» A‘ Revista
Argentina de

®» | Antropologia

®, Bioldgica

TRABAJO ORIGINAL

Los ancestros del fin del mundo:
primeras perspectivas sobre la diversidad
mitocondrial en la provincia de Tierra del
Fuego, Argentina

The ancestors of the end of the world: first
insights on mitochondrial diversity in Tierra
del Fuego province, Argentina

[0 Irina Florencia Veldzquez" | 11 Camila Tamburrini' | [ Michelle de Saint
Pierre? | [ Luciano Esteban Real' | [l Néstor Guillermo Basso' | [ Eliana
Aquilano® | I José Luis Lanata* | Laura Daniela Lamuedra Gonzalez' |
Claudio Galli® | Andrea del Carmen Gonzalez® | Ariana Gamulin’ | Romina
Saldutti® | [} Claudio Marcelo Bravi® |l Maria Laura Parolin’

REVISTA ARGENTINA DE 1) Instituto de Diversidad y Evolucién Austral (IDEAus-CONICET). Puerto Madryn. Chubut. Argentina. 2) Departamento
ANTROPOLOGIA BIOLOGICA de Antropologia. Facultad de Ciencias Sociales. Universidad de Chile, Santiago. Chile. 3) Laboratorio de Genética Molecu-
lar Poblacional. IMBICE (CONICET-CIC-UNLP). La Plata. Argentina. 4) Instituto de Investigaciones en Diversidad Cultural y
Procesos de Cambio (IIDyPCa). CONICET-UNRN. San Carlos de Bariloche. Argentina. 5) Servicio de Hemoterapia. Hospital
Regional de Rio Grande. Rio Grande. Tierra del Fuego. Argentina. 6) Servicio de Hemoterapia. CEMEP. Rio Grande. Tierra
Financiamiento: PUE del Fuego. Argentina. 7) Servicio de Hemoterapia. Hospital Regional de Ushuaia. Ushuaia. Tierra del Fuego. Argentina.
22920180100012CO, PICT-2019-2019- 8) Servicio de Hemoterapia. Clinica San Jorge. Ushuaia. Tierra del Fuego. Argentina

02167 y PICT 2015-2167.

Volumen 26, Numero 1, Articulo 71
Enero-Junio 2024

*Correspondencia a: Irina Florencia

Veldzquez. IDEAus-CONICET. Bvd. Brown Resumen
2915, U9120ACD. Puerto Madryn, . . . .
Chubut, Argentina. E-mail: En este trabajo se presentan los primeros resultados sobre el origen continental ma-

ivelazquez@cenpat-conicet.gob.ar terno de las principales localidades de la provincia de Tierra del Fuego (TDF): Rio Gran-

RECIBIDO: 28 de Mayo de 2023 de (RG) y Ushuaia (USH), mediante la tipificacion de haplogrupos mitocondriales (Hg)

ACEPTADO: 3 de Octubre de 2023 de 333 participantes. La estimacion de los Hg se realizé6 mediante PCR-APLP y secuen-

ciacion de la region HV1, evidenciando una significativa frecuencia de Hg maternos

PUBLICADO: 8 de Febrero de 2024 . . . L. . ,
de origen americano a nivel provincial (64,9%). A nivel local, se observé una mayor

https://doi.org/10.24215/18536387e071 proporcion de linajes autdctonos en RG (75,1%) respecto de USH (57,5%). A partir de
e-ISSN 1853-6387 la informacion genealdgica de los participantes, se evidencié que el origen geografi-

) co mas frecuente tanto de los participantes como de los ancestros, es la regién Cen-
https://revistas.unlp.edu.ar/raab
tro de Argentina. Las diferencias observadas entre dos localidades que distan a sélo
Entidad Editora
Asociacién de Antropologia Biolégica
Argentina

200 km, en una provincia de baja densidad demogréfica, ponen en evidencia una

1. F.VELAZQUEZ ET AL. / REV ARG ANTROP BIOL 26(1), 071, 2024. https://doi.org/10.24215/18536387e071 n


mailto:ivelazquez%40cenpat-conicet.gob.ar%20?subject=
https://doi.org/10.24215/18536387e071 
https://revistas.unlp.edu.ar/raab
https://doi.org/10.24215/18536387e071 
https://orcid.org/0000-0002-5774-9042
https://orcid.org/0000-0001-8197-973X
https://orcid.org/0000-0001-6516-5314
https://orcid.org/0000-0001-8917-5613
https://orcid.org/0000-0003-3345-5442
https://orcid.org/0000-0002-6940-3823
https://orcid.org/0000-0002-3606-4239
https://orcid.org/0000-0002-2499-4471
https://orcid.org/0000-0001-6726-2943

) A‘ Revista
Argentina de

» | Antropologia ] . . . o o .
P Bioldgica asi como la historia fundacional y las actividades econémicas de cada localidad que

vez mas la importancia de conocer la informacion genealdgica de los participantes,
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Abstract

This paper presents the first results on the maternal continental origin of the main lo-
calities in the province of Tierra del Fuego (TDF): Rio Grande (RG) and Ushuaia (USH),
by typing of mitochondrial haplogroups (Hg) in 333 participants. The estimation of
Hg was carried out using PCR-APLP and sequencing of the HV1 region, evidencing a
significant frequency of maternal Hg of American origin at the provincial level (64.9%).
At the local level, a higher proportion of autochthonous lineages was observed in RG
(75.1%) compared to USH (57.5%). From the genealogical information of the partici-
pants, it was verified that the most frequent geographical origin of both participants
and ancestors is the Central region of Argentina. The differences observed between
the two localities, which are only 200 km away, in a province with low demographic
density, once again highlight the importance of knowing the genealogical informa-
tion of the participants, as well as the founding history and economic activities of each
locality that have motivated the arrival of migrants, to achieve a better contextualiza-
tion and understanding of the current genetic composition of the province of TDF. Rev
Arg Antrop Biol 26(1), 071, 2024. https://doi.org/10.24215/18536387e€071
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La provincia de Tierra del Fuego (TDF) se ubica en el extremo sur de la Patagonia ar-
gentina (54°30’'S y 67°0’ O; Fig.1) abarcando una extensién territorial que comprende el
sector oriental de la Isla Grande e islas adyacentes, las islas argentinas del Atlantico Sury
la Antartida argentina (McEwan et al., 1998). La Isla Grande de TDF se encuentra delimita-
da al norte por el Estrecho de Magallanes, en la regién sur por el Canal del Beagle y al este
por el Mar Argentino (Fig.1). Presenta una superficie total de 21.571 km? y una densidad
poblacional de 5,9 hab/km? (Censo 2010; INDEC).

Los primeros registros de actividad humana en TDF se remontan a 10.685-9.960 afios
antes del presente (AP) con la presencia de un Unico sitio del Pleistoceno Final, el alero
Tres Arroyos 1 en el Cerro de los Onas (Vazquez y Borrero, 2021), de antigliedad similar
a la de los sitios arqueoldgicos Cueva de Fell (10.000-11.000 AP; Bird, 1988), Cueva del
Medio (12.390-9.500 AP; Martin et al., 2015) y Cueva Lago Sofia 1 (12.000-9.000 AP, Mas-
sone, 2002), localizados en la Patagonia sur continental (Fig.1). Los primeros pobladores
fueguinos habrian cruzado el ahora Estrecho de Magallanes, por entonces emergido. Ha-
cia fines del Ultimo Maximo Glaciar, aproximadamente 7.500 AP, el nivel del mar sufre
un incremento progresivo, causando la inundacién de la artesa glaciar que actualmente
ocupa el Estrecho de Magallanes y la desaparicion completa del puente terrestre. Hacia
los 4.500-4.000 AP el Estrecho de Magallanes adquiere su nivel actual (Vazquezy Borrero,
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FIGURA 1. Mapa de Argentina indicando en color las cinco regiones del pais utilizadas en los anélisis
de genealogia materna (izquierda) y la ubicacidn geografica de la provincia de Tierra del Fuego (TDF),
de las localidades de Rio Grande (RG), Ushuaia (USH) y de los sitios arqueolégicos mencionados en el
texto (zoom derecho).

2021) creando una barrera natural que aislo6 a los pobladores en las nuevas islas formadas.
Segun el registro histérico y etnografico, entre los siglos XV y XIX se distinguen al menos
cuatro grupos poblacionales fueguinos (Gusinde, 1990). Los grupos cazadores-recolecto-
res Selk’'nam y Haush, también mencionados en la literatura etnogréfica y cientifica como
“Onas” (término asignado por los Yaganes) (Bandieri, 2005), y “Manekenk” (Lehmann-Nits-
che, 1913), habitaban, respectivamente, la regidén norte y el sector sudeste de la Isla Gran-
de incluida la Peninsula Mitre (Saletta, 2014). Los grupos canoeros ndmades Kawesqar y
Yagan, cuyos etndnimos cominmente empleados en la literatura son Alacalufes y Yama-
nas (Piana, 2009), habitaban en TDF, respectivamente, el Estrecho de Magallanes (Fig.1) y
desde la costa norte del Canal del Beagle hasta el Cabo de Hornos (Fig.1; Saletta, 2014).
Los etnénimos asignados a las poblaciones originarias fueguinas han cambiado a lo largo
del tiempo y los términos empleados, los cuales generalmente no reflejan la autoadscrip-
cién, varian segun la bibliografia consultada. Cabe destacar que segun el ultimo releva-
miento territorial (INAI, 2022), actualmente la provincia de TDF posee dos comunidades
originarias reconocidas por el Estado nacional, la comunidad originaria Yagan Paiakoala
de Ushuaia (USH), perteneciente al pueblo autoadscripto Yagan y la comunidad Rafaela
Ishton de Rio Grande (RG) perteneciente al pueblo autoadscripto Selk’'nam-Haush.
Desde el descubrimiento europeo del Estrecho de Magallanes, en el afio 1520, y du-
rante mas de 300 anos se llevaron a cabo numerosas expediciones en TDF, pero el esta-
blecimiento definitivo de los primeros pobladores fordneos recién ocurrird a mediados
del siglo XIX (van Aert, 2013). En el aflo 1869 se establece sobre territorio Yagan, en la
costa norte del Canal del Beagle, la misién anglicana dirigida por el reverendo inglés Tho-
mas Bridges, dando comienzo a la colonizacién europea en la regién sur de la Isla Grande
(Bridges, 2000). En el afio 1881 se firma el Tratado de Limites entre Chile y Argentina. En el
ano 1884 la presencia estatal se inicia con el establecimiento de una subprefectura en la
costa del Canal de Beagle (van Aert, 2013), suceso que dara fundacion oficial a la ciudad
de USH (Fig.1), actual capital de la provincia. Segun el analisis censal del afio 1895 reali-
zado por van Aert (2013), la poblacién de USH alcanzaba tan solo 315 habitantes. Cabe
destacar que en el censo del aflo 1895 no se consider6 a la poblacion originaria en el con-
teo censal, solo se hace mencidn de una cifra aproximada de “30.000 indios” como parte
de la poblacién originaria en todo el territorio nacional (Nacach, 2013). Para fomentar el
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En el norte de la Isla Grande el proceso de colonizacién tuvo sus inicios en la busqueda

fin del mundo” que fue el primer impulso de crecimiento demografico en esta localidad

de oro y en la actividad pastoril. La “fiebre del oro” se desarrolld en el tercer cuarto del
siglo XIX y fue uno de los primeros hitos en la colonizaciéon de TDF. Sin embargo, esta ac-
tividad econdmica no fue rentable debido a la escasez del metal, llegando a su fin al poco
tiempo (Orfali Fabre y Vallega, 2001). Con el propésito de colonizar rdpidamente el terri-
torio luego de la firma del tratado de limites en 1881, el estado argentino realiza grandes
concesiones fundiarias para el desarrollo de la actividad ganadera ovina en TDF (Bandieri,
2005). Esta etapa del proceso de colonizacién se caracteriza por la extrema violencia que
desplegaron los colonizadores hacia la poblacion originaria. Ante esta situacién en el afio
1893 se establece en la desembocadura del Rio Grande, la misién salesiana “Nuestra Se-
fora de la Candelaria” con el objetivo de resguardar y auxiliar a las comunidades origina-
rias. Pero al igual que lo ocurrido en la misién anglicana, el cambio cultural y el contacto
con las enfermedades occidentales causan la muerte de gran parte de la poblacién origi-
naria (Rodriguez y Horlent, 2016).

La actual ciudad de RG, ubicada en la costa noreste de la Isla Grande (Fig.1), fue ofi-
cialmente fundada en el ano 1921 como colonia agricola-pastoril. En su comienzo fue un
pequeio poblado establecido alrededor de la Misién Salesiana que fue creciendo por
la llegada de los buscadores de oro y por el establecimiento de las estancias ganaderas
(Orfali Fabre y Vallega, 2001). En el aflo 1916 se establece el servicio de correo y se instala
un frigorifico; en el afio 1922 se crean dos escuelas y el hospital y de esta forma comienza
a desarrollarse la incipiente poblacién. El segundo hito en el crecimiento poblacional y la
razén por la cual RG se convierte en la capital econémica de la Isla, es el establecimiento
del puerto y de la aduana (Orfali Fabre y Vallega, 2001). El trazado de la ruta nacional
N°3 en el afio 1924, el paso definitivo entre USH y RG inaugurado en el afio 1949, y el
transporte terrestre y aéreo de pasajeros inaugurado en el aflo 1935, fueron algunos de
los factores que permitieron relativamente eliminar el aislamiento geografico, principal
obstéaculo en el poblamiento efectivo de TDF (Orfali Fabre y Vallega, 2001).

Hasta la década de 1970 los flujos migratorios hacia TDF provenian principalmente
desde Chile. Para el afo 1970 la poblacién fueguina rondaba los 13.527 habitantes de
los cuales casi el 39% eran migrantes chilenos (Horlent, 2018). Ese mismo afio, se sancio-
na un régimen de promocién econdmica, impositiva y arancelaria para TDF (ley 19.640),
que impulsdé la radicacion de industrias manufactureras (fabricas de equipos electréni-
cos, plantas textiles y de la industria plastica y quimica, entre otras), principalmente en
la ciudad de RG, y gener6 una demanda de mano de obra excedente a la oferta existente
(Mastrocello, 2008). A raiz de las oportunidades laborales y de los beneficios econémi-
cos en TDF, a partir de la década de 1980 inicia una etapa de “explosion demografica”
con la llegada de miles de migrantes desde otras provincias argentinas. Entre los afos
1970y 1991 la poblacién fueguina paso de 13.527 a 69.369 habitantes, de los cuales el
55,8% eran migrantes internos, el 15,3% extranjeros y el 28,9% tenian un origen local
(Hermida et al., 2013). En el afio 2001 la poblacién de la Isla Grande de TDF ascendié
a 100.916 habitantes y en el afo 2010 poblacién fue censada en 126.998 habitantes,
concentrados mayormente en la ciudad de RG (70.042 habitantes) (Censo 2010; INDEC).
Treinta afos después de la implementacion del régimen de promocién industrial, la pro-
porcién de migrantes internos en el afio 2010 representé el 61,8% de la poblacién total
de TDF, provenientes principalmente desde la regién Patagdnica (38,8%) y de la regidn
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el 8,6% de la poblacién, cuyo origen geografico principal sigue siendo Chile (5,8%) y en

tacién de la categoria de adscripcién como descendiente o perteneciente a un pueblo
originario o indigena en el Censo Nacional del afio 2010, el 2,8% de la poblacién total
de la provincia de TDF se reconocié perteneciente a una comunidad originaria (INDEC,
2015). De estos, el 8,2% se autorreconocié como perteneciente al pueblo Selk’'nam, el
cual figura bajo el etnénimo “Ona” en el cuestionario censal, mientras que la mayoria de
los individuos se autorreconocié como perteneciente a pueblos originarios extra-fuegui-
nos como Mapuche, Diaguita-Calchaqui y Kolla, entre otros (INDEC, 2015).

Para el afo 2001 la industria manufacturera dejé de ser la principal fuente de trabajo
en TDF, dando paso a la actividad comercial y actividades orientadas principalmente a la
atencion del turismo observandose una distribucién geografica diferencial de la fuerza
de trabajo (Mastrocello, 2008). Hacia ese ano, el 75% de la mano de obra fabril de TDF
se encontraba radicada en RG, mientras que en USH, residia la gran mayoria de los em-
pleados publicos y del personal de hoteleria, de la rama de transporte y comunicaciones
(Mastrocello, 2008).

Una combinacién de gran extensién territorial, diversidad de poblaciones originarias
y asentamiento diferencial de migrantes limitrofes y ultramarinos hacen de Argentina un
mosaico de regiones con historias de poblamiento inicial, mestizaje y crecimiento demo-
grafico muy dispares (Avena et al., 2012; Parolin et al., 2019).

Los estudios genéticos de linajes de transmisién exclusivamente materna (ADN mi-
tocondrial) y/o paterna (cromosoma Y), con su capacidad de evidenciar el origen ances-
tral continental e inclusive regional, nos permiten comprender la diversidad genética y
los procesos migratorios que llevaron al poblamiento y composicién bioldgica actual de
Argentina. Los trabajos realizados hasta el momento, han revelado una heterogeneidad
en aportes locales y aléctonos seguin sexo para diferentes poblaciones del pais. La mor-
talidad diferencial para hombres originarios durante la conquista y la colonia, combinada
con el mestizaje sexo-asimétrico, principalmente entre varones europeos y/o mestizos
con las mujeres originarias, llevé al reemplazo significativo de linajes paternos autécto-
nos por aléctonos, situacion que se ha observado sistematicamente en todos los paises
latinoamericanos (Alonso Morales et al., 2018; Siméo et al., 2021; Toscanini et al., 2016;
entre otros). En Argentina, ademads, este reemplazo se vio reforzado por las migraciones
masivas europeas que comenzaron en el ultimo tercio del siglo XIX, intensificandose en
el siglo XX, arribando principalmente hombres que se distribuyeron de forma desigual
por el territorio (Devoto, 2004). La evidencia disponible indica que, en las poblaciones
cosmopolitas argentinas, con la notable excepcidon de las saltefas y jujefias, los linajes
paternos de origen americano tienen una frecuencia rara vez mayor al 10% (Bailliet et al.,
2011; Corach et al., 2010; Garcia et al., 2018; Sala et al., 2022; entre otros). En cambio, los
estudios de linajes maternos en poblaciones urbanas argentinas han revelado un elevado
aporte de linajes maternos americanos en las regiones del Noroeste (NOA) (Cardoso et al.,
2013; Di Fabio Rocca et al., 2016; Dipierri et al., 1998; Garita-Onandia et al., 2021; Motti et
al., 2013; Pauro et al., 2013), Noreste (NEA) (Badano et al., 2018; Bobillo et al., 2010) y en la
Patagonia argentina (Avena et al., 2009, 2010; Parolin et al., 2013, 2016; Tamburrini et al.,
2021), mientras que en las poblaciones de la region Centro del pais se registra un paisaje
heterogéneo, con casos de frecuencias similares para linajes americanos o aléctonos, o
bien con prevalencia de uno de ellos sobre el otro (Bobillo et al., 2010; Castagnola et al.,
2019; Catelli et al., 2011; Cerliani et al., 2021; Garcia et al., 2018; Martinez-Marignac et al.,
1999; Salas et al., 2008).
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marcadores Y-STRy 52 Y-SNPs en 196 muestras masculinas de TDF. El estudio de los mar-

origen euroasiatico (94,4%) y un significativo menor aporte de linajes paternos de origen
americano (5,1%) y africano (0,5%). Los resultados observados se correlacionan con los
andlisis migracionales de TDF ya que el 76% de los individuos analizados presentan al
menos un ancestro paterno nacido en paises fuera de América (Rodrigues et al., 2022).

Continuando con el estudio genético poblacional que busca conocer la composicion
y origen ancestral mas probable de los linajes uniparentales en TDF, en este trabajo se
presentan los primeros avances en la identificacién de los Hg maternos en las localidades
de RG y USH, determinados por las técnicas de PCR-APLP y secuenciacion directa de la
region HV1 del ADN mitocondrial (ADNmt).

MATERIALES Y METODOS
Muestras biolégicas y consideraciones éticas

De la totalidad de muestras bioldgicas recolectadas en la provincia de TDF (N = 518),
en este trabajo, se analiz6 una sub-muestra aleatoria de 333 participantes voluntarios
no emparentados que asistieron a los servicios de hemoterapia del Hospital Regional y
de la clinica privada CEMEP de RG (N = 140) y del Hospital Regional y clinica privada
San Jorge de USH (N = 193). Los participantes fueron informados acerca del alcance del
estudio dejando asentada su conformidad por medio de un consentimiento informado.
Adicionalmente, se les realizé una entrevista para obtener informacién sobre el lugar de
nacimiento e informacion genealdgica materna de las tres generaciones precedentes (Ta-
bla Suplementaria S1).

El trabajo fue aprobado por el Comité de Etica en Investigaciones Biomédicas del Insti-
tuto Multidisciplinario de Biologia Celular (IMBICE), CCT-Conicet La Plata, (RENISCE000023
Resol/120618), y por los respectivos Comités de Docencia e Investigacion del Hospital
Regional de Rio Grande (CDI Resol/260218) y del Hospital Regional de Ushuaia (CDI Re-
sol/270418). Las muestras bioldgicas fueron codificadas segun la Ley Nacional 25.326 de
Proteccidn de Datos Personales.

Extraccion de ADN

Se recolectaron 5 ml de sangre entera por donante en tubos vacutainer con anticoa-
gulante EDTA (Ethylene Diamine Tetra Acetic Acid) o cuatro hisopados bucales. La extrac-
cion del ADN se realizé con el método de fenol-cloroformo (Sambrook et al., 1989) a partir
de 200 pl de sangre o a partir de un fragmento de hisopado bucal. Las extracciones de
ADN fueron cuantificadas mediante corrida electroforética en geles de agarosa al 1% te-
fidos con GelRed 0,5x y visualizados con luz ultravioleta.

Tipificacion de los haplogrupos del ADN mitocondrial

Los Hg mitocondriales fueron determinados mediante dos técnicas diferentes y com-
plementarias. En primer lugar, se realiz6 un tamizaje para conocer la estructura poblacio-
nal general de TDF sobre 146 muestras tomadas al azar (53 de RG y 93 de USH) siendo
tipificadas por el método de PCR-APLP (Polymerase Chain Reaction- Product Length Poly-
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(2009) para el contexto de poblaciones americanas. Las muestras asignadas a los Hg A, B,

ron interpretadas como probablemente provenientes de Europa y/o Medio Oriente, y las
muestras asignables al para-grupo L (xM,N) como provenientes de Africa sub-sahariana.

Las restantes 187 muestras fueron sometidas a amplificaciéon y secuenciacion directa
de la regién HVI del ADNmt. La amplificacion se realizé utilizando los cebadores F15792
y R698, fragmento que luego fue secuenciado empleando F15878 (Rieder et al., 1998) y
complementado con el cebador R186 en los casos en que la heteroplasmia en longitud
que usualmente acompana al cambio T16189C torné ilegible las posiciones posterio-
res de 16193 (Motti et al., 2013). La secuenciacion se realizé en el servicio molecular del
IDEAus en un analizador genético ABI Prism 3130 DNA Genetic Analyzer y en el servicio
de secuenciaciéon Macrogen (Corea). Para definir las mutaciones en la regién HV1 se em-
pled el rango de lectura 16024-16365.

El analisis de los perfiles de las secuencias y la alineacion de los mismos se realizd
utilizando los programas Sequencher (Sequencher 4.9 vDemo http//genecodes.com) y Se-
quence Scanner v 1.0 (http://appliedbiosystems.com). Los haplogrupos fueron asignados
inicialmente en base a los outputs provistos por Haplogrep 2 (Weissensteiner et al., 2016) y
EMPOP (Parson y Dur, 2007), que se basan en la nomenclatura de Phylotree Build 17 (van
Oven y Kayser, 2009). En base al conocimiento de las poblaciones locales y las expectati-
vas filogeograficas, los haplotipos asignados con membrecia en B4 fueron interpretados
como parte de B2. Las asignaciones a clados americanos mas derivados se realizaron te-
niendo en cuenta las definiciones recientes propuestas por Garcia et al., (2021) y Figueiro
etal., (2022).

Analisis estadisticos

Se utilizd el programa ARLEQUIN v3.1 (Excoffier y Lischer, 2010) para la estimacion
de la frecuencia de Hg, la diversidad genética en términos de estas frecuencias, el ana-
lisis molecular de la varianza (AMOVA) y el célculo de las diferencias genéticas entre los
pares poblacionales (pairwise Fst), a partir de la frecuencia de Hg de los datos generados
por el método de PCR-APLP y secuenciacion de la regién HVI. Asi también empleando el
mismo programa, se realizé el test exacto de diferenciacién poblacional para determinar
si las muestras de RG y USH podian ser analizadas como poblaciones separadas. Para las
muestras secuenciadas también se estimo la frecuencia alélica y haplotipica. La matriz
de distancias genéticas pairwise Fst fue representada en un Mapa de Escalamiento Multi-
dimensional de dos dimensiones (MDS) (Kruskal, 1964) utilizando el paquete estadistico
Rv3.1.1 FactoMineR (Lé Josse y Husson, 2008). El indice de estrés (IE) se calcul6 basado en
Sturrock y Rocha (2000).

Para aquellas muestras cuya secuencia de la regién HVI fue asignada a alguno de los
Hg caracteristicos del continente americano (A2, B2, C1, D1y D4h3a), se construyeron re-
des de haplotipos mediante el programa Network 5.0.0.1 (www.fluxus-engineering.com/
sharenet_rn.htm) (Bandelt et al., 1999) utilizando como opciones de pre-procesamiento
la unién media (median joining) y la méxima parsimonia (maximum parsimony). Asimis-
mo, se excluyeron los sitios mas homoplasicos de los Hg (en el Hg B2; 16182C, 16183C,
16311CenelHg C1;16183C, 16311Cy 16093Cy 16311C en el Hg D1) para obtener redes
con un menor numero de reticulaciones. Se emplearon un total de 780 individuos: 646
individuos procedentes de poblaciones patagdnicas actuales y antiguas disponibles en
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estudio (Tabla Suplementaria S3). Las muestras pertenecientes al sub-Hg D4h3a fueron

(Tabla Suplementaria S4) y la red del Hg A2 se puede consultar en la Informacién Suple-
mentaria, Seccion STy Figura S1. El analisis de diferenciaciéon entre pares de poblaciones
(pairwise) a partir de la frecuencia de Hg (matriz Fst) se realizd a un nivel mas amplio, me-
diante la comparacién con otras 19 poblaciones de Argentina, 8 de Chile, una de Bolivia
y dos de Europa (Tabla Suplementaria S5). La seleccién de estas poblaciones se basé en
las principales fuentes migratorias en Argentina y hacia la regién Patagénica mas tardia-
mente. Es importante mencionar que, para los analisis de redes de haplotipos y analisis
comparativos entre poblaciones a lo largo del desarrollo del texto, nos remitimos a seguir
la categorizacién etnografica utilizada en los trabajos bibliograficos sobre poblaciones
originarias recopilados. La nomenclatura empleada se basa en el lugar de recoleccién
de la muestra entendiendo que muchos de los etnénimos asignados surgen de imposi-
ciones que actualmente se encuentran en discusion (Tamburrini et al., 2021, ver Material
suplementario).

RESULTADOS Y DISCUSION

Estimacion del origen continental de los haplogrupos maternos
en TDF

Los resultados del estudio de los Hg maternos totales obtenidos por ambas metodo-
logias complementarias (PCR-APLP y secuenciacién directa de la regién HV1) evidencia-
ron una elevada frecuencia de Hg mitocondriales americanos en la provincia de TDF en
general (64,9%; N = 333) y en las localidades de RG (75,1%; N = 140) y USH (57,5%; N =
193) en particular (Tabla 1), observdndose diferencias significativas en el aporte conti-
nental de Hg maternos entre estas poblaciones (p = 0, 007). En ambas localidades los Hg
americanos mas frecuentes son el Hg C, Dy B (Tabla 1).

Asimismo, entre en las muestras cuyo Hg materno fue determinado mediante secuen-
ciacion directa de la regién HV1 (N = 187), se evidencié la presencia de los sub-Hg B2i2a1,
C1b13, D1g, y D4h3a (Tabla Suplementaria S4), linajes caracteristicos de la region pa-
tagodnica hallados frecuentemente en poblaciones originarias actuales de la Patagonia
argentina y chilena (Bodner et al., 2012; de Saint Pierre et al., 2012). Es interesante men-
cionar que de los cuatro individuos asignados al sub-Hg D4h3a, uno de ellos pertenece

TABLA 1. Frecuencias (%) de los haplogrupos (Hg) mitocondriales obtenidos mediante PCR-APLP y
secuenciacién directa de la region HV1 del ADN mitocondrial, a nivel provincial: Tierra del Fuego (TDF)
y por localidad: Rio Grande (RG) y Ushuaia (USH). Los subhaplogrupos obtenidos a escala continental
se detallan en la Tabla Suplementaria 54

Hg ADNmt TDF RG USH
americanos N Frecuencias (%) N Frecuencias (%) N Frecuencias (%)

A 31 94 1 79 20 104

B 57 17,2 29 20,7 28 14,5

C 66 19.8 33 236 33 17,1

D 62 18,6 32 229 30 15,5

Total 216 64,9 105 751 m 57,5
euroasiaticos 111 33,3 33 23,5 78 40,4

subsaharianos 6 1,8 2 1,4 4 2,1
Total 333 100 140 100 193 100
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euroasiatico, determinados por secuenciacién de HV1, el Hg H resulto el mas frecuente en

2004; Roostalu et al., 2006). Asi también, en el set de muestras analizadas por secuencia-
cion directa de la regidn HVI, se observé la presencia de Hg sub-saharianos en seis indivi-
duos de TDF, las cuales fueron asignadas a los Hg L2, L2d, y L3 (Tabla Suplementaria S4).
Los Hg L2 y L2d son linajes frecuentes en el oeste y centro occidental de Africa, mientras
que el Hg L3 es un linaje frecuente del este de Africa (Harich et al., 2010; Rosa et al., 2011).
Para conocer el origen geografico mas probable de estos linajes, la informacion genética
fue contrastada con la informacién genealdgica materna (ver Informacién Suplementa-
ria, Seccion S2). El valor de diversidad haplotipica observada tras el analisis de la regién
HVI de las muestras de TDF fue de 1,0000 + 0,006, valor elevado y similar al reportado en
poblaciones antiguas originarias de Norpatagonia, costa de Santa Cruz, Lago Salitroso,
Yagan y Kawesqar (Arencibia et al., 2019), mientras que el valor de la diversidad nucleoti-
dica de TDF (0,0206 £ 0,010) se encuentra por encima de lo reportado para estas mismas
poblaciones (Arencibia et al., 2019).

Haplogrupos maternos en TDF y Patagonia central

El aporte de total de Hg maternos obtenidos por ambas técnicas (PCR-APLP y secuen-
ciacion de la regiéon HV1), demuestran una elevada frecuencia de linajes mitocondriales
americanos tanto a nivel provincial (TDF: 64,9%) como local (RG: 75,1%, USH: 57,5%). La
prevalencia de Hg mitocondriales americanos también ha sido reportada en otras pobla-
ciones cosmopolitas de la regién patagénica (Avena et al., 2009, 2010; Parolin et al., 2013,
2016; Tamburrini et al., 2021). Se han informado marcadas frecuencias americanas en las
localidades cordilleranas de San Carlos de Bariloche (SCB) y Esquel (ESQ), asi como en
la localidad costera de Comodoro Rivadavia (CR), y disminuyen con valores intermedios
en las localidades costeras de Puerto Madryn (PM) y Trelew (TW) (Fig.2). En estas pobla-
ciones los Hg americanos mas frecuentes son el Hg C, el Hg D y el Hg B en proporciones
diferentes segun localidad (Tabla Suplementaria S6). Estas frecuencias se relacionan con

FIGURA 2. Distribucién de haplogrupos (Hg) maternos en poblaciones de la Patagonia argentina.
Hg: frecuencia absoluta de haplogrupos maternos. SCB: San Carlos de Bariloche (Parolin et al., 2016),
ESQ: Esquel (Avena et al., 2010); PM: Puerto Madryn (Parolin et al., 2013); TW: Trelew (Tamburrini et
al., 2021); CR: Comodoro Rivadavia (Avena et al., 2009); RG: Rio Grande (N = 140, este trabajo); USH:
Ushuaia (N = 193, este trabajo).
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Seccién S2.

Asi también, estudios realizados en poblaciones originarias actuales y antiguas de la
Patagonia argentina y chilena han reportado una mayor contribucién de los Hg Cy D
(Arencibia et al., 2019, 2022; Balentine et al., 2022; Crespo et al., 2020; de la Fuente et al.,
2015; de Saint Pierre et al., 2012; Lalueza et al., 1997; Moraga et al., 2023; Moreno-Mayar et
al., 2018; Motti et al., 2020; Nakatsuka et al., 2020; Raghavan et al., 2015). En Pehuenches
y Mapuches se ha reportado una elevada frecuencia del sub-Hg C1b13 (28,6% y 26,3%
respectivamente) y del Hg C1b en las poblaciones fueguinas Yagan (38,1%) y Kawesqar
(23%). Ambos linajes se encuentran presentes, pero en menor medida, en las poblaciones
Huilliche, Tehuelche y Mapuche (de Saint Pierre et al., 2012). En lo que refiere al linaje D,
el sub-Hg D1g es uno de los mas frecuentemente reportado en las poblaciones origina-
rias de Patagonia. En el estudio de Saint Pierre et al. (2012), este Hg alcanza del 38,1% en
la muestra Pehuenche y porcentajes que van desde los 37,9% hasta 23,5% en muestras
poblacionales modernas de Huilliches, Yagan, Tehuelche y Mapuche.

Respecto a la presencia de estos Hg en poblaciones antiguas, los clados C1b, D1g y
D4h3a son hallados frecuentemente en individuos antiguos de Santa Cruz y TDF (Aren-
cibia et al.,, 2019, 2022; Balentine et al., 2022; Crespo et al., 2020; de la Fuente et al., 2015;
Moreno-Mayar et al., 2018; Motti et al., 2020; Nakatsuka et al., 2020; Raghavan et al., 2015).
El sub-Hg C1b13 al momento solo ha sido reportado en dos individuos de la costa norte
de Santa Cruz (Arencibia et al., 2022), en un individuo Selk’nam de la Mision Salesiana de
RG (Motti et al., 2020) y en un individuo antiguo del Archipiélago de los Chonos, Chile
(Moraga et al., 2023). Es necesario ampliar los estudios de ADN antiguo y aumentar el po-
der de resolucién de andlisis a nivel genémico tanto para poblaciones del pasado como
del presente.

Red de haplotipos C1

La red de haplotipos obtenida para el Hg C1 fue construida a partir de 291 individuos
(Tablas Suplementarias S2 y S3) y presenta una distribucion en forma de estrella lo que
sugeriria una expansion poblacional reciente (de Saint Pierre et al., 2012; Fig. 3). El nodo
central del Hg C1 se define por las mutaciones nodales 16223T-16298C-16325C-16327T
(Tamm et al., 2007) agrupando 129 individuos (Nodo 1; Fig. 3). Desde el nodo C1 se separa
por ganancia de 16171G el individuo 158, cuyo ancestro materno es nacido en RG, junto
a un individuo antiguo de Santa Cruz y seis individuos de Punta Arenas, Temuco y Trelew
(Grupo 1; Fig. 3). Asi también, se separan de la secuencia nodal para C1, el individuo 36,
por ganancia de 16189C junto a un individuo de Temuco y un individuo Mapuche (Grupo
2; Fig. 3), y los individuos 43 y 542 por ganancia de la variante 16093C+16192T junto a dos
individuos de Trelew (Grupo 3; Fig. 3). Los ancestros maternos de estos individuos de TDF
son nacidos en la regiéon Centro y NOA (Tabla Suplementaria S1).

El individuo 83 se separa de la secuencia nodal para C1 junto a un individuo antiguo
Yagan, por ganancia de 16291T +16319A (Grupo 4; Fig. 3), el individuo 308 se agrupa
junto a dos individuos Mapuches por ganancia de 16297C (Grupo 5; Fig. 3) y el individuo
112 comparte la mutaciéon 16172C con un individuo Mapuche y un individuo de Rio Ne-
gro (Grupo 6; Fig. 3). El haplotipo 396 se separa del nodo central por la mutacion 16294T.
Comparte su perfil con un individuo de Trelew y dos individuos de Temuco (Grupo 7;
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B Bioldgica Cabe destacar que los individuos 19, 35, 37, 110, 108, 126 y 248 se separan del nodo

C1 por ganancia de 16343G, junto a un individuo YAmanay 13 individuos de Punta Arenas

FIGURA 3. Red de haplotipos C1. Nodo 1: Hg C1 (N = 129). Nodo 2: sub-Hg C1b13 (N = 21). Nodo
3:Hg C1 +16051G (N = 6). Grupo 1: N = 8; Grupo 2: N = 3; Grupo 3: N = 4; Grupo 4: N = 2; Grupo 5: N
= 3; Grupo 6: N = 3; Grupo 7: N = 4; Grupo 8: N = 3. La categorizacién etnoldgica adoptada para las
poblaciones usadas en este analisis, fue la misma que se empled en los respectivos trabajos de donde
fueron tomadas las muestras (Tabla Suplementaria S2).

y Trelew (Nodo 2; Fig. 3). La secuencia HV1 de estos individuos es también idéntica a la
del individuo chileno JX413056, cuyo mitogenoma es asignable a C1b13. Por esta razén,
estos individuos fueron asignados como C1b13, a pesar de que la mutacién caracteristica
de este linaje, 258T en la regidn HV2 (de Saint Pierre et al., 2012), no ha podido ser detec-
tada en el rango de secuenciacidn analizado. Los siete individuos mencionados de TDF
declararon un origen chileno para el ancestro materno (Tabla Suplementaria S1).

Los individuos 244 y 508 se separan del nodo C1 por ganancia de 16051G, junto a
cuatro individuos de Rio Negro, Punta Arenas, Temuco y Esquel (Nodo 3; Fig. 3). Aunque
la presencia de la variante 16051G, usualmente acompafnada de 194T (Perego etal., 2010),
define membrecia en el sub-Hg C1d, vale la pena tener en cuenta la precaucion sefalada
por Bravi et al., (2022), quienes advierten que 16051G es recurrente dentro de C1 y ha
sido descripta tanto en mitogenomas C1b como Clc. Esto es particularmente relevante
cuando, como en este trabajo, se analizan secuencias de origen patagénico limitadas a
las posiciones 16024-16365: el sub-Hg C1b13d, de origen patagdnico, se halla precisa-
mente definido por la presencia de 16051G. Por lo tanto, la mera presencia de 16051G en
secuencias HV1 no puede ser empleada para inferir su pertenencia a C1d. Distinto es el
caso de los individuos 081 y 464, facilmente reconocibles como parte del sub-Hg C1d1b2,
el cual se define por las variantes 16259G y 16271C de amplia distribucién en la regién
Centro, NOA y NEA, quienes se agrupan junto a un individuo de Trelew (Grupo 8; Fig. 3).

De los 47 haplotipos de TDF pertenecientes al Hg C1, diez son haplotipos Unicos; de
estos, un haplotipo pertenece a un individuo cuya abuela es nacida en Chile (Tabla Su-
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la regién Centro, Cuyo y NEA (Tabla Suplementaria S1).
Red de haplotipos D1

La red de haplotipos del Hg D1 fue obtenida a partir de 255 individuos (Tablas Suple-
mentarias S2 'y S3) y presenta una distribucion mas compleja que lo obtenido para el Hg
C1, lo que ha sido observado en otros trabajos de poblaciones cosmopolitas y originarias
actuales (de Saint Pierre et al., 2012; Tamburrini et al., 2021). El nodo del Hg D1 se define
por las mutaciones 16223T-16325C-16362C (Bandelt et al., 2003) y agrupa a 21 individuos
(Nodo 1; Fig. 4). Los haplotipos 005, 024, 031, 072, 090, 217 y 373 se ramifican desde el
nodo D1 junto individuos de Comodoro Rivadavia y Mapuche, por la ganancia de 16242T
(Grupo 1; Fig. 4), lo que sugiere membrecia en D1j, el haplogrupo originario mas frecuen-
te en la regién Centro. El origen geografico de los ancestros maternos de estos individuos
de TDF son localidades de la regién Centro, Cuyo y NOA (Tabla Suplementaria S1).

Los individuos 011, 018, 49, 155, 171, 342, 354 y 401 se separan de la secuencia nodal
por la presencia de 16187T, diagndstica de D1g (Bodner et al., 2012), junto a 67 individuos

FIGURA 4. Red de haplotipos D1. Nodo 1: Hg D1 (N = 21). Nodo 2: sub- Hg D1g (N = 75). Grupo 1: N =
12; Grupo 2: N=11; Grupo 3: N =4; Grupo 4: N =9; Grupo 5: N = 20; Grupo 6:N=4; Grupo 7:N=11.La
categorizacion etnoldgica adoptada para las poblaciones usadas en este analisis, fue la misma que se
empleo en los respectivos trabajos de donde fueron tomadas las muestras (Tabla Suplementaria S2).

cosmopolitas y originarios de Argentina y Chile (Nodo 2; Fig. 4). Los ancestros maternos
de estos individuos de TDF son nacidos en la regién Centro, Cuyo, TDF y Chile (Tabla Su-
plementaria S1). Desde el nodo D1g el individuo 500, por ganancia de 16245T, se separa
junto a individuos de Punta Arenas, Huilliches, Tehuelche y un individuo antiguo Kawes-
gar (Grupo 2; Fig. 4), mientras que el individuo 039 se agrupa por ganancia de 16245T +
16270T junto a tres individuos de Comodoro Rivadavia, Punta Arenas y Huilliche (Grupo 3;
Fig. 4). Ambos participantes de TDF declararon un origen chileno para sus ancestros ma-
ternos (Tabla Suplementaria S1). Los individuos 141 y 494, cuyo origen geografico mater-
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P Biolégica (Grupo 4; Fig. 4). El individuo 079 se agrupa por ganancia de 16189C+16209C junto a diez

to a tres individuos cosmopolitas y cuatro haplotipos de origen Mapuche y Pehuenche

haplotipos cosmopolitas y originarios de Argentina y Chile y nueve individuos antiguos
(Grupo 5; Fig. 4), mientras que 369, 416 y 499 (TDF) se agrupan junto a un individuo de Rio
Negro por ganancia de 16189C+16092C+16209C (Grupo 6; Fig. 4). Los cuatro individuos
mencionados de TDF fueron asignados al sub-Hg D1g5 (Garcia et al., 2021) y el lugar de
nacimiento de sus ancestros maternos son localidades del Centro y Patagonia (Tabla Su-
plementaria S1). Asi también el individuo 054, cuyo ancestro materno es nacido en Chile,
se agrupa junto a diez individuos de Rio Negro, Pehuenche y Mapuche, por ganancia de
16189C+ 16092C (Grupo 7; Fig. 4).

Red de Haplotipos B2

La red de haplotipos para el Hg B2 fue construida a partir de 182 individuos (Tablas
Suplementarias S2 y S3) y presenta una distribucion en forma de estrella (Fig. 5). El nodo
central del Hg B2 agrupa a 55 individuos quienes comparten las mutaciones nodales
16183C, 16189C y 16217C (de Saint Pierre et al., 2012) (Nodo 1; Fig. 5). Los individuos
047 y 122 se separan de la secuencia nodal para B2 por ganancia de 16178C, junto a un
individuo de Comodoro Rivadavia y un individuo de Trelew (Grupo 1; Fig. 5). Asi también
desde el nodo 1 se separan el haplotipo 013, por la variante de 16142T junto a dos indi-
viduos Mapuche (Grupo 2; Fig. 5), los individuos 318 y 353, junto a un individuo de Punta
Arenas, por ganancia de 16350G (Grupo 3; Fig. 5) y el participante 513, por ganancia de
16316G quien también comparte haplotipo con un individuo de Punta Arenas (Grupo 4;
Fig. 5). Los individuos 047, 013, 318 y 353 declararon un origen materno chileno, mientras
que los ancestros maternos de los individuos 122 y 513 son nacidos en la regién Centro y
Paraguay, respectivamente (Tabla Suplementaria S1).

El individuo 006, cuyo ancestro materno es nacido en Chubut, junto a un individuo de
Esquel, dos individuos Pehuenches y un haplotipo Mapuche se separan de la secuencia

FIGURA 5. Red de haplotipos B2. Nodo 1: Hg B2 (N = 55); Nodo 2; sub-Hg B2i2a1 (N = 31). Grupo 1:
N = 4; Grupo 2: N = 3; Grupo 3: N = 3; Grupo 4: N = 2; Grupo 5: N = 5. La categorizacién etnolégica
adoptada para las poblaciones usadas en este andlisis, fue la misma que se empled en los respectivos
trabajos de donde fueron tomadas las muestras (Tabla Suplementaria S2).
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» A‘ Revista} nodal para B2, por ganancia de 16291T (Grupo 5; Fig. 5). Cabe destacar que 28 individuos
ﬁgfgggzdg cosmopolitas y originarios y los individuos 102, 143 y 153 (TDF), todos de origen mater-

»
P Biolgica ° no chileno, se separan de la secuencia nodal para B2 por ganancia de 16207G+16291T,
variantes diagnosticas del sub-Hg B2i2a1, caracteristico de las poblaciones originarias de

Patagonia (Nodo 2; Fig. 5).

De los 30 haplotipos asignados al Hg B2, 11 no son compartidos con otras poblacio-
nes. Si bien al momento el Hg B2 se encuentra ausente en las poblaciones originarias ac-
tuales del extremo sur de la Patagonia (Kawesqar y Yagan), el mismo ha sido encontrado
en baja frecuencia en muestras antiguas patagonicas (Arencibia et al., 2019, Balentine et
al., 2022; Moreno-Mayar et al., 2018). Al analizar los origenes maternos de estos indivi-
duos se observa que la mayoria proviene de la regién Centro y del NOA (Tabla Suplemen-
taria S1) y solo el individuo 580, asignado al sub-Hg B2i2a1, tiene un ancestro materno
patagdnico (Tabla Suplementaria S1). Esto muestra que la diversidad de este linaje en TDF
proviene principalmente de los eventos migratorios.

Genealogia materna

A partir de la informacién obtenida de las encuestas realizadas a los participantes, se
pudo constatar que en TDF el origen geografico mas frecuente de los donantes, madres
y abuelas es la region Centro de Argentina (Informacion Suplementaria, Seccion S2). A
nivel local, USH es la poblaciéon con mayor proporcién de donantes y ancestros maternos
nacidos en el centro del pais (Informacién Suplementaria, Seccion S2). Como se detalla en
la introduccién, desde la implementacion del régimen de promocidn industrial en la dé-
cada de 1970, comienzan a llegar a TDF miles de migrantes internos provenientes desde
todas las regiones de Argentina, pero, segun el Censo nacional del afio 2010, el segundo
lugar de nacimiento mas frecuente entre los pobladores de TDF fue la regién Pampeana
(Hermida et al., 2013) que a los efectos censales comprende las provincias de Buenos Ai-
res, Santa Fe, Cérdoba, Entre Rios y La Pampa (INDEC, 2010).

Desde el comienzo del proceso de colonizacion de TDF y hasta la actualidad, Chile es
el principal aportante de inmigrantes extranjeros, dada la cercania geografica (van Aert,
2013). Hasta mediados de la década de 1970, el crecimiento poblacional fueguino fue
impulsado por la llegada de migrantes chilenos que provenian principalmente desde la
regién de los Lagos y la region Magallanica (Horlent, 2018). Esto se correlaciona con la
elevada frecuencia de ancestros maternos nacidos en Chile en la muestra poblacional
estudiada, lo cual también fue observado en los analisis de redes de haplotipos donde
varios individuos de TDF se agrupan con individuos de poblaciones actuales y antiguas
de Chile (ver analisis de redes de haplotipos). En RG la proporcién de madres y abuelas
chilenas es mayor respecto de USH (Informacién Suplementaria, Seccién S2), y en concor-
dancia con los datos histéricos, el lugar de nacimiento de la mayoria de estos ancestros
maternos son localidades de las regiones de los Lagos y de la regién de Magallanes (Tabla
Suplementaria S1).

Respecto al componente local, la proporcién de participantes fueguinos resulté ser
mayor en RG (27,9%) respecto de USH (19,2%), sin embargo, el aporte de nacimientos
en la isla disminuye en las generaciones precedentes en ambas localidades (Informacion

Suplementaria, Seccién S2).
Analisis intra e interpoblacionales
Las distancias genéticas (Fst pairwise) fueron estimadas a partir de las frecuencias de

los Hg mitocondriales, entre las poblaciones de RG y USH y otras 28 poblaciones naciona-
les y mundiales seleccionadas de la bibliografia disponible (Tabla Suplementaria S6). Se
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» A‘ Revista} obtuvo diferencia significativa entre la poblacion de RG y la mayoria de las poblaciones
ﬁgfgggzdg analizadas (p < 0,05; Tabla Suplementaria S7) a excepcién de las poblaciones patagénicas

»
P Biolgica d de Rio Negro (RN), SCB, ESQ, CR y PM (Tabla Suplementaria S7). La poblacién de USH no

mostré diferencia significativa con la poblacién de Misiones (MIS) y Gran Buenos Aires
(BA) ni con las poblaciones patagénicas de PM, CRy RN (Tabla Suplementaria S7).

Para analizar una posible subestructura poblacional se realizé el analisis de AMOVA
empleando la frecuencia de Hg de RG, USH y de 14 poblaciones cosmopolitas de las re-
giones norte, centro y sur de Argentina siguiendo la division de Tamburrini et al., (2021).
El AMOVA demostré que la variacion genética poblacional se explicaria en un 93,4% por
variacién intrapoblacional (Fst = 0,065; p < 0,05), un 5,2% por variaciones dentro de los
grupos (Fsc=0,053; p < 0,05) y en un 1,37% debido a diferencia genéticas entre los grupos
poblacionales agrupados arbitrariamente por regién geografica (Fct = 0,014; p = 0,073).
Al igual que lo observado en Tamburrini et al., (2021) y Corach et al., (2010), el p-valor
asociado en términos de frecuencia de Hg entre las diferentes regiones de Argentina,
sugiere que no hay subestructuracion poblacional estadisticamente significativa entre
los grupos conformados. No se descarta que, aumentando la resolucion de los resultados
observados mediante la secuenciacién de la Regidn control del ADNmt, se pueda definir
una estructuracion poblacional.

Para evaluar diferencias en términos de frecuencias de Hg entre las poblaciones se-
leccionadas a los fines comparativos, se calculé una matriz de distancia genética entre
pares de poblaciones (Fst pairwise; Tabla Suplementaria S7). Para una mejor visualizacion
de la matriz de distancias genéticas, se realizé un mapa de escalamiento multidimensio-
nal (MDS) (Fig. 6). La poblacion de RG, cuya frecuencia de Hg americanos resulté la mas
elevada de TDF (75,1%), se ubica cercana a las poblaciones cosmopolitas patagodnicas
de CR, PM y SCB. Como se mencioné previamente, en estas localidades la frecuencia de
Hg autéctonos es elevada (Avena et al., 2009, 2010; Parolin et al., 2016) (Tabla Suplemen-
taria S6). La poblaciéon de USH se ubica cercana a las poblaciones de CDB, BA, MISy TW,
en la cuales el componente europeo es mayor, y todas ellas tienden a acercarse a las
poblaciones europeas (Fig. 6). Como se indicé, USH es la poblacién fueguina con mayor
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AGRADECIMIENTOS FIGURA 6. Mapa de escalamiento multidimensional (MDS) de las distancias genéticas (Fst pairwise)

obtenidas a partir de la frecuencia de haplogrupos (Hg) mitocondriales. Norte: JUJ = Jujuy, LRJ = La
Rioja, SDE = Santiago del Estero, MIS = Misiones, SNJ = San Juan; Centro: CDB = Cérdoba, BA = Buenos
Aires y MZA = Mendoza; SL = San Luis; Sur: RN = Rio Negro, SCB = San Carlos de Bariloche, ESQ = Es-
) ) ) quel, PM= Puerto Madryn, TW=Trelew, CR = Comodoro Rivadavia, RG = Rio Grande y USH = Ushuaia;
gional de Rio Grande y Ushuaiay delas  cpjje: pyA = Puntas Arenas y TEM = Temuco; América: MB-GUA = Mbya-Guarani, TEH = Tehuelche, PEH
clinicas privadas CEMEP de Rio Grande = pehyenche, HUI = Huilliche, MAR= poblacién Mapuche de Argentina, MCH = poblacién Mapuche
y San Jorge de Ushuaia, por su hospi-  de Chile, YAG = Yagan, KW = Kaweskar y LPA = La Paz, Bolivia. Europa: IT = Italia y ESP = Espania. Valor
talidad y ayuda durante la campafa de  de estrés: 0,092. Las respectivas referencias de las poblaciones empleadas en el analisis se enlistan en
toma de muestras. laTabla Suplementaria S6.
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» A‘ Revista proporcién de Hg euroasiaticos (40,4%), lo cual se corresponde con una mayor frecuencia
Argentina de

» | Antropologia
B Bioldgica Suplementaria, Seccién S2 y Tabla Suplementaria S8), (Bobillo et al., 2010; Castagnola et

al,, 2019).

de ancestros maternos nacidos en la regién central de Argentina y Europa (Informacién

CONCLUSIONES

En este trabajo se presentaron los primeros resultados sobre el origen continental
de los haplogrupos mitocondriales en una muestra poblacional de la provincia de TDF,
observandose una diferencia estadisticamente significativa en la distribucién de los mis-
mos entre las localidades de RG y USH. Tanto a nivel provincial como local se observé
una prevalencia de Hg maternos de origen americano. En este sentido, RG resulté ser
la localidad fueguina de mayor proporcién de Hg autdctonos respecto de USH, lo cual
se correlaciona con el origen geografico de los ancestros maternos de los participantes
(Tabla Suplementaria S8). En RG se observé una mayor proporcion de participantes cuyas
abuelas y bisabuelas maternas son nacidas en el NOA, Chile y Patagonia, regiones donde
se ha reportado una prevalencia de linajes mitocondriales americanos (ver Informacion
Suplementaria, Seccion S2). En cambio, en USH se registrd un mayor aporte de ancestros
maternos nacidos en localidades de la regidon Centro de Argentina y en Europa, regiones
donde prevalecen los Hg de origen euroasiatico (ver Informacién Suplementaria, Sec-
cion S2). Las diferencias observadas en el origen geografico de los ancestros maternos
en RG y USH, podria relacionarse con las diferentes fuentes de atraccion laboral segun las
actividades econdmicas desarrolladas en estas localidades. En RG la principal actividad
econdmica es la industria manufacturera, mientras que en USH, capital de la provincia,
las principales fuentes de trabajo son la administracion publica, el turismo y actividades
relacionadas con ese rubro (Mastrocello, 2008), lo cual podria atraer mano de obra desde
distintos puntos del pais en cada localidad.

Es importante mencionar que pese a las diferentes proporciones de Hg maternos
americanos observadas en RG y USH, en ambas localidades prevalece el aporte origina-
rio, detectandose la presencia de linajes propios de la regién Patagdnica tales como los
sub-Hg C1b13, D1g5, D4h3a5 y B2i2, cuyos haplotipos son compartidos con individuos
de poblaciones actuales y antiguas originarias de la Patagonia argentina y chilena (ver
analisis de redes de haplotipos).

Las diferencias observadas entre las localidades de RG y USH, nos advierten sobre
la importancia de conocer la informacién genealdgica de los participantes, asi como la
historia demogréfica y econémica de cada localidad en estudio para una correcta con-
textualizacion y correlacion de la informacion genética, principalmente en localidades
donde las migraciones generan un fuerte impacto, ya que se observan diferencias mar-
cadas entre dos localidades de una misma provincia que distan sélo a 200 km. Asimismo,
completar el andlisis de las 518 muestras para la regién control completa del ADNmt y
posterior analisis a nivel de mitogenomas, permitira detectar variantes patagénicas espe-
cificas y ampliar y reforzar los resultados y conclusiones obtenidas en este trabajo.
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