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RESUMEN Distintas disciplinas han intentado explicar el
poblamiento y la evolucion de las poblaciones cazadoras-
recolectoras que habitaron la Patagonia argentina. La ar-
queologia y la morfologia craneal propusieron un escena-
rio de poblamiento temprano caracterizado por una baja
demografia, eventos de divergencias y efectos fundadores
seriales. Estos postulados fueron avalados desde el analisis
del ADN mitocondrial procedente de poblaciones origina-
rias actuales, aunque son escasos aun los estudios en po-
blaciones precolombinas. Con el objeto de aumentar la in-
formacion disponible, se analizo un total de 50 muestras de
individuos de sitios arqueologicos y colecciones de museos
de diversas regiones patagonicas con temporalidades desde
los ca.5600 14C anos AP hasta tiempos historicos. Se logro
asignar el linaje materno en 27 de ellas por RFLP y en 22 de

las mismas secuencias de la region hipervariable 1. Se de-
tectaron los linajes A2, C1, D1, D1g, D1j y D4h3a. A través
de los analisis estadisticos de los resultados obtenidos en
este trabajo se observa una tendencia a la disminucion de la
diversidad mitocondrial hacia el sur. La comparacion de las
regiones geograficas analizadas sugiere la ausencia de di-
ferencias estadisticamente significativas y de estructuracion
poblacional, lo cual puede indicar un origen comun reciente
y/o la existencia de flujo génico entre las regiones durante
el Holoceno tardio. Adicionalmente, puede proponerse un
cambio en el acervo genético mitocondrial en las poblacio-
nes nativas actuales representado por las altas frecuencias
del linaje B2, posiblemente relacionado con el proceso de
araucanizacion a partir del siglo XVI. Rev Arg Antrop Biol
19(1), 2017. doi:10.17139/raab.2017.0019.01.07
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ABSTRACT Different disciplines have attempted to explain
the settlement and evolution of the hunter-gatherer popula-
tions who lived in the Argentinean Patagonia. Both archae-
ology and cranial morphology have suggested an initial set-
tlement stage characterized by low demography, divergence
events, and serial founder effects. These assumptions were
supported by mitochondrial DNA analysis of extant na-
tive populations; studies in pre-Columbian groups being as
yet scarce. In order to increase the information available, a
total of 50 samples of individuals from archaeological sites
and museum collections of various Patagonian regions, dated
from ca. 5600 14C yr BP to historical times, were analyzed.
It was possible to assign maternal lineage in 27 samples by

El poblamiento humano de la Patagonia ar-
gentina tradicionalmente ha sido estudiado por la
arqueologia y la importancia de esta region en la
discusion de la ocupacion del continente se debe
principalmente a dos motivos: por un lado, a la
existencia de un rico registro arqueoldgico que
posee una gran profundidad temporal en relacion
a los fechados radiocarbonicos de otras regiones,
tanto de Argentina como del continente america-
no y, por otro lado, porque la misma representa

RFLP analysis and in 22 of them hypervariable region 1 was
sequenced. Lineages A2, C1, D1, D1g, D1j and D4h3a were
detected. Statistical analysis of the results obtained here sug-
gested a tendency towards a lower mitochondrial diversity
southward. Comparison of the geographical regions analyzed
has shown no statistically significant differences or popula-
tion structure, which may indicate a recent common origin
and the existence of gene flow across regions during the late
Holocene. Additionally, a change in the mitochondrial gene
pool can be proposed in current native populations due to the
high frequency of lineage B2, possibly related to the proc-
ess of araucanization begun in the sixteenth century. Rev Arg
Antrop Biol 19(1), 2017. doi:10.17139/raab.2017.0019.01.07
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el final del camino de la dispersion continental
global del género Homo (Borrero, 2001; Miotti y
Salemme, 2004; Prates et al., 2013; entre otros).
Los interrogantes sobre la variabilidad biologica
presente en los diferentes grupos humanos pata-
gonicos y las posibles relaciones entre los mis-
mos han sido estudiados desde la craneometria
y el analisis morfométrico de piezas dentales,
asi como también a través de marcadores gené-
ticos moleculares uni y biparentales desde hace
ya algunas décadas, con el objetivo de identificar
posibles procesos microevolutivos y modelar la
estructura poblacional pasada.

El ADN mitocondrial (ADNmt) es actual-
mente el genoma mas estudiado a nivel pobla-
cional y el que mayores posibilidades de recu-
peracion tiene en restos arqueologicos debido a
sus caracteristicas intrinsecas (Matisoo-Smith y
Horsburgh, 2012). El analisis de los linajes mi-
tocondriales procedentes de restos humanos pre-
colombinos (ADN antiguo - ADNa) se ha con-
vertido en una herramienta valida para contestar
interrogantes vinculados al estudio de procesos
de poblamiento, migraciones, relaciones entre
poblaciones y cambios y/o continuidad pobla-
cional mediante el cambio o continuidad en las
frecuencias de los haplogrupos mitocondriales a
través del tiempo y el espacio (Matisoo-Smith y
Horsburgh, 2012).

El objetivo de este trabajo es estudiar la dis-
tribucion y composicion de linajes maternos
procedentes de restos humanos de diferentes si-
tios arqueologicos y colecciones de museos de
la Patagonia argentina, con el fin de realizar una
mejor aproximacion a la diversidad genética mi-
tocondrial de los grupos cazadores-recolectores
que habitaron el area. De esta manera se espera
aumentar la informacion del acervo genético de
las poblaciones precolombinas de la region. A
su vez, se compararan los resultados obtenidos
con las diferentes hipdtesis sobre el poblamien-
to y variabilidad bioldgica esbozadas desde la
arqueologia y bioantropologia, contribuyendo
de esta manera a ampliar el conocimiento de la
evolucion de estos grupos humanos.

La arqueologia del poblamiento de la
Patagonia argentina

La dispersion humana en la region patago-
nica se produjo hacia los ca. 13000-12000 afios
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14C AP (Miotti y Salemme, 2004; Prates et al.,
2013; entre otros), momento que se encuentra
caracterizado por grandes fluctuaciones climati-
cas producto de la transicion Pleistoceno-Holo-
ceno, dando lugar a un paisaje diferente al actual
en cuanto a la disponibilidad de territorio habi-
table debido a la posicion de los glaciares, el
nivel de las aguas y las condiciones regionales
(McCulloch et al., 2000, Rabassa et al., 2009,
Ponce et al., 2011).

Borrero (1989-1990, 1996, 2001) fue el pri-
mero en proponer un modelo de poblamiento
desde una perspectiva biogeografica y meta-
poblacional, fundamentada en la disponibili-
dad y productividad ambiental (sobre todo por
la disponibilidad de agua) y su relacion con la
distribucion espacial y temporal del registro ar-
queologico. En dicho modelo, la ocupacion de
la Patagonia se habria dado en tres fases (ex-
ploracion, colonizacion y ocupacion efectiva del
espacio), dependientes de los cambios ambien-
tales y la disponibilidad de sectores para los gru-
pos cazadores-recolectores. En este sentido, los
sitios tempranos de la cuenca del rio Deseado,
la cuenca Magallanica y el norte de Tierra del
Fuego serian los primeros nucleos poblaciona-
les durante la primer fase (Miotti, 2003, 2006;
Miotti y Salemme, 2004; Prates et al., 2013; en-
tre otros).

La colonizacion comienza aproximadamen-
te a los ca. 8000 afios “C AP, donde se detec-
tan ocupaciones en distintas regiones (Orquera
y Piana, 1999; Borrero, 2008; Morello et al.,
2012; Cassiodoro et al., 2013; Martinez et al.,
2013; Garcia-Guraieb et al., 2015; Zubimendi et
al., 2015; entre otros). En este periodo se regis-
tran cambios importantes a nivel geoldgico, ya
que se liberan sectores anteriormente glaciados,
se conforma el Estrecho de Magallanes como
principal barrera biogeografica de la region y se
detectan eventos transgresivos marinos (Miotti
y Salemme, 2004; Miotti, 2006; Rabassa et al.,
2009). Se percibe un aumento de sitios arqueolo-
gicos y una ocupacion mas sistémica con mayor
variabilidad artefactual posiblemente relaciona-
da con el inicio del desarrollo de adaptaciones
regionales, proponiéndose posibles procesos de
evolucion cultural divergente posiblemente por
vicarianza (Borrero 1989-1990, 1996, 2001).

La fase de ocupacion efectiva del espacio
comienza hacia el Holoceno tardio, aproxima-
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damente a los ca. 3000 “C afos AP, caracteriza-
do por un aumento en la cantidad de sitios y la
ocupacion, por lo menos estacional, de espacios
anteriormente vacios o poco utilizados (Borrero,
2001; Miotti y Salemne, 2004). Se percibe en
algunas regiones mayores densidades demogra-
ficas, posibles constrefiimientos espaciales, la
aparicion de la territorialidad, la intensificacion
en ciertos recursos y la reduccion de la movili-
dad con asentamientos mas estables y prolonga-
dos (Borrero, 2008; Borrero et al., 2009, 2011;
Favier Dubois, 2013; Martinez et al., 2013; Bar-
berena et al., 2015; Garcia Guraieb et al., 2015;
entre otros).

El poblamiento de Patagonia puede ser visto
como una progresion no lineal en la ocupacion
de los ambientes mas optimos (nodos) hacia las
regiones menos “deseables”, posiblemente visi-
tadas para alguna tarea en particular. Las princi-
pales rutas de dispersion habrian sido los cursos
de agua permanente y posiblemente, el litoral
atlantico (Miotti, 20006).

Antecedentes desde la bioantropologia

La morfometria craneal y dental ha aportado
mucha informacion sobre el poblamiento de la
region. Incialmente se plante6 a la robusticidad
como caracteristica de estas poblaciones, pro-
ducto de la retencion de la morfologia de los
primeros habitantes y una cierta homogenei-
dad a nivel poblacional cuando se las compara
con otros grupos de América (Lahr, 1995). Sin
embargo, analisis posteriores han propuesto un
origen dual, caracterizado por una morfologia
pre-mongoloide o paleoamericana y otra de ca-
racteristicas mongoloides o amerindias (Gon-
zalez-José et al., 2001, 2002; Pucciarelli, 2009;
Sardi et al., 2005; entre otros), la cual a su vez
seria reflejo de la diversidad en todo el conti-
nente y denotaria posibles eventos de reemplazo
(Neves et al., 2003; Pucciarelli 2009; Hubbe et
al., 2014; entre otros).

Otros han propuesto a la deriva como el prin-
cipal proceso microevolutivo y al accionar de
factores aleatorios y no aleatorios como princi-
pales mecanismos modeladores de la diversidad
bioldgica presente en estas poblaciones (Sardi et
al., 2005; Bernal et al., 2006; Pérez et al., 2007).
La baja densidad demografica y el relativo ais-
lamiento biogeografico podrian haber genera-

do escenarios proclives para la generacion de
efectos fundadores seriales, lo cual explicaria
la correlacion entre las distancias bioldgicas y
geograficas observadas en piezas dentales del
Holoceno Tardio (Bernal et al., 2010a, b). Este
ultimo modelo plantea multiples expansiones y
sucesivas dispersiones de grupos pequefios de
cazadores-recolectores, por lo que cada una de
ellas estaria reflejando sélo parte de la variacion
genética y morfologica del grupo primigenio.

Los primeros estudios de ADNmt en Patago-
nia fueron realizados en poblaciones originarias
actuales de Argentina y Chile (Ginther et al.,
1993; Baillet et al., 1994; Moraga et al., 2000;
Garcia et al., 2004, 2006) encontrando la exis-
tencia de un cline norte-sur de los haplogrupos
Ay Ben favor de Cy D (estando A y B ausentes
en las regiones mas meridionales), posiblemente
producto del efecto fundador.

Gracias a la secuenciacion completa del
ADNmt, posteriores investigaciones lograron
confeccionar una filogenia de mayor resolucion.
Bodner et al. (2012), identificaron dos linajes
especificos llamados D1g y D1j, que represen-
tarian la primera migracion por una ruta coste-
ra pacifica debido a su ubicacion geografica y
tiempos de coalescencia cercanos a los 15.000-
18.000 afios AP. Por su parte De Saint Pierre et
al., (2012a, b) demostraron la existencia de un
cline norte-sur de A2, B2, C1 y D1, desapare-
ciendo los dos primeros e incrementandose los
dos ultimos, con una alta frecuencia de D1g en
todos los casos. Adicionalmente define la pre-
sencia de dos clados (llamados B2l y C1b13)
caracteristicos de estas poblaciones y sélo des-
criptos en Sudamérica con tiempos de coales-
cencia cercanos a los 15000 afios AP. Asimismo,
el linaje D4h3a pareceria estar confinado al Sur
de la Patagonia tanto chilena como argentina.
Segun estos autores, D1g y B2l aparecieron en
cazadores-recolectores del extremo sur, junto a
D4h3a, comprendiendo el 87,6% de la variacion
mitocondrial, sugiriendo extremo aislamiento
de las poblaciones mas al sur.

En restos humanos antiguos Lalueza et al.,
(1997) y posteriormente Garcia-Bour et al.,
(2004) sobre las mismas muestras de grupos
Kaweskar, Aonikenk, Yamana y Selk nam des-
cubrieron la presencia de los linajes C1, DI,
Dlg y D4h3a, explicando la ausencia de A2 y
B2 por efecto fundador. Posteriormente, Mora-
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ga et al. (2010), analizaron restos Kaweskar de
los archipiélagos chilenos datados entre 1700 y
150 afios AP, hallando C1, D1g y D4h3a, ava-
lando las hipotesis de un poblamiento pacifico y
el accionar de la deriva como explicacion de la
reduccion de las variedades mitocondriales. Sin
embargo, Manriquez et al. (2011), hallaron los
linajes C y B en individuos del sitio Bafilo Nuevo
1 en la Patagonia chilena datados en ca. 9000
afios AP, demostrando la pérdida de distintos
haplogrupos por efecto de deriva y aislamiento
geografico.

En los altimos afios, en el marco de diversos
congresos, se han presentado trabajos de ADNa
realizados sobre restos esqueletales de diversos
sectores y temporalidades de Patagonia argen-
tina (Postillone y Dejean, 2013; Crespo et al.,
2014; Postillone et al., 2015, 2016, Crespo et
al., 2016), las cuales han avalado las hipotesis
planteadas anteriormente sobre la presencia y
distribucion de alguno de estos linajes maternos.

MATERIAL Y METODOS
Las muestras analizadas

Se analizaron un total de 50 muestras de in-
dividuos procedentes de sitios arqueoldgicos y
colecciones de museos de diferentes regiones
de la Patagonia argentina, los cuales poseen una
cronologia desde el Holoceno Medio hasta la
época de contacto hispano indigena (Tabla 1 y
Fig. 1).

Se seleccionaron piezas dentales de cada
individuo para realizar los andlisis ademas de
un hueso largo procedente de la coleccion del
museo Rosa Novak, Puerto San Julian, provin-

Fig. 1. Regiones geograficas de donde proceden las
muestras analizadas en este trabajo (puntos verdes).
NPC: Norpatagonia costera (n: 23). NPA: Norpatago-
nia andina (n: 17). CST: Costa de Santa Cruz (n: 6).
CdB: Canal de Beagle (n:4).

cia de Santa Cruz. Cada muestra fue elegida si-
guiendo los lineamientos descriptos en Dejean
et al. (2014), excluyendo de los analisis aquellas
que mostraran fisuras, quebraduras o excesivo
desgaste debido a sus mayores probabilidades
de poseer contaminacioén por exposicion de su
parte interna y para preservar el material 6seo de
cada museo y sitio arqueologico.

TABLA 1. Muestras analizadas en este trabajo

Muestra Parte esqueletal Sitio/Coleccion Region Provincia 'C afios AP Referencia
Ahl 1 M subadulto El Trébol Bariloche  Rio Negro Ca. 5600 Hajduk, A. Com. Pers.
Ah2  Incisivo inferior El Trébol Bariloche  Rio Negro  Ca. 5600 Hajduk, A. Com. Pers.
FDI6 1PMInf.lzq.  SAOPC-1 Sa“&‘;ﬁg“io Rio Negro  Ca. 4800 Favée;n?‘;?e"::’ ¢

M: molar. PM: pre-molar. Inf: inferior. Sup: superior. Der: derecho. 1zq: izquierdo. Nd: no disponible.
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TABLA 1. Muestras analizadas en este trabajo (Continuacion)

Muestra Parte esqueletal Sitio/Coleccion Region Provincia 'C afios AP Referencia
. San Antonio Favier Dubios y
FD15 Hueso mastoideo ~SAOPC-30 Oeste Rio Negro  4795+54 Scartascini 2012
San Antonio Favier Dubois et al.
- +
FD9 2 M Inf. Izq. SAOPC-29 Oeste Rio Negro  3135+52 2009
FD4 3 M Inf. [zg. SAOBA Cultura San Antonio Rio Negro  Ca. 3100 Favier Dubois, C.
Oeste Com. Pers.
San Antonio , Favier Dubois, C.
FD8 1 M Sup. Izq. SAOPC-24 Oeste Rio Negro  Ca. 3000 Com. Pers.
San Antonio Favier Dubios y
- +
FD7 2MInf. 1zq. SAOBA-I/291 Oeste Rio Negro  2330+49 Scartascini 2012

2195+49  Garcia Guraieb et al.

FD5 2 M Inf. Izq. Buque SurII  Las Grutas  Rio Negro 2010
230049 I

2195449 Garcia Guraieb et al.

FD12 2 M Inf. Izq. Buque Sur I Las Grutas  Rio Negro 2010
2300+49

2195449 Garcia Guraieb et al.

FDI13 3 M Inf. Izq. Buque Sur III  Las Grutas  Rio Negro 2010
2300+49

2195+49 ; i
FD14 3MInf. Der.  Buque SurIV ~ Las Grutas Rio Negro Garcia Guraieb et al.

230049 2010
San Antonio , Favier Dubois, C.
FD2 3 M Sup. Izq. FSM Este Rio Negro  Ca. 1600 Com. Pers.

CM-Parador , Favier Dubois et al.

FDI1 3 M Inf. Izq. Nativo Las Grutas  Rio Negro  1513+48 2009
BQ-Cima de los San Antonio , 1173+45 Favier Dubois et al.

FD6 2 M Inf. Izq. Huesos Oeste Rio Negro 1905247 2009
FDI 3 MInf.Der.  BF6-Costa  SARADONO  piNegro 796145  Favier Duboisetal.

Este 2009
. . , Favier Dubois et al.

FD10 Canino Sup. Izq. CM-Criadero  Las Grutas Rio Negro = 689+44 2009

Puerto Tranquilo Isla Victoria,

Ah3 2 M Inf. Izq. Rio Negro  640+60 Hajduk et al. 2007

1 Bariloche
San Antonio Favier Dubois et al.
FD3 2 PM Sup. Der. SV-1 Este Rio Negro 421443 2009
Ah4 3 M Inf. Der. Ri’:ﬁfj" Aluminé  Neuquén ~ SXVI  Hajduk 1981-1982
Incisivos Cerro San Martin de
BP1 subadulto Coma’ndante los Andes Neuquén S XVI Pérez y Reyes 2009
Diaz
Cerro San Martin de
BP3 1 M Inf. Der. Comandante Neuquén S XVI Pérez y Reyes 2009

Diaz los Andes

M: molar. PM: pre-molar. Inf: inferior. Sup: superior. Der: derecho. 1zq: izquierdo. Nd: no disponible.
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TABLA 1. Muestras analizadas en este trabajo (Continuacion)

Muestra Parte esqueletal Sitio/Coleccion ~ Region Provincia 'C afios AP Referencia
BP7 3 Minf. 7 Manzanos San Martin de Neuquén S XVI Pérez. Com. Pers.
los Andes
BP8 2 M Inf. Newen Antug San Martin de Neuquén S XVI Pérez. Com. Pers.
los Andes
BP9 3 M Inf. Newen Antug San Martin de Neuquén S XVI Pérez. Com. Pers.
los Andes
AhS 3 M Inf. Izq. Valle Encantado Bariloche = Rio Negro S XVII Haj duk13;9A91bornoz
Museo Rosa  Puerto San
Dal 2 PM Sup. Izq. Novak Tulidn Santa Cruz Nd Nd
Da2 2 PM Sup. Der. Museo Rosa Puertc.)’San Santa Cruz Nd Nd
Novak Julian
Da3 3 M Sup. Der. Museo Rosa Puert(')’San Santa Cruz Nd Nd
Novak Julian
Da4 1 PM Sup. Der. Museo Rosa Puert(.),San Santa Cruz Nd Nd
Novak Julian
FSJ Fémur Izq. Museo Rosa PuertQ’San Santa Cruz Nd Nd
Novak Julidn
2 M Inf. Izq.
MB28 Museo de' la Bariloche  Rio Negro Nd Nd
2 M Inf. Der. Patagonia
3 M Sup. Der.
MB34 Museodela g plas B, As. Nd Nd
2 M Sup. Der. Patagonia
2 M Inf. Der.
MB21 Museo de. la Santa Cruz ~ Santa Cruz Nd Nd
1 M Inf. Der. Patagonia
1 M Sup. Izq.
MB36 Museodela ;o oia  Ushuaia Nd Nd
1 M Sup. Der. Patagonia
1 M Sup. Izq. i
MB12 l\/ll)useo dq la  San ]/E\ntomo Rio Negro Nd Nd
2 M Sup. Der. atagonia ste
3 M Inf. Der.
MB20 Museodela g plas B, As. Nd Nd
3 M Sup. Izq. Patagonia
2 M Sup. Izq.
MB26 Museo de. la Bariloche  Rio Negro Nd Nd
2 M Sup. Der. Patagonia
2 M Sup. Izq. i
MB17 I\/II)useo dg la  San Antonio Rio Negro Nd Nd
2 M Sup. Der. atagonia Este
1 M Sup. Der. Lago
MB27 Nll;;izoo(ilei;a Mascardi,  Rio Negro Nd Nd
3 M Inf. Der. g Bariloche
1 M Inf. Izq.
MB37 Museodela ;i ia  Ushuaia Nd Nd
1 M Sup. Der. Patagonia

M: molar. PM: pre-molar. Inf: inferior. Sup: superior. Der: derecho. 1zq: izquierdo. Nd: no disponible.
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TABLA 1. Muestras analizadas en este trabajo (Continuacion)

Muestra Parte esqueletal Sitio/Coleccion Region Provincia 'C afios AP Referencia
3 M Sup. Der. Lago
MB31 Ng;zoo(iﬁ;a Mascardi,  Rio Negro Nd Nd
3 M Inf. Izq g Bariloche
3 M Inf. Izq. i
MB48 Museo dg la  San Antonio Rio Negro Nd Nd
2 M Inf. Izq. Patagonia Este
3 M Inf. Izq.
MB25 Museo de. la Bariloche  Rio Negro Nd Nd
3 M Sup. Der. Patagonia
3 M Sup. Der.
MB40 Museodela  p iche  Rio Negro Nd Nd
3 M Inf. Der. Patagonia
1 PM Der. i
MBI18 Museo dg la  San Antonio Rio Negro Nd Nd
2 PM Der. Patagonia Este
3 M Inf. Der.
MB22 Museo de. la Bariloche  Rio Negro Nd Nd
1 M Inf. Izq. Patagonia
3 M Inf. Izq.
MB33 Museo de' la Ushuaia Ushuaia Nd Nd
3 M Sup. Der. Patagonia
3 M Inf. Izq. i
MB52 Museo d§ la  San Antonio Rio Negro Nd Nd
2 M Sup. Der. Patagonia Este
2 M Sup. Izq.
MBI3 Museodela 1y ia  Ushuaia Nd Nd
1 M Sup. Der. Patagonia

M: molar. PM: pre-molar. Inf: inferior. Sup: superior. Der: derecho. 1zq: izquierdo. Nd: no disponible.

Protocolos de laboratorio tendientes a
evitar y eliminar la contaminacion

Todos los analisis fueron realizados en
el Centro de Estudios Biologicos, Biotecno-
logicos, Ambientales y de Diagndstico (CE-
BBAD, Universidad Maimodnides, Argenti-
na), el cual cuenta con un laboratorio separa-
do fisicamente, y dedicado exclusivamente al
analisis de especimenes antiguos. Todos los
operadores involucrados utilizaron doble par
de guantes, cofias, guardapolvos y batines
descartables y su ADNmt fue previamente ti-
pificado con el objeto de identificar posibles
contaminaciones con ADN de los investiga-
dores. Se utilizaron materiales plasticos des-
cartables, los cuales fueron irradiados con luz
UV por 45 minutos antes de ser utilizados.
Los reactivos y soluciones fueron alicuotados
y de uso exclusivo para ADN antiguo. Todas
las superficies y equipos de laboratorio fue-
ron lavados con hipoclorito de sodio 10% y

etanol 70% y enjuagados con agua libre de
DNAsas y RNAsas, para posteriormente ser
irradiados con luz UV por 45 minutos antes
y después de cada tarea. Las areas de trabajo
pre y post amplificacion se encuentran estric-
tamente separadas.

Debido a los posibles problemas de con-
taminacion asociados al analisis de muestras
humanas antiguas y sobre todo a aquellas que
no fueron recuperadas en ambientes controla-
dos y con un registro detallado de su manipu-
lacion (Yang y Watt, 2005; Matisoo-Smith y
Horsburgh, 2012; entre otros), estrictos proto-
colos de decontaminacién fueron llevados ade-
lante con el fin de remover el ADN exo6geno de
la superficie de cada muestra. Para las piezas
dentales se utilizo hipoclorito de sodio segiin
diversas recomendaciones y posteriormente tan-
das de 45 minutos de luz UV en cada cara de la
pieza (Kemp y Glenn-Smith, 2005; Dissing et
al., 2008; Barta et al., 2013; entre otros).
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Obtencidn del material 6seo

Se obtuvo la dentina de cada pieza dental
por desbaste utilizando la técnica reportada
en otros trabajos (Kuch et al.,, 2007; Dejean
et al., 2014). Para el caso del hueso, el acopio
del material se realiz6 siguiendo los protocolos
descriptos en Gibbon et al. (2009). Se obtuvo
en cada caso aproximadamente 300/400mg de
material 6seo, realizandose alicuotas de entre 70
y 80mg (Kuch et al., 2007; Dejean et al., 2014)
para cada muestra de cada individuo con el fin
de poner a prueba diferentes protocolos de ex-
traccion y poder autenticar los analisis con di-
ferentes extracciones y tipificaciones de cada
individuo. Adicionalmente, para los individuos
procedentes del museo de la Patagonia, se reali-
76 una contraprueba mediante el analisis de una
segunda pieza dental.

Luego de finalizado el trabajo con cada una de
las muestras, las mismas fueron remontadas con
un mondmero autocurable de uso odontologico
preservando de esta manera la morfologia externa
para posteriores analisis (Dejean et al., 2014).

Extraccion y tipificacion del ADNmt

El material 6seo de cada individuo fue descal-
cificado y las proteinas digeridas con Proteinasa
K. La solucion obtenida fue extraida con solven-
tes organicos y el sobrenadante de cada extracto
fue purificado y concentrado por medio de co-
lumnas de silica (ver protocolo de extraccion en
Russo et al., 2016, en este mismo volumen).

Se determinaron los haplogrupos mitocon-
driales mediante la técnica de RFLP (restriction
fragment length polymorphism) y la secuen-
ciacion de la Region Hipervariable-1 (RHV-1)
del genoma mitocondrial. Para ambas técnicas
se utilizaron los cebadores y las condiciones de
reaccion descriptas por Russo et al., 2016 (en
este volumen). Las reacciones de secuenciacion
se llevaron a cabo utilizando los mismos ceba-
dores empleados en la amplificacion de cada
fragmento, en un secuenciador automatico 3130
XL Genetic Analyzer con BigDye™ Terminator
Sequencing Kit (Applied Biosystems), por la
Unidad de Genomica del Instituto de Biotecno-
logia del INTA.

Analisis de las secuencias obtenidas
Se consideraron como auténticos solo aque-
llos resultados que pudieron reproducirse tan-
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to por RFLP como por la secuenciacion de la
RHV-1 desde multiples extracciones y amplifi-
caciones de cada una de las muestras. Se corro-
boré que ninguno de los perfiles obtenidos coin-
cidiera con el perteneciente a los operadores que
procesaron las muestras (CMC y CBD).

Se obtuvo una secuencia consenso de los
multiples fragmentos amplificados de la RHV-1
para cada individuo analizado, las cuales fue-
ron leidos y alineados a la Secuencia de Refe-
rencia de Cambridge revisada (Andrews et al.,
1999) con el programa MEGA 5.1 (Tamura et
al., 2011). Se determinaron los haplotipos de
cada individuo mediante el programa Haplogrep
(Kloss-Brandstitter et al., 2011) la cual se en-
cuentra basado en Phylotree (Van Oven y Kay-
ser, 2008) y mediante busqueda bibliografica.

Analisis estadisticos

Se realizaron dos agrupaciones Norte-Sur
diferentes seglin las divisiones propuestas por
Borrero (2008). La primera estableciendo como
limite el paralelo 44° y la segunda por el Estre-
cho de Magallanes (Tabla 2). En ambos casos,
debido a que el tamaifio muestral es pequefio en
el grupo Sur, se incluyeron secuencias antiguas
publicadas por otros investigadores procedentes
del Sur de los archipiélagos chilenos y del Canal
de Beagle (Tabla 2).

Se investigo si existen diferencias genéticas
estadisticamente significativas entre los grupos
Norte-Sur propuestos a través del Andlisis Mo-
lecular de la Varianza (AMOVA) con el progra-
ma Arlequin v.3.5.1.3 (Excoffier y Schneider,
2010) y su significancia fue obtenida con 1000
permutaciones. El modelo de evolucion molecu-
lar utilizado fue TN93+G (Tamura y Nei, 1993)
-G=0,36- elegido con el programa MEGA 5.1
(Tamura et al., 2011).

Por otro lado, se estudio la variabilidad ge-
nética en la region analizando diversas pobla-
ciones precolombinas y originarias actuales
(Tabla 3). Para cada una de las poblaciones y de
los grupos Norte-Sur previamente propuestos,
se calculd el niimero de haplotipos, la diversi-
dad haplotipica y la diversidad nucleotidica con
el programa DnaSP v.5.10 (Librado y Rozas,
2009). Estos mismos estadisticos se calcularon
ademas para cada haplogrupo (A2, B2, Cl y
D1) a fin de comparar la diversidad presente en
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TABLA 2. Agrupamiento propuesto para las comparaciones y calculos estadisticos
a partir de los individuos precolombinos de las distintas regiones patagonicas

Limite Norte/Sur Grupos Poblaciones incluidas Referencia
Paralelo 44° Norte del paralelo 44° Norpatagonia andina Este trabajo
Norpatagonia costera Este trabajo
Sur del paralelo 44° Costa de Santa Cruz Este trabajo
Este trabajo y Dejean et al.
Canal de Beagle (2008)
Archipielagos
Chilenos Moraga et al. (2010)

Estrecho de Norte del estrecho de . . .

Magallanes Magallanes Norpatagonia andina Este trabajo

Sur del estrecho de Magallanes

Norpatagonia costera

Costa de Santa Cruz

Canal de Beagle

Archipielagos

Chilenos

Este trabajo

Este trabajo

Este trabajo y Dejean et al.

(2008)

Moraga et al. (2010)

TABLA 3. Grupos precolombinos y actuales utilizados para las comparaciones y cdlculos estadisticos

Poblacion Localidad n Hg A Hg B Hg C HgD Referencias
Precolombinas
Archipielagos Moraga et al.
Kaweskar 1 i1enos, Chile 6 0 0 30 30 (2010)
| Canal de Beagle, Dejean et al.
Yémana Argentina 2 0 0 50 50 (2008)
Actuales
Ukika, Puerto L
Yamana Williams e Isla 21 0 0 48 52 De :lal(r;o?;ge ot
Navarino, Chile ’
Punta Arenas, Moraga et al.
Kaweskar Chile 13 8 0 38 54 (2010)
Mapuche Isla Huapi, Moraga et al.
Isla Huapi  Valdivia, Chile 0 24 33 4l (2000)
Mapuche Anecon Grande, Rio Ginther et al.
Anecon Negro, Argentina 39 15 38 21 26 (1993)
Mapuche p 1o, Chile 19 0 37 2 gy DeSaintPierre et
Temuco

al. (2012a)

*N/A: no se pudo confirmar ese segmento. **Nd: no disponible. ***?: esta mutacion solo se observo en una de las secuencias
en uno de los extractos, no estando presente en otras amplificaciones, por lo que se decidio informarla, pero no tenerla en

cuenta para los posteriores analisis.
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TABLA 3. Grupos precolombinos y actuales utilizados para las comparaciones y calculos estadisticos.

(Continuacion)
Poblacion Localidad n HgA HgB Hg C HgD Referencias
Lonco Vaca, Aguada
Actuales Guzman y Cerro De Saint Pierre et
Mapuche izman y 51 8 44 18 30
Policia, Rio Negro, al. (2012a)
Lonco Vaca .
Argentina
o1 . De Saint Pierre et
Huilliche San Juan, Chile. 58 10 26 19 45 al. (2012a)
Trapa Trapa, Bio De Saint Pierre et
Pehuenche Bio, Chile 42 7 26 29 38 al. (2012a)
Loma Redonda y R
Tehuelche  El Chalia, Chubut, 29 0 21 21 sy DeSaint Plerrect
. al. (2012a)
Argentina
Total 314 5.4 21,.6 29.3 43.7

*N/A: no se pudo confirmar ese segmento. **Nd: no disponible. ***?: esta mutacion solo se observo en una de las secuencias
en uno de los extractos, no estando presente en otras amplificaciones, por lo que se decidio informarla, pero no tenerla en

cuenta para los posteriores analisis.

cada linaje hallado, incluyendo en los mismos a
los grupos antiguos y actuales.

Para correlacionar la distancia genética entre
pares de individuos con la distancia geografica
de los mismos dentro del conjunto de datos se
realiz6 un analisis de Procrustes. Para ello se
utilizaron todas las secuencias precolombinas
obtenidas en este trabajo como aquellas dis-
ponibles en bibliografia (Tabla 3) y a cada se-
cuencia se le asignd su coordenada geografica.
En caso de poseer puntos exactos por medio de
equipos GPS se utilizaron dichas coordenadas.
En caso de no poseer este registro detallado, se
estimaron sus coordenadas geograficas con la
aplicacion Google Earth segin la informacion
que figura en el registro museistico de cada indi-
viduo analizado. Las distancias genéticas entre
pares de secuencias se calcularon con el pro-
grama MEGA 5.1 (Tamura et al., 2011), siendo
TN93 (Tamura y Nei, 1993) el modelo evolu-
tivo que mas se ajustaba al conjunto de datos.
A partir de esta matriz de distancias genéticas
se realizd un Analisis de Componentes Princi-
pales y se extrajeron los dos primeros ejes de
variacion, utilizando la funcion pca del paquete
vegan (Oksanen et al., 2009) disponible en R
3.0 (R Core Team, 2014). Posteriormente para
estos ejes se obtuvo la rotacion que mejor se
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ajusta a las coordenadas geograficas utilizando
las funciones procrustes y protest de vegan. Las
coordenadas genéticas y geograficas obtenidas
fueron mapeadas con la aplicacion QGis 2.2.0
(QGis Fundation Project 2011).

Los haplotipos obtenidos de cada individuo
fueron comparados con las secuencias de pobla-
ciones precolombinas y originarias actuales de
la region (Tabla 2) mediante la construccion de
redes medianas para los linajes C1, D1 y D4h3a
con el programa NETWORK v.4.6.3.1 (Bandelt
et al., 1999; fluxus-engineering.com). Los pesos
evolutivos de cada sitio polimorfico fueron apli-
cados siguiendo los calculos hechos por Soares
et al., (2009). Para los linajes A2 y B2 no se
construyeron redes debido a la baja cantidad de
secuencias disponibles de los mismos en la re-
gion y a la poca representatividad que poseen en
el conjunto de las muestras antiguas analizadas.

RESULTADOS

De los 50 individuos analizados en este tra-
bajo pudieron tipificarse por RFLP 27 de ellas
(57% de recuperacion), mientras que en las 23
restantes (46%) se obtuvieron amplificaciones
espurias o fueron negativas. La mayoria de los
haplogrupos presentes correspondieron a D



(55,6%), seguido de C (37%) y A (7,4%), es-
tando ausente el haplogrupo B. El primero de
estos linajes es el que posee mayor antigiiedad
(3.100 14C aiios AP) y se presenta hasta tiem-
pos historicos. El segundo se detecta a partir de

ADNmt ANTIGUO EN PATAGONIA

TABLA 4. Resultados por RFLP y secuencias obtenidas para la RHV-1

los 1.588 14C afios AP también hasta tiempos
historicos, mientras que A se encuentra asocia-
do a momentos del Holoceno final y de contacto
hispano-indigena (ver Tabla 4). La distribucion
espacial demuestra que tanto C como D se en-

Fragmento 1 Fragmento 2 Fragmento 3 14C anos Haplotipo
Muestra - RELP 15904 4 16186) (16101 a 16258) (16204-16410) AP inferido
16242T, 16311C .
E3 bl bl
FD4 D N/A 16223T 16325C. 16326C 3144452 Dljla
2195449
FD5 D N/A* 16223T 162427, 16311C, Dljla
16325C, 16326C  »300+49
2195+49
FD13 D Sin mutaciones 16161952’2136,11,871 16325C, 16326C Dl1g+16169T
2300+49
FD2 C Sin mutaciones 16223T 16298C, 16323C, 1588+46 Cl1/Clb
16327T
1173445
FD6 D 16092C?7*** 1618’172;2136,},89C’ 16362C Dlg2a
1225+47
16241G, 16298C,
FDI1 D Sin mutaciones 16223T 16301T, 16342C,  796+45 D4h3a2
16362C
16290T, 16319A,
FDI0 A 16111T 16192T, 16223T 16362C 689+44 A2
16242T, 16311C .
* s il
FD3 D N/A 16223T 16325C. 16326C 421+43 Dljla
. . 16290T, 16319A,
AhS A Sin mutaciones 16223T 16362C S XVl A2
16241G, 16301T, s
Da2 D 16051G 16223T 16342C. 16362C Nd D4h3a5
. . 16298C, 16325C, s
Da3 C Sin mutaciones 16223T 16327T Nd Cl/Clb
. . 16242T, 16311C, . .
Da4 D Sin mutaciones 16223T 16325C, 16326C Nd Dljla
16259T, 16325C, s
MB34 D  16093C, 16126C 16223T 16362C Nd D1
MB21 C Sin mutaciones 16171G, 16223T 16298C, 16325C, Nd** C1/Clb
16327T
MB36 C Sin mutaciones 16223T 162917, 16298C, Nd** C1/Clb

16325C, 16327T

*N/A: no se pudo confirmar ese segmento. **Nd: no disponible. ***?: esta mutacion solo se observo en una de las secuencias
en uno de los extractos, no estando presente en otras amplificaciones, por lo que se decidi6 informarla, pero no tenerla en
cuenta para los posteriores analisis.

11



C. CRESPO ET AL./REV ARG ANTROP BIOL 19(1), 2017

TABLA 4. Resultados por RFLP y secuencias obtenidas para la RHV-1 (Continuacion)

Fragmento 1 Fragmento 2 Fragmento 3 14C afios Haplotipo
Muestra - RFLP 15964 4 16186) (16101 a 16258) (16204-16410) AP inferido
. . 16187T, 16189C, e
MBI12 D Sin mutaciones 16209C, 16223T 16325C, 16362C Nd Dlg5
MB27 C Sin mutaciones 16223T 16298C, 16325C, Nd** C1/Clb
16327T
. . 16298C, 16325C, s
MB37 C Sin mutaciones 16223T 16327T, 16362C Nd C1/Clb
. . 16187T, 16189C, s
MB48 D Sin mutaciones 16209C, 16223T 16325C, 16362C Nd Dlg5
16241G, 16298C,
MB40 D Sin mutaciones 16223T 16301T, 16342C, Nd** D4h3a2
16362C
. . 16298C, 16325C, s
MB22 C Sin mutaciones 16223T 16327T, 16390A Nd C1/Clb
. . 16241G, 16301T, .
MBI13 D Sin mutaciones 16223T 16342C. 16362C Nd D4h3a
MB238 D N/A* N/A* N/A* Nd** Nd**
MB20 C N/A* N/A* N/A* Nd** Nd**
MB27 C N/A* N/A* N/A* Nd** Nd**
MBI138 C N/A* N/A* N/A* Nd** Nd**
MB52 D N/A* N/A* N/A* Nd** Nd**

*N/A: no se pudo confirmar ese segmento. **Nd: no disponible. ***?: esta mutacion solo se observo en una de las secuencias
en uno de los extractos, no estando presente en otras amplificaciones, por lo que se decidi6 informarla, pero no tenerla en

cuenta para los posteriores analisis.

cuentran presentes en todas las regiones anali-
zadas, mientras que A sélo se encuentra en Nor-
patagonia, tanto en su vertiente atlantica como
andina (Fig. 2).

Caracterizacion de los linajes obtenidos

Se identific6 el linaje mitocondrial mediante
la secuenciacion de la RHV-1 en 22 muestras
(44% de recuperacion), mientras que en las 28
restantes (56%) no se obtuvieron ampificaciones
o las mismas fueron espurias y no se pudieron
determinar o confirmar el segmento completo
de la region analizada. En todos los casos posi-
tivos las secuencias fueron concordantes con los
resultados obtenidos por RFLP (Tabla 4).

Se observa que dentro del linaje D se en-
cuentran las variedades DI1j (18,18%), Dlg
(18,18%), D4h3a (18,18%) y un DI (4,54%).
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Las muestras correspondientes al linaje C
(31,81%) se clasificaron como C1/C1b debido a
que su mayoria presentan las mutaciones noda-
les y la region analizada posee poca resolucion
para discriminar variedades mas especificas de
este haplogrupo. El linaje A (9,09%) presento la
variedad nodal en un individuo, mientras que el
restante pudo clasificarse como A2. En este caso
tampoco pudo discriminarse un clado especifico
con la secuenciacion de la RHV-1.

El linaje D1j present6 la mayor profundidad
temporal, seguido por D1g, C1 y A2. A su vez,
el mismo fue hallado tanto al norte como al sur
de Patagonia, pero en sectores exclusivamente
costeros (Fig. 2). Los linajes D4h3a y C1 se de-
tectaron en todas las regiones analizadas. Por su
parte, D1g y A2 s6lo fueron hallados en Norpa-
tagonia (s6lo en el sector costero el primero y en
los sectores costero y andino, el segundo).
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Fig. 2. Izquierda: distribucion geografica de los haplogrupos obtenidos. 1:Norpatagonia costera (n:23). 2:Norpa-
tagonia andina (n:17). 3:Costa de Santa Cruz (n:6). 4: Canal de Beagle (n:4). Derecha: distribucion geografica de
los linajes obtenidos por secuenciacion de la RHV-1. 1: Norpatagonia costera (n: 11). 2: Norpatagonia andina (n:
4). 3: Costa de Santa Cruz (n: 4). 4: Canal de Beagle (n:3).

Variabilidad y diferenciacion genética en
Patagonia

Los analisis de variabilidad realizados de-
muestran que los grupos armados segun la region
de procedencia de cada muestra poseen niveles
similares de diversidad haplotipica y nucleotidi-
ca, siendo la de Norpatagonia andina la menor de
todas (Tabla 5). De las agrupaciones Norte-Sur
propuestas, los niveles de diversidad haplotipica
resultaron similares, pero la nucleotidica resulto
menor en los sectores meridionales en ambos ca-
sos, mas alla de la inclusion de los individuos de
la cosa de Santa Cruz en cualquiera de los grupos.
A su vez, se observan magnitudes similares cuan-
do se comparan con los grupos modernos, pero
en este caso la variabilidad menor se encuentra en
grupos actuales Kaweskar y Yamana (Tabla 5).

Cuando se comparan los linajes se observa
que la menor variacion se encuentra en CI, se-
guida por A2. La diversidad haplotipica de B2
y D1 son las mayores, pero la nucleotidica es
superior en D1, lo cual demuestra mayor varia-
bilidad dentro de este linaje (Tabla 5).

El AMOVA realizado no evidencia dife-
rencias genéticas entre los grupos del Nor-
te y Sur de Patagonia, tanto tomando como
limite el paralelo 44° como al Estrecho
de Magallanes (p=0,15543; F _=0,03965 vy
p=0,23851;F =0,01924, respectivamente), Esto
estaria demostrando la ausencia de estructura-
cion poblacional con los datos de ADNa dispo-
nibles hasta el momento. Consistentemente, el
analisis de Procrustes demostr6 una baja corre-
lacion entre las distancias genéticas y geografi-
cas (r=0,3366) la cual no result6 ser estadistica-
mente significativa (p=0,061) (Fig. 3).

La red mediana del linaje C1 presenta una
topologia unimodal en estrella, la cual suele in-
terpretarse como producto de un cuello de bo-
tella seguido de expansion poblacional (Fig. 4).
La mayor cantidad de los individuos se ubican
en la posicion nodal de este haplogrupo, estando
unos pocos individuos de diversas poblaciones
modernas y antiguas diferenciadas por unas po-
cas mutaciones. De las muestras analizadas en
este trabajo s6lo dos se diferenciaron por una
mutacion: una de la costa de Santa Cruz (MB21)

13
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TABLA 5. Variabilidad genética mitocondrial en las muestras antiguas y modernas analizadas.

Poblacion. n h Hd n

Precolombinas analizadas en este trabajo

Norpatagonia Costera 11 8 0.927 0.015
Norpatagonia Andina 4 3 0.833 0.015
Canal de Beagle 3 3 1 0.016
Costa Santa Cruz 4 4 1 0.018

Precolombinas disponibles en bibliografia
Kaweskar 6 4 0.867 0.014

Canal de Beagle 2 2 1 0.012

Grupos antiguos propuestos

Norte de paralelo 44° 19 11 0.918 0.016

Sur de paralelo 44° 11 9 0.964 0.013

Norte de Estrecho de Magallanes 15 9 0.924 0.016

Sur de Estrecho de Magallanes 15 12 0.971 0.013
Actuales

Huilliche San Juan, Chile 58 19 0.93 0.018

Pehuenche Bio Bio, Chile 42 13 0.88 0.018

Mapuche Anecén Grande, 39 13 0912 0016

Argentina

Mapuche Lonco Vaca,

Aguada Guzman y Cerro 51 26 0.958 0.020
Policia, Argentina

Mapuche Temuco, Chile 19 15 0.971 0.018

Tehuelche Loma Redonda 29 14 0.929 0.019

y el Chalia, Argentina

Yamanas Ukika, Puerto Williams

e Isla Navarino, Chile 21 6 0.786 0.014

Kaweskar Punta Arénas, Chile 13 8 0.897 0.017

Por linajes

A2 23 9 0.854 0.007
B2 84 24 0.937 0.008
C1 92 26 0.615 0.003
D1 109 28 0.909 0.008

n: cantidad de individuos. h: cantidad de haplotipos. Hd: diversidad haplotipica. : diversidad nucleotidica

14
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Fig. 3. Mapa de la region patagoénica en el cual se mar-
can los puntos geograficos de las muestras analizadas
en este trabajo utilizadas para el analisis de Procrustes
(puntos amarillos) y la ordenacion de las distancias ge-
néticas en base las distancias geograficas (puntos blan-
cos). La flecha negra indica el norte geografico.

con la mutacion 16171G y otra procedente
del Canal de Beagle (MB36) con la mutacion
16291T (Tabla 3).

La red que incluye los linajes D1 y D4h3a
presenta una topologia multimodal (Fig. 5). El
motivo nodal del primero (16223T, 16325C y
16362C) posee una baja representacion y solo
se encuentra presente en Yamana. So6lo un indi-
viduo antiguo analizado aqui presenta este cla-
do (MB34), pero con las mutaciones adicionales
16093C, 16126C y 16259T. Las variedades ma-
yoritarias fueron D1j, D1g y D4h3a. Cuatro in-
dividuos (FD3, FD4, FD5 del Golfo de San Ma-
tias y Da4 de la costa de Santa Cruz) presentaron
la variedad D1j (D1+16242T y 16311C) com-
partida por grupos Mapuche de Anecén y Lonco
Vaca. Por su parte, el linaje D1g (D1+16187T)
estuvo presente en cuatro individuos del Golfo
de San Matias. La muestra FD6 presento las
mutaciones 16189C y @16325C, compartiendo
motivos con multiples grupos actuales. Uno de
los extractos de esta muestra presentd la muta-
cion 16092C y compartiria haplotipo con gru-
pos Tehuelche, Mapuche y Pehuenche, pero no
pudo confirmarse hasta el momento. Dos indi-
viduos (MB12 y MB48) presentaron las muta-

16311 ®

™ -C wsta de Santa
/ Cruz antiguo
16189 Canal de Beagle

antiguo

MNorpatagonia
andina antiguo

Morpatagonia
costera antiguo

Kaweskar antiguo

16067
“Yamana antigua

Mapuche Anecan

BEET

Mapuche Lonco
aca

Mapuche kla
Huapi

Mapuche Temuco
Tehuelche

Pehuenche

Huilliche

- Kaweskar

Yamana

][]

.

Fig. 4. Red mediana de haplotipos del linaje C1. El tamaiio de las tortas es proporcional a la frecuencia de ese
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ciones 16189C y 16209C, la cual es compartida
por Mapuche, Tehuelche y Pehuenche. La ulti-
ma muestra perteneciente a este linaje es FD13,
la cual posee la mutacion 16169T y no es com-
partida por ninguna poblacion actual o antigua
aqui analizada.

El linaje D4h3a se halldé en cuatro indivi-
duos. En tanto que FD1 del Golfo de San Matias
y MB40 de Norpatagonia Andina presentaron
el mismo haplotipo caracterizado por las muta-
ciones 16298C y 16301T y no compartidas por
ninguna poblacion. Por su parte Da2 de la costa
de Santa Cruz presentd las mutaciones 16051G
y 16301T, compartiendo haplotipo con Tehuel-
che. El ultimo individuo perteneciente a este li-
naje es MB13 procedente del Canal de Beagle
y posee la mutacion 16301T compartiendo esta
variedad con Huilliche y Mapuche.

Soélo las muestras Ah5 (Norpatagonia andina)
y FD10 (Norpatagonia costera) presentaron el li-
naje A2. La primera de ellas present6 su forma no-
dal, la cual esta presente en Mapuche y la segunda
de ellas posee las mutaciones 16111Ty 16192T y
no se encuentra dentro del conjunto de las pobla-
ciones utilizadas para las comparaciones.
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DISCUSION

El estudio de los haplotipos mitocondriales
a través del espacio patagonico con las mues-
tras antiguas analizadas hasta el momento da
cuenta de una ausencia de diferenciacion y es-
tructuracion poblacional dentro de la Patagonia
argentina desde el analisis de este marcador.
Tanto los estudios de diversidad genética, como
el AMOVA, la correlacion entre las distancias
biologicas y geograficas y las redes realizadas
apuntan hacia una baja diferenciacion entre las
regiones analizadas y a una escasa cantidad de
linajes maternos en todos los grupos antiguos
estudiados. Muchos de los haplotipos hallados
se encuentran dispersos en distintos lugares de
Patagonia y son compartidos por diversos gru-
pos antiguos y actuales, lo cual también apoya
la nocién de cierta continuidad poblacional.
Este hecho también podria estar reflejando la
baja demografia planteada desde el registro ar-
queologico (Borrero, 2001; Miotti y Salemme,
2004) y un origen poblacional comun con poco
flujo génico con otras regiones geograficamente
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mas distantes y posiblemente eventos de efectos
fundadores seriales. Los resultados acompafan
muchos de los postulados propuestos desde la
craneometria en cuanto a la homogeneidad ha-
llada en las poblaciones de diversos sectores de
la Patagonia (Lahr, 1995, Gonzalez-José et al.,
2001, 2002). A su vez, también apoya las inves-
tigaciones previas en grupos antiguos y actuales
en cuanto a la baja diversidad genética mitocon-
drial hallada en esta region y la pérdida de diver-
sidad de linajes maternos hacia el Sur reflejada
en la ausencia del linaje B2 y la muy baja fre-
cuencia de A2 en Norpatagonia y su ausencia en
regiones mas meridionales (Lalueza et al., 1997,
Moraga et al., 2000, Garcia-Bour et al., 2004,
Moraga et al., 2010).

Una cuestion llamativa es la distribucion
encontrada para ciertos linajes. Los modelos
de poblamiento de la region han postulado una
ruta Pacifica con un ingreso transcordillerano
para los clados D1g, D1j y D4h3a (Bodner et
al., 2012; De Saint Pierre et al., 2012a). Recien-
temente se ha postulado para D1j un posible
origen en el Centro y Noroeste de Argentina
fundamentado en la alta frecuencia hallada de
este linaje en la actualidad y el hallazgo del mis-
mo en restos humanos de ca. 4200 “C afios AP
(Garcia et al., 2012). Sin embargo, los analisis
aqui realizados demuestran su presencia en la
costa Atlantica desde los 3100 *C afos AP, lo
cual podria explicarse por un origen poblacional
comun siguiendo una ruta de poblamiento inte-
rior o costera atlantica hasta Patagonia o eventos
de flujo génico. Para los linajes D1g y D4h3a
se observa una situacion similar, los cuales tam-
bién poseen una locacion atlantica. Este hecho
puede estar demostrando que la distribucion de
las variedades mitocondriales y su diversidad en
momentos pre-colombinos pudo ser diferente
a la que se encuentra en la actualidad, cuestion
posiblemente avalada por el hallazgo de dos ha-
plotipos (muestras FD13 y MB34, Tabla 3) no
descriptos hasta el momento. Desde el estudio
de los sitios arqueoldgicos tempranos también
se ha postulado la importancia del litoral atlanti-
co como corredor de dispersion de los primeros
grupos humanos (Miotti 2006).

Siguiendo la misma logica, resulta intere-
sante la frecuencia detectada del haplogrupo
B2 en grupos modernos Mapuche, Tehuelche,
Huilliche y Pehuenche, ya que en los individuos

antiguos de Argentina no se ha encontrado di-
cho linaje. Este hecho ha sido explicado por De
Saint Pierre et al., (2012b) debido a migraciones
provenientes del Centro de Chile asociadas con
el proceso de Araucanizacion a partir del Siglo
XVI. Adicionalmente, diversos estudios etno-
historicos han sefialado la existencia de poligi-
nia, virilocalidad y posiblemente casamientos
mixtos dentro de la estructura social Mapuche
(Boccara, 1999). Estos hechos podrian explicar
las discrepancias halladas con respecto a la au-
sencia de dicho linaje en muestras antiguas de
Norpatagonia y su presencia en poblaciones ac-
tuales o indicar un problema de muestreo en las
poblaciones precolombinas y modernas. Segu-
ramente a partir del siglo XVI y como producto
del flujo génico desde la Araucania, el acervo
genético mitocondrial de Norpatagonia podria
haberse modificado, incorporando nuevas varie-
dades (como B2).

Segun el modelo arqueologico de pobla-
miento, la Patagonia presentaria un escenario
proclive para que ocurrieran divergencias po-
blacionales, y por ende, seria esperable que se
encontraran diferencias genéticas significativas
entre las regiones muestreadas debido a proce-
sos de “vicarianza” (Borrero, 1989-1990, 1996),
producto de la baja demografia de las poblacio-
nes cazadoras-recolectoras y el establecimiento
de barreras biogeograficas. Si aceptamos la pro-
puesta de la fuerte presencia de deriva al mo-
mento del ingreso de las primeras poblaciones a
la region, la cual habria reducido la variabilidad
mitocondrial inicial a s6lo unas pocas variantes
y consideramos que estos grupos poseian una
muy baja demografia hasta el Holoceno tardio,
cabria esperar que bajos niveles de variacion ge-
nética mitocondrial fueran la regla.

Si bien esto puede ser verdad para los pri-
meros momentos del poblamiento, el registro
arqueoldgico del Holoceno tardio muestra gran-
des radios de movilidad logistica y/o redes de
interaccion amplias, los cuales se encuentran
avalados por diferentes evidencias arqueologi-
cas de contacto entre distintas regiones (Cara-
cotche et al., 2005; Gomez Otero y Stern, 2005;
Tessone et al., 2005; Orquera y Gomez Otero,
2007; Favier Dubois et al., 2009; Martinez et
al., 2009; Silveira et al., 2010; Carballo Marina
et al., 2011; Stern et al., 2012; entre otros), por
lo que es dificil sostener que muchos de estos
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grupos o metapoblaciones se mantuvieran com-
pletamente aislados el tiempo suficiente como
para generar una diferenciacion bioldgica de
magnitud.

Recientemente, Borrero et al. (2011), ha
planteado para el sur de Patagonia a través de
indicadores isotdpicos y relatos etnograficos la
posible existencia de grupos socialmente muy
dindmicos y que posiblemente poseyeran sis-
temas de visitas, intercambio de informacion y
bienes y la busqueda de pareja o casamientos
mixtos, siendo posible la conformacion de gru-
pos culturales mezclados y socialmente abiertos
a nivel supra-regional a partir de los 2000 afios
AP. De ser cierta esta posibilidad, podria pen-
sarse si este esquema no es también aplicable a
sectores mas septentrionales.

Dicho flujo génico entre diferentes regiones
de la Patagonia se habria dado a partir de un con-
junto muy pequeio de variantes mitocondriales
y de origen comun relativamente reciente. Con
el correr de los milenios habria disminuido la
diferenciacion inter-poblacional alcanzando una
suerte de “homogenizacion”, dando como resul-
tado que la mayoria de los grupos compartieran
muchos haplotipos, pero poseyendo alguno de
ellos variedades privativas propias de cada re-
gidn, no siendo suficientes estas ultimas para
diferenciarlos significativamente.

De todas maneras, el numero de individuos
analizados aun es pequefio, por lo que podria es-
perarse que al aumentar el muestreo y ampliar
las regiones y temporalidades analizadas pue-
dan observarse patrones diferentes a los aqui
hallados.

CONCLUSIONES

Distintas lineas de evidencia han postulado
para las poblaciones cazadoras-recolectoras una
baja demografia y el accionar de la deriva génica
para explicar los patrones observados en cuanto
a la distribucion del registro arqueolédgico y la
variabilidad biologica encontrada. Las secuen-
cias de la RHV-1 del ADNmt de restos humanos
precolombinos analizados en este trabajo pa-
recen avalar estas hipotesis. La mayoria de los
haplotipos hallados se encuentran presentes en
diferentes sectores de la region y a su vez, com-
partidos por muchos de los grupos originarios
actuales, dificultando la identificacion de dife-
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rencias genéticas estadisticamente significativas
entre los diferentes grupos antiguos analizados,
pero siendo siempre mayor la variabilidad de los
grupos septentrionales. Por otro lado, la distri-
bucion de los linajes D1g, D1j y D4h3a es dife-
rente a la propuesta desde el analisis de grupos
actuales, sugiriendo la importancia de los secto-
res atlanticos en la dispersion humana.

Adicionalmente, se ha detectado en grupos
modernos frecuencias considerables del linaje
B2, estando el mismo ausente en los individuos
precolombinos analizados. Si bien esta ausencia
podria vincularse con un problema de muestreo
en individuos antiguos, es probable que los pro-
cesos de migracion trasandina (araucanizacion)
hayan introducido nuevas variedades mitocon-
driales. Este hecho podria haber modificado la
composicion y diversidad del acervo genético
de las poblaciones del area.
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