014 Direct Submission
La Esperanza - Jujuy LES 81 Noroeste Argentino NOA Este trabajo
Jujuy JUJ 34 Noroeste Argentino NOA Motti, 2012
VTulumaya - Mendoza VTU 63 Noroeste Argentino NOA Motti, 2012
La Quiaca - Jujuy LQ 169 Noroeste Argentino NOA Motti, 2012
Maimara - Jujuy MM 162 Noroeste Argentino NOA Motti, 2012
Santa Maria - Catamarca SM 111 Noroeste Argentino NOA Motti, 2012
Tartagal - Salta TG 167 Noroeste Argentino NOA Motti, 2012
Chiriguanos - Oran AVA 41 Noroeste Argentino NOA Salaetal, 2018
Mapuches - Argentina MAP 51 Patagonia PTF de Saint Pierre et al, 2012
Tehuelches, Argentina TEH 29 Patagonia PTF de Saint Pierre et al, 2012
Pehuenche, Chile PEH 42 Patagonia PTF de Saint Pierre et al, 2012
Huiliche, Chile HUI 58 Patagonia PTF de Saint Pierre et al, 2012
Yamana, Chile YAM 21 Patagonia PTF de Saint Pierre et al, 2012
Espiritu Santo, Brasil ES 23 Tierras Bajas B Sanchezetal, 2014
Yungas, Bolivia YUN 72 Tierras Bajas B Heinz, 2015
Alto Parang, Paraguay AP 90 Tierras Bajas B Simaoetal, 2019
Bella Union, Uruguay BU 45 Tierras Bajas TB Sansetal, 2014

Andlisis filogeografico

En este andlisis se utilizaron 79 muestras de La Esperanza, para las cuales se disponia
de un rango de lectura entre las posiciones 16050-16400 para la RHV-l y 1-300 para la
RHV-II. Las secuencias se agruparon por haplogrupo (A2, B2, C1y D1) para la construccion
de redes medianas (Bandelt, Forster y Rohl, 1999). Este analisis se realiz6 usando el pro-
grama Network version 4.5.0 (Bandelt et al., 1999). Ademas, para cada haplotipo se hizo
una busqueda de coincidencias exactas a partir de una base de datos de 6871 secuencias
de poblaciones sudamericanas tomadas de la bibliografia. Puntualmente, la base incluyé
poblaciones de Argentina (N=2633), Brasil (N=678), Uruguay (N=52), Paraguay (N=95),
Chile (N=1073), Bolivia (N=572), Perd (N=1314), Colombia (N=194), Venezuela (N=192) y
Ecuador (N=68).

RESULTADOS
Distribucién de linajes maternos

A partir de la informacion provista de la secuenciacion de la Regién Control del ADN-
mt, todas las muestras de La Esperanza fueron asignadas a alguno de los haplogrupos de
origen nativo americano. Los sitios polimorficos y los rangos de lectura final obtenidos
para cada muestra son listados en la Tabla 3. B2 fue el haplogrupo mayormente repre-
sentado, con un 45% del total muestral. El siguiente linaje mas frecuente fue D1 (21%),
mientras que los haplogrupos A2 y C1 mostraron menor prevalencia en la poblacion (17%
y 16%, respectivamente). Por tltimo, un individuo presento el linaje D4h3a (1%). Cincuen-
ta y seis haplotipos fueron encontrados entre las 94 muestras de La Esperanza (Tabla 3).

Y. GARITA-ONANDIA ET AL./REV ARG ANTROP BIOL 23(2), 2021. doi: 10.24215/18536387e033
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TABLA 3. Sitios polimérficos que definen los haplogrupos de origen Nativo Americano en una muestra
poblacional de La Esperanza secuenciadas en este estudio.

B Biolégica

ID  Hg hvr1 (+16000) hvr2 Rango

25-) A2 000051 111290 319 362 57G 64 73 146 153 235 263 309+C 315+C 455 523-524d 16025-16400/001-618
81-J A2 051 111223290319 362 57G 73 146 152 153 235 263 309+C 315+C 520 523-524d 15860-618

82-) A2 051 111223290319 362 57G 73 146 152 153 235 263 309+C 315+C 520 523-524d 16025-16400/001-618
95-J A2 051 111223290319 362 57G 73 146 152 153 235 263 309+C 315+C 520 523-524d 16025-16400/001-618
27-) A2 092 111223290319 362 64 73 146 153 235 263 309+C 315+C 523-524d 16025-16400/001-618
6-J A2 111126 223 274 290 319 362 64 73 146 153 235 263 309+C 315+C 523-524d 16025-16400/001-618
58-J A2 111209 223 290 301 319 64 73 146 153 235 238 263 309+C 315+C 523-524d 16025-16400/001-618
72-) A2 111209 223 290 301 319 64 73 146 153 235 238 263 309+C 315+C 523-524d 16025-16400/001-618
35-) A2 111209 223 290 301 319 6473 146 153 235 238 263 309+C 315+C 523-524d 15860-618

8-J A2 111209 223 290 301 319 64 73 146 153 235 238 263 309+C 315+C 523-524d 16025-16400/001-618
4-) A2 111223 258C 290 319 362 64 73 146 153 235 239 263 309+C 315+C 523-524d 16025-16400/001-618
39-J A2 111223290319 362 6473146 152 153 183 204 235 263 309+C 315+C 15860-618

40-J A2 111223290 319 362 64 73 146 152 153 183 204 235 263 309+C 315+C 16025-16400/001-618
74-) A2 111223 290 319 362 64 73 146 153 155 235 263 309+C 315+C 523d-524d 16050-16400/001-618
68-J A2 15968 111 223 278 290 319 362 64 73 143 146 153 235 263 309+C 315+C 523-524d 15860-618

93-J A2 15972111 189 223 290 319 362 64 73 146 153 235 263 309+CC 315+C 523-524d 15860-618

60-J B2 086 182C 183C 189 217 73 215263 309+CC 315+C 499 15860-618

79-) B2 093 182C 183C 189217519 7393195 263 309+C 315+C 499 15860-618

11-J B2 093 183C 189 217 7393195 263 309+CC 3154C 16025-16350/001-316
89-J B2 102 182C 183C 189217 316 73263 309+CC 315+C 16025-16350/001-315;540-618
19-J B2 145 183C 189217 73 263 309+C 315+C 16025-16350/001-315, 540-618
14-) B2 150 182C 183C 189 217 73215263 309+CC 315+C 499 15990-16350/001-618
18-J B2 150 182C 183C 189217 519 73215263 309+CC 315+C 499 15860-618

47-) B2 15883 183C 188 189217 519 263 309+C 315+C 316 499 15860-618

56-J B2 15883 183C 188189217 519 73143186 263 309+C 315+C 449 499 15860-618

41 B2 15883 183C 188 189217 519 263 309+C 315+C 499 15860-618

77-) B2 15895 16126 182C 183C 189217 372519 73 263 315+C 499 523-524d 15860-618

67-J B2 15895 126 183C 189 217 73263 315+C 499 523-524d 519 15860-618

%) B2 181182C 183C 189 217 261 311 519 73 114 258 263 309+CC 315+C 499 523-524d 15860-618

36-J B2 182C 183C 189217519 63 64 73 146 215 263 309+CC 315+C 455+T 499 15860-618

49-) B2 182C 183C 189 193+C 217519 73263 315+C 499 15860-618
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TABLA 3. Sitios polimérficos que definen los haplogrupos de origen Nativo Americano en una muestra

poblacional de La Esperanza secuenciadas en este estudio. Continuacion.

B Biol¢gica

ID  Hg hvr1 (+16000) hvr2 Rango

16-J B2 182C 183C 189 217 249 73152263 309+C 315+C 489 16025-16350/001-600
84-) B2 182C 183C 189 217 266 304 519 73 263 309+CC 315+C 499 15860-618

86-J B2 182C 183C 189217 291 73247 263 309+C 315+C 15860-16350/001-315
3-J B2 182C 183C 189217 291 73247 263 309+C 315+C 499 15900-16400/001-618
75-) B2 182C 183C 189217 291 73247 263 309+C 315+C 499 15970-16350/001-618
71-) B2 182C 183C 189217291 519 73247 263 309+C 315+C 499 15860-618

1-J B2 182C 183C 189217291 519 73247 263 309+C 315+C 499 15860-618

38-J B2 182C 183C 189217291 519 73247 263 309+C 315+C 499 15860-618

52-) B2 182C 183C 189217291 519 73 247 263 309+C 315+C 499 15860-618

64-) B2 182C 183C 189217291 519 73247 263 309+C 315+C 499 15860-618
46-) B2 182C 183C 189217291 519 73247 263 315+C 499 15860-618

63-J B2 182C 183C 189217316 73151200 260 263 309+C 315+C 499 523-524d 15860-618

76-) B2 182C 183C 189217316519 42+G 57G 73 151 263 293 309+C 315+C 499 523-524d 15860-618

53-J B2 182C 183C 189217316519 73151200 260 263 309+C 315+C 499 523-524d 15860-618

78-) B2 182C 183C 189217359519 73103 146 151 263 309+CC 315+C 499 15860-618

2-J B2 182C 183C 189217381519 73263 309+CC 315+C 499 15860-16569/020-618
45-) B2 182C 183C 189217519 73143 247 263 309+C 315+C 499 15860-618

91-J B2 182C 183C 189217519 73 247 263 309+CC 315+C 499 15860-618

34-) B2 182C 183C 189519 73 247 263 309+CC 315+C 499 15860-16189;16240-16569/001-618
42-) B2 183C 189217390519 73207 257 263 309+C 315+C 499 606 15860-618

21-) B2 183C 188189217519 73186 194 263 309+C 315+C 499 15970-618

12-) B2 183C 184A 189217519 63 6473 146 152 215 263 315+C 455+T 499 523-524d 15860-618

83-J B2 183C 189 193+C 217 256 288 73185 309+CC 16050-16340/00 1-309;540-618
70-J B2 183C 189217291 519 73247 263 309+C 315+C 499 15860-618

73-) B2 183C 189217 311 73263 309+C 315+C 16050-16340/001-315; 550-590
5-J B2 183C 189217316 57G73 16050-16350/001-618
24-) B2 183C 189217519 73143 263 315+C 499 523-524d 15860-618

15-)  Clc 223298325327 73207 249d 263 290-291d 309+C 315+C 462 489 16025-16400/001-618
32-)  Clb 157182C183C 189223298311 325327519 732494 263 290-291d 3095+2C6Cd31 5+C 489493 523 525G 15860-618

61-)  Clb 573 298 325 327 73204 207 249d 263 290»259;fd309+C 315+C 489493 523- 15860-618

55-)  Cib 223 298 325 327 354 356 73 249d 263 290-291d 309+C 315+C 489 493 523-524d 15860-618

65-) Clb 223 298 325327 354 356 73 249d 263 290-291d 309+C 315+C 489 493 523-524d 15860-618
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TABLA 3. Sitios polimérficos que definen los haplogrupos de origen Nativo Americano en una muestra

P Biolgica poblacional de La Esperanza secuenciadas en este estudio. Continuacion.

D Hg hvr1 (+16000) hvr2 Rango

54-J  Clc 15930169 189 192A 209 223 298 325 327 519 73 249d 263 290-291d 309+CC 315+C 489 15860-618

66-) Clc 15930223298 325327 519 73207 249d 263 290-291d 309+C 315+C 462 489 15860-618

69-) Clc 15930223 298 325 327 519 73207 249d 263 290-291d 309+CC 315+C 15870-16569/001-618
31 Clc 169 192A 209 223 298 325 327 73 200 249d 263 290-291d 309+C 315+C 489 16060-16400/001-618
17-)  Cic 169 223 298 325 327 357 73 207 249d 263 290-291d 309+C 315+C 489 16025-16400/001-618
22-)  Clc 169 189 192A 209 223 298 325 327 73 249d 263 290-291d 309+C 315+C 489 16025-16400/001-618
10-)  Clc 169 192A 209 223 298 325 327 249d 263 290-291d 309+C 315+C 489 16025-16400/001-618
50-)  Clc 169 192A 209 223 298 325 327 73200 249d 263 290-291d 309+C 315+C 489 16025-16400/001-618
29-)  Cid 051086 170 223 298 325 327 55575973 249d 263 290-291d 309+C 315+C 489 523-524d 15910-16569/001-618
51 Cid 051223 298 325 327 362 64 73 194 249d 263 290-291d 309+C 315+C 489 523-524d 16025-16400/001-618
62-) D1 174 223 263 325 361 362 390 73 146 207 263 309+CC 315+C 489 16025-16400/001-618
9-J D1 192 223 291 294 325 362 73 263 309+CC 315+C 489 499 16025-16400/001-618
334 D1 192 223 291 294 325 362 73 263 309+CC 315+C 489 499 16025-16400/001-618
37-) D1 192 223 291 294 325 362 73 263 309+CC 315+C 489 499 16025-16400/001-618
284 D1 192223 291 294 325 362 411 73 263 309+CC 315+C 489 499 16025-16400/001-618
20-) D1 223 258 259312 325 362 73263 315+C 489 16025-16400/001-618
44-) D1 223261311 325362519 73 263 309+C 315+C 489 15860-618

85-) DI 223291 294 325 362 73 263 309+CC 315+C 489 499 16050-16390/001-618
92-J D1 223291 362 6373263 315+C 489 16025-16400/001-618
90-J D1 223291 362 7273 152 263 309+CC 315+C 489 15860-618

80-J D1 223291 362 7273152263 315+C 489 16025-16400/001-618
48-J D1 223291 362 73263 315+C 489 16025-16400/001-618
7-) D1 223325 362 71+G 73 263 315+C 489 524+CA 16025-16400/001-618
23-) D1 223325362 73 204A 263 309+C 315+C 489 573+C 15860-618

88-) DI 223325 362 73 263 315+C 489 16025-16400/001-618
43-)  DIf 092 142 166d 223 325 362 7393 146 263 309+C 315+C 489 523-524d 593 16025-16400/001-618
87-) D1j 223242 311 325 362 73106-111d 152 212 263 309+C 315+C 489 16025-16400/001-618
13- DIlj 223 242 311 325 362 73146 152 263 309+C 315+C 489 16025-16400/001-618
59-) D1j 223242 311 325 362 73 146 152 263 309+C 315+C 489 15860-618

30 Dij 223 242 311 325 362 73 263 309+C 315+C 489 538C 16050-16400/001-618
57-) D4h3 092223301 342362519 73152195 217 263 315+C 489 15860-618
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B Biologica gentina (Pauro, Garcia, Nores y Demarchi, 2013; Garcia, Pauro, Bailliet, Bravi y Demarchi,
2018). Por otra parte, la diversidad nucleotidica fue de 0,0186, un valor que se encuentra
por encima del promedio observado en otras poblaciones argentinas (Pauro et al., 2013;
Motti, 2012; Schwab, 2018; Garcia et al., 2018).

Estructura geografica de la diversidad genética a escala subcontinental

Las afinidades genéticas relativas entre la muestra de La Esperanza y otras pobla-
ciones del Cono Sur se presentan en la Figura 2, donde se proyectan las distancias K2P
mediante un escalamiento bidimensional. La Esperanza ocupa el centro del grafico, a
bajos valores de distancia con las muestras Quechua de Huancavelica, Ava Guarani y
Pilaga (Cabana, Merriwether, Hunley y Demarchi, 2006; Sandoval et al., 2016; Sala et
al., 2018). El grupo Andes presenta una gran dispersidon y se solapa con NOA, Chaco
y Tierras Bajas. El andlisis discriminante muestra, en general, un alto porcentaje de
correcta clasificacién de las poblaciones en los grupos en los que fueron asignadas ini-
cialmente (74%), hecho que refleja la fuerte estructura geogréfica de la variacién ge-
nética. Incluso después del procedimiento Jacknife (técnica utilizada para corregir el
sesgo de estimacion), el 51% de las muestras conservaron sus agrupamientos iniciales.
Estos valores son muy superiores al 14,3% esperado en una distribucion aleatoria. Las
poblaciones clasificadas en otros grupos, ademas, fueron asignadas a regiones geo-
gréficas vecinas o con historias evolutivas similares (por ejemplo, muestras del NOA
clasificadas en el grupo Andes, o bien muestras del Centro de Argentina en Cuyo). En
el caso de La Esperanza, la clasificacion posterior al procedimiento Jacknife ubicé a
esta muestra en el grupo Chaco, tanto cuando se la asigné a los grupos Chaco o NOA,
como cuando no se asignd previamente ningun grupo.
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Figura 2. Mapa génico construido a partir de la técnica MDS basado en la matriz de distancias K2P, que
muestra las afinidades genéticas entre La Esperanza y otras 42 poblaciones del Cono Sur. Las abreviaturas
de las poblaciones se describen en la Tabla 2.
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B Biol¢gica La distribucion espacial de los linajes maternos de las 79 muestras de La Esperanza

usadas para el andlisis filogeografico, son ilustradas a partir de las redes medianas cons-
truidas para los haplogrupo de origen Nativo Americano: A2, B2, C1y D1 (Figs. 2-5). Por su
parte, el analisis comparativo realizado a partir de la revision bibliografica, que condensé
mas de 6.800 secuencias sudamericanas asignadas a los haplogrupos A2, B2, C1 y D1,
permitié identificar haplotipos idénticos (Tabla 4) o estrechamente vinculados entre los
hallados en La Esperanza y otras poblaciones de Sudamérica.

La red mediana para el haplogrupo A2, construida a partir de 16 secuencias, exhibié
un total de 10 haplotipos diferentes. El haplotipo nodal no fue encontrado en ningun
individuo, como se muestra en la Figura 3. Se destaca el haplotipo A2 + 238-16209-16301-
@16362 (H3), hallado en cuatro individuos de La Esperanza y escasamente representa-
do en otras poblaciones de Argentina y Sudamérica. De la informacién recopilada de
secuencias de Sudamérica, se pudo rastrear este motivo en dos individuos de Tartagal
(Motti, 2012), uno en Oran, Salta (Sala et al, 2018), y uno en Paraguay (Simao et al., 2019).
Llama la atencién que éste sea el linaje mejor representado dentro del haplogrupo A2
(4/16), teniendo en cuenta la baja frecuencia en la que se encuentra en el resto de las
poblaciones. Una de las desventajas de no poseer informacion sobre filiacién o datos ge-
nealdgicos de los donantes es el hecho de que en el caso de encontrar un motivo “poco
frecuente” no puede atribuirse con certeza que se trate de un linaje propio de la pobla-
cion estudiada o de un error de muestreo (es decir, de individuos emparentados). Seria
necesario realizar estudios con un nivel de resolucién mayor para poder dar cuenta de la
verdadera naturaleza de este motivo en la poblacién de La Esperanza. Los haplotipos H1y
H9 comparten el motivo ancestral A2 + 57G-16051 y se diferencian porque cada uno pre-
senta una o mas mutaciones adicionales y privadas. Aunque no hallamos coincidencias
exactas en la bibliografia para ninguno de los dos haplotipos, el motivo A2+ 57G-16051
se encuentra ampliamente distribuido en la region del Chaco Austral (que abarca las pro-
vincias de Chaco, Formosa y Santiago del Estero, norte de Santa Fe, este de Salta, y el
extremo noreste de Cordoba) (Motti et al., 2017). En congruencia, este linaje es frecuente
en poblaciones Toba y Wichi del Gran Chaco (Cabana et al., 2006). Por su parte, el linaje
A2+ 152-183-204 (H4), presente en dos individuos de La Esperanza, no pudo encontrarse
en la base de datos consultada para otras poblaciones de Sudamérica. Finalmente, los 6
haplotipos restantes se encuentran en un solo individuo cada uno y estan definidos por
la presencia de uno o dos pasos mutacionales respecto del nodal.

Dentro del haplogrupo B2, se detectaron 21 haplotipos diferentes (Fig.4). El haplotipo
nodal (H11), se encuentra representado apenas por un individuo. El linaje mas impor-
tante, definido por el motivo B2 + 247-16291 (H3; n=8), también fue encontrado en una
muestra de Ordn, Salta (Sala et al., 2018). El motivo B2 + 16316, presente en dos muestras
de La Esperanza (H12 y H15), alcanza sus frecuencias mas altas en regiones del Chaco y
el Litoral (Motti, 2012), a diferencia del patron general esperado de un linaje al interior
de B2, segun el cual el mayor porcentaje de los linajes B2 se concentran en el NOA. Final-
mente, identificamos la presencia de un linaje caracteristico de las poblaciones andinas
(B2+16188) (Gaya-Vidal et al., 2011) en cuatro individuos de La Esperanza (H4, H8, H13).
Los restantes haplotipos estan presentes en una Unica muestra y difieren del nodal en
hasta 5 mutaciones. En general, dentro de las muestras asignadas al haplogrupo B2, se
observa una gran diversidad, numerosas ramificaciones que se extienden desde el haplo-
tipo nodal y difieren en dos o tres pasos mutacionales.

MIGRACION Y DIVERSIDAD GENETICA EN LA ESPERANZA m



odeyD A euinusbiy 9p 01U US 21U (/8 cozeizesl gL T9€91 STE9L L1E9L THT9l €2T9L I g ¥I7TH
(Q90L ®1d “(L)HDOM (-06 ‘-08 coresLeLes T9€91 16791 £TT9L 4 1a TITH
(oL (-29 €97 L0T9VL €L 06£91 Z9E9L L9E9L STEL €9791 €291 ¥/ 191 | 1a OLH
(DYHD(L)FT:(1)IHD (1) vdD 65 1-€L €97 TSI OVl €/ 79€91 STE9L LLEIL THT9L €2T91 ¢ ra 6 H
(LYHD (-8v €or €L 79€91 16791 £TT9L l 1a 8TH

(YO B44 €97 €/ 79€91 STEOL L1E9L 19791 €279 | 1a [TH

(DIVD (LWvH(£)139 “(L1)vad -0¢ €or €L T9€91 STE9L L1E9L THT9L €2T9L L Na SH

(LNG (L)L (-€C €97 WH0T €/ 79€91 STE9L €279l L 1d ¢H
(OIS (LHO “(LTTVA (-1g €97 Y61 €4 %9 T9€91 £TE91 STE9L 86791 €791 L5091 Ll PO OLH
(LWW:(L)O1 -6¢ €97 €/ 65 /5SS LTE91 STEIL 86T9L €771 04191 98091 LSO9L L pL 6 H

(VWS (19 €9 /07 ¥0T €/ [TE91 STE9L 86791 €2791 L 4D [TH

(DAOD(1)OT (-591-5S €or €L 9S€91 ¥SE9L £TEIL STEIL 86791 €229 ¢ qa 9H

(YO ()51 S -zc €97 €/ [TE91 STE9L 86791 €£2791 60791 WT6191 6819169191 T 21D vH

(Lol (L)Ng(1)DL -69'1-99 -Gl €97 L0T €L LTE91 STE9L 86791 €791 € 2D TH
(o1 (v6 €97 8ST VLl €/ LLE9L 19791 /1791 68191 18191 | 4 LZTH
(Ldvd ()DL 16 €97 L¥T €L L1791 68191 l 9 0T H
(L)HO “(QAOD “(L)WWY “(#)DL -6/ €97 561 €6 €4 L1791 68191 £6091 L 9 8L H
(LUWAY (1)3IND «(LAOD -8/ LSLO¥L €0l €/ 65691 £1791 68191 | 14 LUTH
(O™ (1)DS ‘()40 (/L €9z €/ TLE91 L1791 68191 97191 | 14 91H
(LY3d (WYY {@QWW (@01 (arnr -09 €97 SLT €L /12791 68191 98091 l 9 717H
Sapuy Ua opinquisip aruawelduy -9 €97 981 vl €/ L1791 68191 88191 | 4 €I7H
($)oL (St €OT VT VL €L £1791 68191 L 29 OL™H

(DYAY {@QWW “(1)O7 (-t €97 /ST LOT €L 06£91 L1791 68191 l 143 6 H

Sapuy US opIngLisip axuawelduly LY 11 €97 L1791 68191 88191 IS 8H
x%m%mmv%w%hW%ﬁmz%vmﬁzm%«w_\mcmmw q (-9¢ €97 51T 9L €L V9 €9 /1791 68191 | 4 [H
(DTIVA (LYWYY (@AOD “(WW (DT ()DL (LVZW e €97 €/ 18€91 £1Z91 68191 | 143 9H
(LY¥3d (@100 (1)vaD -¥C €or evl €/ L1791 68191 L g STH

(4o (-LLT-0L 'T¥9'7-CS (-9 '-8€ €L €OT LV €L 16291 £1791 68191 8 9 €H

‘()01 4! €97 517 TSL9¥L €/ 49 €9 /1791 68191 V#8191 | 4 I 7H
(YWY (270D “(L)NLA(QVINS (€6 €97 SETESLOVL €4 V9 79€91 61€91 06791 £2791 68191 L1191 L v OL™H
(QVZV (@VLY (LINN-(LINS (@ VINS (£)139 v/ €97 GETSSLESLOVL €4 V9 79€91 61€91 06791 €791 LL19L l 14" 8 H
(DYvd ‘(1) O7(DYO ()DL (-85 -2/~ -8 €97 87 SET ESL 9P L €4 ¥9 6LE9L LOSIL 06791 €791 60291 L1191 vy €H

(DYOD (1)43d (E)VHD (LT €97 SET ESL VL €£¥9 79€91 61€91 06791 €279L L1191 76091 l 14 TH

uod opiedwo) @] [IAHY IAHY N bH «H

pYy16011q1q b| 3p SDPPWIO]

D2LIWIDPNS 3P INS OUO) [3P Sau012p|qod Uod sopiipduwod A bzuviads3 7 ua [PLPUO0}W NQY [9P [043U0D UOIBaY bf ap SDI2UNIAS AP 4131pd D SOpDIIUOIUS SOdI10|dDH b W19V.L

10.24215/18536387e033

Y. GARITA-ONANDIA ET AL./REV ARG ANTROP BIOL 23(2), 2021. doi




» A‘ Revista
Argentina de .
» | Antropologia .
B Biolégica
H10 / JH5
o 16274
! 239
/ - oH4
| 16126  16258C 204
16189 .
! ' 183
s 152
™ e w3 o o H6
16209
155 576 16301
16092 :
‘ @16362
. 16051
H8 g 238
L]
" ~ @ H3
S @16223
N °H1
@54
152
® o

Figura 3. Median Joining Network de las 16 secuencias del haplogrupo A2 presentes en La Esperanza, Ju-
juy. Se consideraron los sitios en los rangos 16050-16400 de la RHV-I y 1-300 de la RHV-II. La flecha indica
el haplotipo nodal. Cada circulo representa un haplotipo, los tamafos de los circulos son proporcionales
a su frecuencia relativa. Los circulos negros representan haplotipos no encontrados.

Respecto a la red construida para el linaje C1, la mayoria de los individuos de La Es-
peranza fueron asignados dentro de Clc (Fig. 5), siendo el motivo C1c+207 (H2) el mas
frecuente, reportado hasta el presente en un individuo en Tartagal (Motti, 2012), uno en
Uruguay (Sans et al., 2014) y uno en Rio de Janeiro, Brasil (Simé&o et al., 2018). El resto de los
haplotipos incluidos en la red Clc se diferencian de H2 por uno o mas pasos. Dentro de
C1b se observaron tres haplotipos, uno de los cuales se define por la presencia de las mu-
taciones 16189-16311, aunque la muestra de La Esperanza tiene un paso mutacional adi-
cional (H8). Este linaje también fue encontrado en dos muestras antiguas, una procedente
del sitio arqueoldgico Los Amarillos, ubicado en la Quebrada de Humahuaca y la otra del
Valle Calchaqui en Salta (Mendisco et al., 2014). Como plantea Motti (2012), la presencia
conjunta de ambas mutaciones (a pesar de ser posiciones altamente variables) y su ele-
vada frecuencia en poblaciones del NOA, podrian ser indicio de monofilia, y, por ende, de
un vinculo filogenético. Finalmente, los haplotipos asignados a C1d de La Esperanza (H9y
H10) también mostraron vinculos con muestras procedentes del NOA (Tabla 4).

Se asignaron 20 muestras al haplogrupo D1, distinguiéndose 15 haplotipos diferentes
(Fig. 6).Al igual que la red construida para B2, D1 presenta una alta diversidad y un gran nu-
mero de haplotipos. El haplotipo nodal se encuentra apenas representado por un individuo
de La Esperanza. El haplotipo mejor representado fue H4 (n=4), caracterizado por el motivo
D1+16192-16291-16292. Es sorprendente la frecuencia de este linaje en La Esperanza, ya que
esta ausente en las poblaciones tomadas de la bibliografia. Por otra parte, se hallaron 4 ha-
plotipos diferentes dentro del linaje D1j (Bodner et al., 2012). La mayor frecuencia para este
linaje ha sido hallada en el Centro de Argentina y Cuyo (Garcia, Pauro, Nores, Bravi y Demarchi,
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Figura 4. Median Joining Network de las 29 secuencias del haplogrupo B2 presentes en La Esperanza, Ju-
juy. Se consideraron los sitios en los rangos 16050-16400 de la RHV-I'y 1-300 de la RHV-II. La flecha indica
el haplotipo nodal. Cada circulo representa un haplotipo, los tamafos de los circulos son proporcionales
a su frecuencia relativa. Los circulos negros representan haplotipos no encontrados.

2012; Motti et al., 2017), aunque también, se encuentra representado en poblaciones de los
Andes Centrales, Cuyo, Bolivia y en menor medida en Patagonia y Gran Chaco (Garcia, 2011;
Bodner etal., 2012; Motti, 2012; Pauro, 2015). Uno de los haplotipos aqui descriptos (D1j+212),
presenta su frecuencia mas alta en Santiago del Estero, Tucuman y Jujuy (Schwab, 2018). Por
su parte, los haplotipos H8,H12 y H15 presentan la mutacién en la posicién 16291 y son rever-
tantes para la mutacién 16325. Este ultimo motivo fue encontrado en 8 individuos de Tartagal
(Motti, 2012), lo que podria sugerir un origen comun y / o flujo génico. Los restantes haploti-
pos se hallaron en una sola muestra cada uno y difieren del nodal por hasta seis mutaciones.

Finalmente, un solo individuo fue asignado al haplogrupo pan-americano D4h3a, por lo
que no fue incluido en el andlisis filogeografico. Este linaje se encuentra mayormente distri-
buido en la zona oeste del continente americano, desde Alaska hasta Tierra del Fuego, en
poblaciones nativas de Ecuador, norte de México, Chile, sudeste de Brasil y Peru (Richards et
al., 1999; Moraga et al., 2000; Alves Silva et al., 2000; Perego et al., 2010; Motti et al., 2015). Por
otra parte, las frecuencias mas elevadas de este linaje se encuentran en poblaciones Cayapa
y Tehuelches, con un porcentaje del 25% del total de las muestras asignadas a un linaje nati-
vo americano (Bravi, 2004).
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Figura 5. Median Joining Network de las 15 secuencias de los haplogrupos C1b, C1d y Cl1c presentes en
La Esperanza, Jujuy. Se consideraron los sitios en los rangos 16050-16400 de la RHV-ly 1-300 de la RHV-II.
La flecha indica el haplotipo nodal. Cada circulo representa un haplotipo, los tamaios de los circulos son
proporcionales a su frecuencia relativa. Los circulos negros representan haplotipos no encontrados. Las
sombras de color indican los linajes que pertenecen a los haplogrupos C1b, C1cy C1d.
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Figura 6. Median Joining Network de las 21 secuencias del haplogrupos D1 presentes en La Esperanza,
Jujuy. Se consideraron los sitios en los rangos 16050-16400 de la RHV-I'y 1-300 de la RHV-II. La flecha
indica el haplotipo nodal. Cada circulo representa un haplotipo, los tamanos de los circulos son propor-
cionales a su frecuencia relativa. Los circulos negros representan haplotipos no encontrados. La sombra
de colorindica los linajes que pertenecen al haplogrupo D1j.
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pudo observarse que La Esperanza constituye una poblacion muy diversa. Como era de
esperarse para una poblaciéon del NOA, el haplogrupo B2 es el mas frecuente, llegan-
do a representar en otras poblaciones de esta region mas del 65% de los linajes nativos
como, por ejemplo, en Maimard y La Quiaca (Motti et al., 2013). La alta incidencia de este
haplogrupo es también comun entre grupos indigenas del Chaco argentino (Demarchi,
Panzetta Dutari, Motran, Lopez de Basualdo y Marcellino, 2001) y de los Andes Centrales,
superando el 60% en algunas poblaciones Aymaras y Quechuas de Bolivia, Atacamas de
Chile y otros pueblos nativos de la cuenca del lago Titicaca (Gaya Vidal et al., 2011; Lewis,
Tito, Lizarraga y Stone, 2004; Cardoso et al., 2013). Por otra parte, resulta una particulari-
dad de la poblacion estudiada la elevada incidencia del haplogrupo D1, poco frecuente
en otras poblaciones jujefias contemporaneas, donde solo representa entre el 1y el 10%
del total de linajes nativos americanos (Motti et al., 2013; Cardoso et al., 2013). Las fre-
cuencias mas elevadas para este haplogrupo en el NOA se encontraron en Catamarcay La
Rioja, con el 31y 36%, respectivamente (Motti et al., 2013). Cabe mencionar que D1 es el
segundo haplogrupo mas frecuente en las poblaciones nativas del Gran Chaco argentino,
con una frecuencia promedio del 28% (Demarchi et al., 2001). Respecto a las frecuencias
de A2, C1y D4h3, resultaron muy similares a las halladas en otros estudios sobre pobla-
ciones del NOA (Cardoso et al., 2013; Motti et al., 2013; Ramallo, 2009).

En relacidn al andlisis filogeografico, debe destacarse que de los 56 haplotipos encon-
trados en La Esperanza, 35 ya fueron reportados previamente para otras muestras pobla-
cionales sudamericanas (ver Tabla 4). Las coincidencias mas significativas se encontraron
con otras poblaciones del NOA, particularmente Maimara (Jujuy), Tartagal y Oran (Salta)
(Motti, 2012; Sala et al., 2018). Si bien nos referimos a poblaciones del Noroeste Argentino,
se encuentran dentro de la regién fitogeografica de Chaco (Cabrera, 1976). Al mismo tiem-
po, la evidencia histérica y linglistica indica que grupos Tobas, Wichis, Chanés y Guaranies,
oriundos del Chaco y el Litoral argentino, han constituido asentamientos en el noroeste
argentino (Motti, 2012). También se hallaron haplotipos compartidos con poblaciones del
Gran Chaco y Litoral argentino, y con el sur de Bolivia y de Pert (Cabana et al., 2006; Bobillo
etal., 2010; Motti, 2012). Debido al bajo nimero de haplotipos por haplogrupo, las redes no
muestran una topografia definida que permita identificar eventos evolutivos especificos,
salvo en el caso del haplogrupo B2 donde se vislumbra un patrén tipo estrella, tipico de
grupos que han sufrido una expansion poblacional reciente. Por otro lado, la baja repre-
sentacién de haplotipos nodales también podria deberse a eventos migratorios recientes
(Templeton, Routman y Phillips, 1995; Templeton, 1998; Avise, 2000).

Uno de los objetivos planteados en este trabajo fue cotejar la informacion obtenida
a partir de marcadores de herencia uniparental materna con aquellos derivados del es-
tudio de linajes paternos, con el propésito de analizar de manera complementaria los
procesos migratorios que moldearon la diversidad genética actual de La Esperanza. En
la gran mayoria de las poblaciones de América Latina, el analisis de la distribucion de
marcadores de herencia uniparental muestra un comportamiento de tipo sexo asimé-
trico, con un patrén de cruzamientos que habria involucrado principalmente a hombres
europeos y mujeres americanas y africanas (Mesa et al., 2000; Wang et al., 2008; Carnese,
2019). En Argentina, la informacion previa muestra que el componente paterno europeo
es ampliamente mayoritario en el centro y sur del pais (Garcia y Demarchi, 2006; Avena
etal., 2007; Pauro et al., 2013; Garcia et al., 2018), mientras que los linajes nativo america-
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Bailliet et al., 2011). La distribucién de linajes moleculares paternos de la poblacién de La

rios (SNPs) diagnésticos del origen continental y microsatélites (STRs), sobre 37 hombres
que forman parte de la misma muestra aqui analizada. El analisis de SNPs reveld que el
59% de las muestras poseian el linaje Q1a3a, de origen nativo americano. Por otra parte,
la distribucién de STRs mostré una alta diversidad haplotipica, en coincidencia con el alto
nivel de diversidad de linajes maternos encontrado en el presente trabajo.

Si bien los estudios genéticos enfocados en las migraciones no pueden informarnos
acerca de algunas cuestiones claves como el modo o las motivaciones de un individuo a
moverse de locacion, si puede darnos informacion sobre el proceso y el impacto de la mi-
gracién. En particular, los datos pueden utilizarse para explorar formas de migracion tales
como los movimientos a pequefia escala o de corto alcance. Estos tipos de migracién han
recibido relativamente poca atencion en la literatura antropolégica, ya que cominmente
se habla sobre la migracién masiva y a larga distancia (Bolnick, 2011). Sin embargo, las
migraciones a pequefa escala influyen en la cultura, lenguaje y composicidn biolégica de
una region, incluso en ausencia de migraciéon masiva y reemplazo de poblaciéon (Bolnick,
2011). De hecho, los estudios etnograficos, histéricos y arqueoldgicos, sugieren que la
migracién masiva ha sido relativamente rara, en contraste con los movimientos que han
involucrado a individuos o familias aisladas y han ocurrido dentro de las redes sociales
existentes (Adams, Van Gerven y Levy, 1978; Burmeister, 2000).

En el caso de La Esperanza, la existencia exclusiva de linajes maternos nativos america-
nos y la relativamente elevada frecuencia de linajes paternos autéctonos, en detrimento
de los de origen europeo, puede deberse al conocido proceso que implico el asentamien-
to de migrantes transatlanticos de los siglos XIX y XX, principalmente en las provincias
ubicadas mas al sur del pais (Courtis y Pacecca, 2008).

A diferencia de lo ocurrido en otros paises de Latinoamérica, en donde se empled
principalmente mano de obra esclava, en los ingenios de nuestro pais el reclutamiento
estaba dirigido a asegurar mano de obra indigena que, si bien no fue estrictamente escla-
va, no significa que no se hayan empleado diversos métodos coercitivos para asegurarla.
En este contexto, el ejército obligaba bajo la amenaza de represién a las comunidades
que no aceptaran trabajar en la zafra (Ogando, 1998). El flujo de migrantes hacia los inge-
nios de Jujuy estaba constituido en una gran proporcién por indigenas provenientes del
Gran Chaco -oriente de la provincia de Salta, las provincias de Chaco, Formosa y el norte
de la provincia de Santiago del Estero- reclutados a partir de las llamadas expediciones
“buscadoras de indios”. Por su parte, los trabajadores de origen “chiriguano” (oriundos
de Bolivia) se vinculaban e incorporaban a los ingenios a partir de las misiones religiosas
establecidas en la region (Ogando, 1998; Espinosa, 2015).

En particular, los trabajadores del Gran Chaco eran contratados de manera temporal
(en épocas de zafra), mientras que los grupos de origen “chiriguano” migraban volunta-
riamente a trabajar en los ingenios y eran incorporados como trabajadores permanentes,
por lo que eventualmente, fueron constituyendo una gran parte de la poblacién residente
de La Esperanza (Lagos, 1992; Greco, 2001; Espinosa, 2015). Segun algunas estimaciones,
entre el 15y el 20% de los trabajadores que migraban hacia los ingenios azucareros de
Salta y Jujuy se incorporaron a la poblacién residente (Hinojosa Gordonava et al., 2000).

Si bien en un primer momento las “expediciones buscadoras de indios” fueron dirigi-
das casi exclusivamente a los territorios del Gran Chaco, a partir de la Guerra de Chaco
éstos fueron sustituidos por campesinos de Catamarca y la Rioja y luego campesinos de
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Jujuy y Bolivia (Rutledge, 1987; Conti, Teruel de Lagos y Lagos, 1988; Campi y Lagos, 1995;
Lagos, 1990y 1992).

Finalmente, durante la década de 1950, comienza a incentivarse el crecimiento de la
industria minera y tabaquera en la regién, permitiendo la incorporacién de un gran nu-
mero de nuevos trabajadores que complementaban el trabajo estacional en la zafra con
otras actividades. Esto permitié que los migrantes pudieran permanecer por periodos
mas largos de tiempo, incluso llegando a establecerse y nuclearse en torno de las indus-
trias nacientes y en los centros urbanos de Salta y Jujuy (Karasik, 2005).

Como resultado de estos procesos migratorios y econémico-sociales que afectaron el
territorio del noroeste argentino y Jujuy en particular, La Esperanza se constituyé en un
polo econémico nucleado en torno a la presencia del ingenio azucarero, configurandose
una poblacion con diversos origenes, hecho que se puede ver reflejado en la alta hetero-
geneidad genética observada en esta poblacion.

En conclusion, los resultados obtenidos a partir del analisis del acervo genético de la
poblacion de La Esperanza demuestran que la antropologia genética cuenta con herra-
mientas muy valiosas para aportar en la reconstruccién de la historia evolutiva reciente
de las poblaciones humanas, aunque resulta indispensable complementar esa informa-
cion con la obtenida a partir de otras fuentes tales como la historia, la etnohistoria, la
demografia y la lingUistica.
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