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EL VALLE DE AZAPA EN EL NORTE DE CHILE.
ANALISIS DE UN MODELO BIOCRONOLOGICO
PARA ESTABLECER LA ESTRUCTURA DE LA POBLACION'

José A. Cocilovo?
Francisco Rothhammer?

RESUMEN

En el presente trabajo se analiza el proceso microevolutivo de la poblacién
prehistorica del Valle de Azapa (Norte de Chile), mediante un nuevo
estudio de la informacion preparada con motivo de experiencias anteriores,
relacionada con la obtencion de una explicacion genético-poblacional sobre
la diferenciacién biolégica observada en el area. Hemos empleado matrices
de distancias D? de Mahalanobis calculadas entre cinco grupos de distintas
fases cronologicas para la muestra total y para cada uno de los sexos. Hemos
utilizado una adaptacion de un modelo que preve el incremento exponencial
del parentesco a medida que aumenta la distancia cronoldgica entre las
muestras. Los resultados obtenidos confirman una alta correlacion entre
distancias morfolégicas y cronologicas. De acuerdo con lo esperado, casi un
80 % de la variacién métrica puede ser explicada por una funcién de las
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diferencias cronoldgicas (en niimero de generaciones) basada en el desarro-
llo de un proceso dispersivo regulado por la accién de la migracioén.

ABSTRACT

The microevolutive process of the prehistoric population from Valle de
Azapa (North of Chile) was analyzed through a population-genetic approach
about the biologic differentiation observed in the area. We had employed a
Mahalanobis distance (D?) matrix data computed between five groups from
different chronologic phases, for the total sample and for each sex. The
model developed here is an empiric adaptation .of that one which predicts
an exponential increase of the relationship as the chronologic distance of
samples increases. The results confirm ahigh correlation among morphologic
and chronologic distances. As expected, almost 80 % of the metric variation
can be explained by means of a function of the chronologic differences based
on the development of a dispersive process controlled by migration.

INTRODUCCION

Un conjunto de factores histéricos, politicos,sociales, bioldgicos, geograficos y
econdmicos influyen en la constitucion interna de la poblacion que se traduce en la
conformaci6n de grupos o de subgrupos (generaciones, clases sociales o localida-
des) de individuos vinculados por relaciones de parentesco mas o menos estrecho
(dentro de grupos) o mas o menos lejano (entre grupos). Son particularmente
importantes en la definicion de la estructura de la poblacién su tamafio (finito), la
movilidad y el apareamientoselectivo (Cavalli-Sforzay Bodmer, 1981), interactuando
con la mutacion, la migracion y la seleccién.

Un conjunto de procedimientos numéricos incluidos bajo la denominacion de
bioensayos de parentesco (bioassay of kinship), desarrollados principalmente a
partir de Malecot ( 1969) por Morton et al., 1968; 1971; ms), Morton y Green
(1972), Morton (1973a, 1973b, 1973c, 1973d, 1977), Morton y Lalouel (1973),
permitieron disponer de un inistrumento de trabajo para interpretar el proceso
dispersivo en poblaciones finitas, empleando datos genéticos, antropométricos e
isonimia (Relethford, 1980a; b; 1981; Relethford et al. 1980; 1981).

Laextinci6én exponencial del parentesco con la distancia entre las poblaciones,
se produce de acuerdo con la siguiente expresion:
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o (d) =ae® (1)

donde el parentesco entre dos grupos @, depende de la distancia d entre ellos. El
parametro a mide el parentesco medio dentro de poblaciones locales, y beslatasa
de disminucién del mismo con la distancia. El fendmeno asi descripto, esregulado
porel efectode migraciones locales y fuerzas estabilizadoras lineales (principalmen-
temigracion deamplio rangoy seleccién). Cuando se produce la subdivision de una
poblacion en varias lineas, siendo N el tamafio efectivo en cada lineay m la presion
de migracion hacia ella, el parentesco local varia de la siguiente forma (Morton et
al., 1971):

o(t) = O(1-e/2ND) (2)
en donde @ = g () = 1/(4Nm+1) (3)

La esperanzamatematica de la correlacién genética entre dos poblacionesdeun
rasgo de herencia aditiva es proporcional a la heredabilidad y al coeficiente de
parentesco, bajo el supuesto de distribucion al azar de la variacion no genéticay de
estimacion sin error del parentesco (Morton et al. 1968; 1971 ; Morton, 1973a;b; c;
d;1977; Morton y Lalouel, 1973;Relethford, 1980a).

Los valores D? obtenidos en base a mediciones pueden ser expresados en
términos del modelo de aislamiento por distancia:

D%j = A'(1-e™) (4)

El parametro b de esta expresion puede ser estimado porunaregresion no lineal
de los valores D? sobre d para todos los pares de poblaciones, yesequivalente al del
modelo original de Malecot. A'= 2a/M, donde M es una constante que indica la
varianza genéticaentre gruposy a es el parametro que mide el parentesco promedio
dentro de grupos que puede estimarse si se conoce M. Este altimo puede ser
calculado si se dispone de informacion sobre la matriz de covarianzas genéticas
entre rasgos o una estimacion independiente del parentesco @ij para todos los pares
de poblaciones (Relethford, 1980a).

En el Valle de Azapa (Norte de Chile) se realizé la primera experiencia con
grupos prehistoricos (Rothhammer et al. 1982). Los valores D2 calculados entre
pares de muestras presentaron una alta correlacion con distancias cronologicas,
razén por la cual se considerd apropiado partir de la siguiente expresion:

D%j = A(1-e%) (5)



para explicar la variacion de D? en funcion del tiempo y estimar el parametro ¢ del
modelo exponencial, oportunidad en la cual se adelant6 la hipétesis de laaccion de
migraciones de amplio rango sobre lazona como el principal factor responsable en
la determinacion del parametro ¢.

La variacion cronolégica en el Valle de Azapa, fue posteriormente estudiada
empleando rasgos no métricos con similares resultados en términos de correlacion
entre cronologias y distancias morfolégicas (Rothhammer et al., 1984). Una
hipétesis global sobre las relaciones de parentesco ancestral entre diversos grupos
del Norte de Chile, Pera y N.O. Argentino fue presentada por Rothhammer et al.,
(1983)y Cocilovoy Rothhammer (1990) en donde se propone una explicacion sobre
el origen y el desarrollo de la poblacin desde el punto de vista cronolégico y
espacial.

El presente trabajo tiene por finalidad retomar aquella experienciade analisis de
la estructura de la poblacion prehistorica del Valle de Azapa, realizando unanueva
estimacion de parametros y una evaluacion de la informacion obtenidacon respecto
a la muestra total y a cada sexo en particular.

MATERIAL Y METODOS

Hemos empleado los datos publicados en un trabajo anterior realizado por
Rothhammeretal.(1982), en donde se proporciona informacion sobre las muestras,
su cronologia y la obtencion de las mediciones. El material original (Tabla 1) fue
exhumado de varios sitios cuyas referencias arqueoldgicas corresponden a Uhle
(1919), Focacci (1969;1974), Focacci y Erices (1973), Erices (1974), Niemeyer y
Schiapacasse (1977).

Los valores D? estan basados en nueve variables métricas del craneo escasamente
influidas por ladeformacionartificial: diametro frontal minimo, anchurabicigomatica,
diametro alvéolo basilar, altura nasio alveolar, altura de la nariz, anchura y altura
orbitarias,longitud y anchura del paladar. Se supone la existencia de una matriz de
varianzas y covarianzas comun dentro de grupos y su constancia en las distintas
muestras. Las distancias cronoldgicas fueron calculadas de nuevo (Tabla 1); se
consideraron las diferencias antes del presente entre pares de muestras convertidas
luego en términos de generaciones (Tabla 2).

La asociacion entre distancias cronolégicas (DG) y los valores D? para la
muestra total (DT), para masculinos (DM)y para femeninos (DF), fue evaluada por
medio del coeficiente de correlacién por rangos de Spearman, pues no se suponen
distribuciones normales nirelaciones lineales.
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El analisis de la estructura de la poblacion, se realizé suponiendo unmodelo que
prevee el incremento del parentesco enel tiempo(2). Nohemos tenido en cuentael
efectode las mutaciones y si bien no podemos suponer cambios climaticos drasticos
en un lapso de ocho milenios, tampoco podemos garantizar la sucesion de condi-
ciones ambientales constantes ni unaeconomiarelativamente estable en el segmento
biocronolégico estudiado. Sin embargo, las muestras pertenecen a grupos con una
estrecha adaptacion a una economia de captaciéon de recursos marinos pero
integrada con productos continentales provenientes del Valle de Azapay de otras
regiones fruto de la interaccion en rangos mas amplios con radio altiplanico y
también transaltiplanico (Santoro, 1980; Rivera y Espouys, 1974; Focacci, 1969;
Rivera et al. 1974; Rivera y Rothhammer, 1986; Rothhammer et al., 1983).

La estructura de la poblacion es el resultado de factores historicos y culturales
que influyen sobre las pautas de apareamiento y por ésto en la variacion genéticay
genotipica (Relethford, 1981). La poblacion del Valle de Azapa se originé posible-
mente a partir de un grupo fundador entre el X°y VIII® milenio BC, si suponemos
una adaptacion exitosa que permiti6 la consolidacion del habitat y la instalacion
permanente, el proceso microevolutivo esperado puede responder, a priori, a un
modelo dispersivo (deriva) con un incremento exponencial del parentesco y una

" disminucion de la heterocigocidad media con el tiempo, moderado por laaccién de
presiones evolutivas sistematicas (seleccion y migracion). Los individuos que
integran cada fase temporal pueden considerarse en parte descendientes de anterio-
res habitantes y en parte de nuevos miembros provenientes de otros lugares del valle,
de otros valles proximos, y alin de otras regiones como por ejemplo del altiplano
andino.

La evolucion del parentesco local en el tiempo (segtin 2 'y 3) es una funcion de
la presion de migracion efectivay del tamafio efectivo de lapoblacion (Morton,1973d;
1977). De acuerdo con (2) y (3) podemos hacer la equivalenciaentre @ ya,ye=
(2m+1/2N) (6), entonces los parametros a y ¢ se encuentran relacionados, siendo a
= 1/(2Nc) (7). Se supone la extincion exponencial del parentesco ancestral entre
fases (a una tasa ¢) a medida que disminuye la heterocigocidad media y un
incremento del parentesco medio entre los individuos de cada fase particular.

Los calculos necesarios fueron realizados mediante una regresion no lineal de los
valores D? entre muestras sobre t en términos de diferencias de generaciones. La
bondad de los ajustes se midié por el error estandar de la estimacion de cada
parametro, por el coeficiente de correlacion lineal y por un anélisis de la varianza
referida a la regresion. En todos los casos esto se repitio para los valores D? totales,
paramasculinosy para femeninos en forma separada esperando un comportamiento
similar de ambos sexos.
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RESULTADOS Y DISCUSION

Los valores D? calculados sorprenden por su magnitud relativa (Tablas 2 y 3).
Suamplitud supera a las distancias maximas calculadas (con el mismo conjunto de
variables) entre muestras de una gran extension geografica, porejemplodesde Perti
hasta Tierra del Fuego (cfr. Cocilovo, 1981; Cocilovoy DiRienzo, 1984-1 985).La
correlacion entre las distancias D? totales y las diferencias de cronologia entre las
muestras es significativa (Tabla 4). Las series femeninas presentan un valor mayor

-y se comprueba una mayor asociacion con las D? totales y una menor relacién con
las distancias masculinas. En todos los casos, el andlisis de la varianza para la
regresion total es altamente significativo, pero es diferente la cantidad de variacién
explicada: 79 % para D? totales, 62 % para masculinos y 54 % para femeninos
(Tabla 5).

Loscoeficientes ¢ expuestos son menores que los esperados de acuerdo con otros
bioensayos de parentesco. En efecto, a partir de varios ejemplos proporcionados por
Morton (1977), hemos comprobado que este pardmetro varia con una amplitud de
0.0820.3. Debemos advertir que la magnitud de ¢ aqui obtenida depende de la
escala referida a los valores D? y de cronologia. Por otra parte el registro del Valle
de Azapa es el de mayor magnitud analizado (300 generaciones). Por el momento,
los valores ¢ calculados s6lo son comparables con experiencias similares que se
realicen en el futuro con una informacién equivalente.

El parametro A' indica ladivergenciaméaxima que se alcanza al final del proceso.
Incluye al parametro a del modelo de Malecot (Relethford, 1 980a). En nuestro caso,
si bien A" no nos proporciona informacién directa sobre a pues no conocemos M,
puede sernos de utilidad para comparar las distintas distribuciones de distancias
obtenidas (D? total, masculinos y femeninos).

Elmodelo ajustado (5) para explicar la historia de la estructura de la poblacion
del Valle de Azapa refleja un proceso microevolutivo gradual de dispersion, en el
cual el efecto acumulado de la deriva a una tasa baja, explica la mayor proporcién
de la variacion fenotipica hallada entre los distintos grupos (Figura 1). La pérdida
de variabilidad genética sin dudas, estuvo contrarrestada principalmente por el
aporte desde fuera del area. Las respectivas distribuciones para la muestra total,
masculinos y femeninos se exponen en la Figura 2.

El parametro ¢ o una funcién sencilla de él que incluye los efectos de fuerzas
sistematicas, puede considerarse como la tasa media de renovacién de la poblacion
por generacién que explica las diferencias halladas en promedio entre cualquier par
de ellas. Si aceptamos que los efectos selectivos son minimos por laneutralidad de
los caracteres cuantitativos, entonces en ¢ deberiamos considerar la accién casi
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exclusiva de la migracion. Pero, debemos admitir que la magnitud de ¢ refleja una
tasa de migracion efectiva muy pequeiia, casi del mismo orden que una tasa de
migracion de amplio rango.

Las mujeres del Valle de Azapa presentan unamayor homogeneidad (Figura 2).
En el mismo intervalo de tiempo las muestras femeninas reflejan una tasa de
aproximacion al equilibrio, un 40 % mayor que la de la poblacion total. Los grupos
masculinos por el contrario presentan un modelo dispersivo que se cumple con una
tasa de s6lo un 11 % mayor que la de la muestra total.

El parametro ¢ significa que la poblacion se diferencié con una tasa promedio
de incremento del parentesco del 4/1000 por generacion en términos de D? durante
al menos siete milenios (280 generaciones). Esta conclusion debe ser entendida
como promedio de eventos histdricos ocurridos entre cada par de comparaciones,
que se representa con la curva de la Figura 1, en torno a la cual se observa la
distribucion de los puntos de los valores observados con respecto a los ajustados.

Sien cada generacion el parentesco entre los individuos se incrementa de acuerdo
con (2), siendo, en nuestro caso ¢ = (1/(2N®)) por (2), (3), (6) y (7), cuando ® se
aproxima a 1, N = 131, en ausencia de migracion. Este seria el tamafio efectivo
minimo que explicaria la evolucion del sistema sin el aporte genético externo. Sin
embargo, con una tasa de migracion efectiva equivalente a la mitad de ¢ (m_=
0.0018) como valor méaximo esperado, el tamafio efectivo es N_= 2400, siendo @
= (0.0547.

Los resultados expuestos, sin dudas, deben ser evaluados como otra aproxima-
cion en el estudio de la estructura de la poblacion del Valle de Azapa empleando
técnicas de bioensayo de parentesco basadas en mediciones craneanas. Los tamafios
de las muestras son pequeiios y su niimero es escaso lo que determina un registro
temporal todavia muy fragmentario. Los valores D? incluyen una cierta proporcion
de variacion no genética (experimental y ambiental) que en un futuro podra ser
controlada. La validez de los parametros estimados también depende del disefio
experimentaly de latécnicanumérica particular empleados. Todo esto influyeen los
errores asociados con los calculos de distancias cronoldgicas y bioldgicas, y en
consecuencia en la estimacion de los parametros del modelo de dispersion. Si las
muestras estuviesen asociadas con datos moleculares la evaluacion de nuestros
resultados seria completa, y podria ademas lograrse una estimacion independiente
del parametro a. )

Un aspecto importante para destacar es la necesidad de confrontar estos
resultados con la informacion arqueologicay etnohistdrica existente sobre el Valle
de Azapa. La experiencia realizada, mirando con indulgencia los datos obtenidos,
esde por si estimulante para la generacion de una fructifera linea de trabajo dedicada
a la reconstruccion de la historia bioldgica de una region.

238



Tabla 1

Valle de Azapa. Referencias de las muestras

Sitio Periodo Cronologia Referencias
Camarones 14 Arcaico 5.470 BC Niemeyer y Schiapacasse, 1977
Morro de Arica Arcaico 5.000-3.500 BC Ulhe, 1919
El Laucho Agricola temprano 530 BC Focacci, 1974
Alto Ramirez Agricola temprano 496 BC Focacci y Erices, 1973
Playa Miller 4 Agricola tardio 1100-1300 AD  Focacci, 1974;Erices, 1974
Tabla 2
Valores de distancias para distintos grupos del Valle de Azapa
(Norte de Chile)
Grupos| D? Total D? Masculinos D? Femeninos Cronologia
1-2 10.7196 20.248 5.373 58. 8
1-3 13.8345 23.464 7.634 197. 6
1-4 17.4994 32179 8.227 198. 96
1-5 28.6989 31.533 15.525 266. 8
2-3 11.5964 15.709 8.987 138. 8
2-4 18.0179 - 23.07 14.619 140. 16
2-5 24.4606 20.214 21.074 208
34 2.2811 6.37 2.44 1. 36
3-5 8.3157 3.43 6.178 69.2
4-5 4.8022 2.938 5.515 67. 84

1: Camarones 14 (5470 BC), 2: Morro de Arica (3000-4000 BC), 3: El Laucho (530
BC), 4: Alto Ramirez (496 BC) y 5: Playa Miller 4 (1100-1300 AD).

Tabla 3

Estadisticos de las distribuciones de distancias

Distancia N MED DS
D? muestra total 10 14.02 8.33
D? muestras masculinas 10 17.91 10.69
D? muestras femeninas 10 9.56 5.73
Distancias cronoldgicas 10 134.75 83.84
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Tabla 4
Correlacion entre las distancias (Spearman)

Distancias Masculinos Femeninos Cronologia
Muestra total 0.745 0915 0.927

P= 0.025 0.006 0.005
Masculinos 0.467 0.685

p= 0.161 0.046
Femeninos 0.891

pP= 0.007

Tabla 5

Estimacion de los parametros del modelo de dispersion de la
poblacion A’ (1-e™) para el Valle de Azapa (Norte de Chile)

Grupo Distancia A’ b F R?

D? Muestra total  36.82 0.00382 75.59** 0.791
Tasa de error 2.36 1.226

D? Masculinos 43.15 0.00427 39.84** 0.624
Tasa de error 1.46 0.858

D? Femeninos 19.96 0.00532 31.54** 0.540
Tasa de error 2.47 1.099

F= cociente de varianzas con 2y 8 g l.
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Figural
Valle de Azapa (Norte de Chile). Ajuste no lineal de los valores B? sobre T
(tiempo en diferencias de generaciones)
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Figura2
Valle de Azapa (Norte de Chile). Distribucion de los valores de la
funcién A’ (1-e™) calculada para la muestra total,
paraindividuos masculinos y para femeninos
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