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RESUMEN Durante el Holoceno tardío la dinámica pobla-
cional humana en Patagonia estuvo condicionada por factores 
ambientales, debido a que la tendencia hacia condiciones de 
mayor aridez afectó sustancialmente las cuencas hídricas y sus 
ambientes asociados. En particular, para la cuenca del Lago Sa-
litroso (noroeste de la actual provincia de Santa Cruz, Argenti-
na), se propuso una reducción de la movilidad residencial, con 
un consecuente nucleamiento poblacional en torno a esta fuente 
de agua permanente. En este trabajo se abordaron problemáticas 
arqueológicas sobre la población del Lago Salitroso a través del 
estudio del ADN mitocondrial antiguo. Con el fin de evaluar la 
composición genética de la población del lago, y detectar una 
posible expansión poblacional, se procesaron restos óseos y 
dentales de 28 individuos, con cronología entre 2600 y 300 años 

PALABRAS CLAVE Lago Salitroso; ADN antiguo; linajes maternos
AP. Se logró extraer ADN y analizar la Región Hipervariable I 
en 16 muestras. Las secuencias obtenidas permitieron identificar 
cuatro linajes maternos: D1g (43,7%), B2 (31,3%), C1 (18,8%) 
y D4h3a (6,2%). Parte de los individuos presentaron haplotipos 
derivados, muchos de ellos hallados únicamente en la cuenca. 
Resulta interesante la presencia del linaje B2, ya que se encuen-
tra escasamente descripto para poblaciones prehispánicas en 
Patagonia. Además, se observó una alta variabilidad genética en 
la muestra analizada, y una diferenciación respecto de otras po-
blaciones antiguas patagónicas. Por otro lado, si bien los análisis 
arqueológicos más recientes sugieren un crecimiento poblacio-
nal durante los últimos 500 años de ocupación de la cuenca, no 
se encontraron evidencias genéticas de dicho proceso. Rev Arg 
Antrop Biol 21(2), 2019. doi:10.24215/18536387e004
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ABSTRACT During the Late Holocene, human population dy-
namics in Patagonia was conditioned by environmental fac-
tors, since a climate shift towards more arid conditions affected 
watersheds and their associated environments. In particular, for 
the Salitroso Lake basin (northwest of Santa Cruz province, Ar-
gentina) has been proposed a reduction in residential mobility, 
with a consequent population nucleation around this permanent 
water source. In this study, some archaeological concerns about 
the Salitroso Lake population were addressed through the study 
of ancient mitochondrial DNA. In order to evaluate the genet-
ic composition of the lake’s inhabitants and detect a possible 
population expansion, skeletal remains of 28 individuals (dated 
between 2,600 and 300 years BP) were processed. We were able 
to extract DNA and analyze the Hipervariable Region I of the 
mitochondrial genome in 16 samples. Four maternal lineages 
were found: D1g (43,7%), B2 (31,3%), C1 (18,8%) and D4h3a 
(6,2%). Some individuals presented derived haplotypes, many 
of them only found in the basin. The presence of the B2 lineage 
is interesting, since it has been scarcely described in pre-Hispan-
ic groups in Patagonia. In addition, high levels of genetic vari-
ability were observed in the analyzed sample, which was also 

different from other ancient Patagonian populations. Although 
the most recent archaeological analyses suggest a population 
growth during the last 500 years of occupation of the basin, no 
genetic evidence of this process was found. Rev Arg Antrop 
Biol 21(2), 2019. doi: 10.24215/18536387e004
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Los análisis genéticos de genomas mitocon-
driales completos realizados hasta el momento 
en poblaciones nativas americanas actuales han 
establecido que son al menos 16 los haplogrupos 
fundadores que han ingresado a América con los 
primeros pobladores (Achilli et al., 2013). Sólo 
ocho de los 16 (A2, B2, C1b, C1c, C1d, C4c, 
D1 y D4h3a) son linajes pan-americanos, ya que 
se encuentran distribuidos en todo el continente 
(Tamm et al., 2007). En el Cono Sur de Suda-
mérica puede hablarse, en líneas generales, de 
una disminución de la variabilidad genética mito-
condrial siguiendo un gradiente norte-sur, siendo 
Patagonia la región con menos linajes represen-
tados, posiblemente como consecuencia de la 
deriva genética (Moraga et al., 2000; Moraga, de 
Saint Pierre, Torres y Ríos, 2010). Los estudios 
hechos hasta el momento en poblaciones nativas 
actuales de dicha región demuestran la prevalen-
cia de los linajes C1, D1 y D4h3a en el sur de la 
Patagonia, mientras que A2 y B2 se encuentran 
restringidos al norte patagónico (Moraga et al., 
2000; de Saint Pierre et al., 2012 a y b). 

Gran parte de los trabajos realizados sobre 
ADN antiguo (ADNa) en la Patagonia encuen-
tran el mismo patrón de reducción de la varia-
bilidad genética hacia el sur (de la Fuente et 
al., 2015; García-Bour et al., 2004; Lalueza, 
Pérez-Pérez, Prats, Cornudella y Turbón, 1997; 
Moraga et al., 2010;). Sin embargo, algunos 
estudios hallaron en grupos prehispánicos va-
riantes genéticas no observadas en poblaciones 
actuales. Es el caso de Reyes, Méndez Melgar, 
Mena y Moraga (2012), cuyo análisis de restos 
humanos del sitio Baño Nuevo 1 (datado en 
aproximadamente 10.000 años cal AP) estable-
ció la presencia del haplogrupo B en la Pata-
gonia chilena. Este linaje fue también hallado 
recientemente en individuos del Río Bote (Santa 
Cruz, Argentina) con una temporalidad hacia el 
Holoceno tardío (Franco, Galimany, Moraga y 
Borrero, 2017). Esto sugiere que la discontinui-
dad observada para el linaje B entre poblaciones 
antiguas y actuales del sur de la Patagonia puede 
deberse a un proceso de deriva genética recien-
te, o bien a un sesgo muestral. En sus recien-
tes trabajos, Crespo y colaboradores (Crespo, 
Dubois, Russo, Lanata y Dejean, 2017a; 
Crespo, Russo, Hajduk, Lanata y Dejean, 2017b) 
identificaron individuos portadores del linaje A2 
en Norpatagonia andina y costera, aumentando 

la cantidad de linajes reconocidos en la región 
en tiempos prehispánicos. 

Dinámica poblacional en la región del 
Lago Salitroso

La cuenca del Lago Salitroso (Fig. 1), ubi-
cada al noroeste de la actual provincia de Santa 
Cruz, posee un registro arqueológico situado 
temporalmente en los últimos 2700 años AP 
(Goñi, 2010). Hacia esa cronología se registra 
en la región una disminución de la humedad, 
cuyo pico más agudo fue en el evento climáti-
co global conocido como Anomalía Climática 
Medieval (ACM; Stine y Stine, 1990), detec-
tándose entre ca. 900 y 750 años AP “sequías 
épicas” (Stine, 1994). Esto provocó la merma 
de recursos hídricos regionales, tales como las 
cuencas de los lagos Posadas/Pueyrredón y Sa-
litroso (Horta y Aschero, 2010) y el lago Cardiel 
(Ariztegui et al., 2014). 

Se ha propuesto que los cambios en las con-
diciones ambientales de la región durante el Ho-
loceno tardío habrían generado una reducción 
de la movilidad residencial de los grupos huma-
nos, así como un nucleamiento1 de sus asenta-
mientos en lugares específicos, con disponibi-
lidad de agua permanente y buenas condiciones 
para la habitación humana, tales como la cuen-
ca del Lago Salitroso (Cassiodoro, 2011;García 
Guraieb, 2010; García Guraieb, Goñi y Tessone, 
2015; Goñi, 2010; Goñi, Barrientos y Cassiodoro, 
2000-2002; Tessone, 2010; Tessone et al., 2009; 
entre otros). 

Hasta el momento se han identificado en la 
misma 97 individuos en 37 estructuras forma-
les de entierro, que pueden agruparse por sus 
características en tres grupos: nichos, entierros 
bajo bloque y chenques (García Guraieb et al., 
2015). Asimismo, según sus fechados radiocar-
bónicos se han determinado tres grupos crono-
lógicos: uno temprano constituido por cinco ni-
chos y cinco entierros bajo bloque (ca. 2600 y 
2200 años AP), otro conformado por dos estruc-
turas de “chenques inciales” (ca. 1600 y 1200 
AP), y un grupo tardío mayoritario formado 
por 25 “chenques tardíos” (ca. 800 y 350 AP)
(García Guraieb, Goñi y Guichón Fernández, 
2018; García Guraieb et al., 2015). 

Si bien en el sector del Lago Salitroso los 
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entierros y los sitios a cielo abierto menciona-
dos no muestran una cronología continua, existe 
un continuum ocupacional de más de 3500 años 
con cuencas cercanas, con las que comparte 
características geomorfológicas, ambientales 
y arqueológicas, como las de los lagos Posa-
das y Pueyrredón (De Nigris, Figuerero Torres, 
Guráieb y Mengoni Goñalons, 2004; García 
Guraieb et al., 2015; Goñi et al., 2000-2002). 

Los análisis bioarqueológicos realizados so-
bre los individuos de las primeras ocupaciones 
de la cuenca hasta los últimos enterratorios, han 
permitido postular que dicha región habría sido 
ocupada por grupos biológicamente vinculados, 
y con cierto grado de continuidad poblacional 
(Béguelin, 2009; Bernal, 2008; García Guraieb, 
2010; Perez, Beguelin y Del Papa, 2004). La 
evidencia aportada por los estudios de isótopos 
estables de 13C y 15N sustenta dicha continuidad, 
ya que la señal paleodietaria identificada duran-
te todo el período considerado se presenta ho-
mogénea y característica de una estepa occiden-
tal (Tessone, 2010; Tessone et al., 2009). 

La alta concentración de entierros humanos 
con cronologías correspondientes al Holoceno 
tardío es un rasgo distintivo del registro del área 
frente a la dispersión y escasez del mismo en el 
resto de la Patagonia. Además, se ha registra-
do principalmente en los últimos 900 años AP 

una alta frecuencia de sectores interpretables 
como campamentos, aledaños a los lugares de 
entierros (Cassiodoro et al., 2004), entre los 
que se encuentran tecnologías asociada a tareas 
domésticas habituales (Cassiodoro 2011). En 
relación a esto, las últimas formulaciones del 
modelo de ocupación plantean que, con poste-
rioridad al pico de mayor aridez de la ACM, el 
área del Lago Salitroso habría sido empleada en 
forma más residencial y estable por grupos que 
estarían experimentado cierta recuperación po-
blacional después de los siglos de aridez extre-
ma precedentes (García Guraieb, 2010; García 
Guraieb et al., 2015; Goñi, 2010). El reciente 
análisis de diferentes líneas de evidencia ar-
queológica y bioarqueológica de García Guraieb 
y colaboradores (2015) remarca la alta represen-
tación de subadultos (individuos menores a 10 
años) en el grupo de chenques tardíos, lo cual 
podría ser explicado por un escenario de fecun-
didad creciente, entre otras hipótesis. Asimismo, 
este último conjunto de chenques conforma un 
área formal de entierro, algo poco frecuente en 
Patagonia meridional (Goñi et al., 2000-2002) 
y constituye uno de los indicadores más fuertes 
de que la tendencia hacia condiciones de menor 
movilidad residencial iniciada durante los últi-
mos 2700 años, se habría intensificado sustan-
cialmente durante el último milenio. 

Fig. 1. Ubicación geográfica del área de estudio. Lago Salitroso, Santa Cruz, Argentina.
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Teniendo en cuenta lo expuesto, resulta de 
interés conocer si la evidencia que arroja el re-
gistro arqueológico y los estudios bioantropoló-
gicos respecto a las dinámicas demográficas en 
el Lago Salitroso encuentran un correlato desde 
el punto de vista genético. Conforme a ello, el 
objetivo de este trabajo consiste en ampliar el 
conocimiento de la población que ocupó el Lago 
Salitroso durante el Holoceno tardío. Se propo-
ne específicamente analizar la variabilidad ge-
nética mitocondrial en el contexto patagónico, 
y detectar a través de este estudio, si existió un 
proceso de expansión en dicha población. 

MATERIAL Y MÉTODOS

Muestras analizadas

Se tomaron restos óseos y dentales de 28 
individuos procedentes de diferentes entierros 
de la cuenca del Lago Salitroso, cuyo fechado 
se extiende entre 2600 y 300 años AP (García 
Guraieb et al., 2015) (Tabla 1). 

Procesamiento de las muestras

Para las piezas dentales, se obtuvo el pol-
vo de dentina por desbaste interno de la corona 
siguiendo la técnica reportada en trabajos pre-
vios (Dejean, Crespo, Carnese y Lanata, 2014; 
Kuch et al., 2007). Los fragmentos de huesos 
y las piezas dentales cuyo estado de conserva-
ción no permitió la extracción de dentina, fue-
ron molidos siguiendo los protocolos descriptos 
en Carnese et al. (2010). Para cada muestra se 
realizaron dos extracciones de ADN indepen-
dientes, las cuales se llevaron a cabo siguiendo 
la metodología descripta en Arencibia (2018). 
Se secuenció la Región Hipervariable I (HVR 
I) del genoma mitocondrial, utilizando los ce-
badores y las condiciones de reacción descriptas 
por Russo, Gheggi, Avena, Dejean y Cremon-
te (2017). La secuenciación se llevó a cabo en 
un secuenciador automático 3130XL Genetic 
Analyzer con BigDyeTM Terminator Sequen-
cing Kit (Applied Biosystems), en la Unidad 
de Genómica del Instituto de Biotecnología del 
INTA (Hurlingham, Buenos Aires). Para cada 
extracto se obtuvieron secuencias de al menos 
dos amplificaciones diferentes por fragmento. 

Las mutaciones fueron identificadas mediante el 
alineamiento con la rCRS (Andrews, Kubacka, 
Chinnery, Lightowlers y Turnbull, 1999). Para 
cada individuo se determinó una secuencia fi-
nal consenso para la HVR I a partir de todos 
los fragmentos secuenciados, considerándose 
únicamente aquellas mutaciones que estuvie-
ran presentes en la mayoría de las secuencia-
ciones. Ésta fue comparada con las disponi-
bles en bibliografía (PhyloTree 17; van Oven y 
Kayser, 2009) mediante el programa Haplogrep 2 
(Weissensteiner et al., 2016).

Prevención de la contaminación y 
autenticidad

En este trabajo se aplicaron los procedimien-
tos establecidos en la literatura para el análisis 
de ADNa (e.g. Kemp y Smith, 2010), destinados 
principalmente a evitar la contaminación y obte-
ner resultados confiables. En primer lugar, todos 
los procesamientos previos a la amplificación 
por PCR fueron llevados a cabo en una campana 
de flujo laminar que evita el intercambio de aire 
con el exterior y se realizaron en un laboratorio 
aislado del sector destinado a procedimientos 
post-PCR. Todas las superficies y materiales de 
trabajo fueron limpiados con una solución de 
agua lavandina comercial 10% y/o etanol 70%, e 
irradiados con luz UV durante al menos 45’ antes 
y después de su utilización. Todos los procedi-
mientos se llevaron a cabo usando indumentaria 
previamente irradiada con luz UV: guardapolvo, 
cofia, barbijo y doble par de guantes. 

Se incluyeron tanto blancos de extracción 
como de PCR a fin de controlar que no hubiera 
contaminación con ADN exógeno durante todos 
los procedimientos. 

Por último, con el objetivo de detectar po-
sibles fuentes de contaminación humana, se 
analizaron los haplotipos mitocondriales de los 
investigadores que tuvieron contacto con las 
muestras analizadas y con las áreas de trabajo.

Análisis estadístico

Base de datos
Con el fin de comparar los resultados ob-

tenidos para los individuos del Lago Salitroso, 
se incorporaron al estudio secuencias de otros 
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grupos antiguos de la Patagonia recopilados de 
la literatura. Se estudiaron un total de 86 indivi-
duos, agrupados siguiendo un criterio geográfi-
co en: Norpatagonia, Costa de Santa Cruz, Lago 
Salitroso, Kawéskar y Yámana (Material suple-
mentario, Tabla S1).

Variabilidad genética poblacional
A fin de comparar la variabilidad genética de 

la población analizada en el presente trabajo con 
la de otros grupos antiguos de Patagonia, se es-
timaron diversos estadísticos de variabilidad: el 
número de haplotipos (h), la diversidad haplo-
típica (Hd), la diversidad nucleotídica (π) y el 
estimador de Watterson (θs). Todos los estadís-
ticos fueron calculados con el programa DnaSP 
v.5.10.01 (Librado y Rozas, 2009).

Diferenciación genética
Para evaluar la diferenciación genética entre 

los grupos poblacionales antiguos analizados en 
la Patagonia (Material suplementario, Tabla S1), 
se realizó un Análisis Molecular de la Varianza 
(AMOVA) con el programa Arlequin v.3.5.2.2 
(Excoffier y Lischer, 2010). Se calcularon los 
estadísticos FST (ΦST) linealizados (Slatkin, 
1995) entre pares de poblaciones, y se realiza-
ron 1000 permutaciones para obtener la signi-
ficación (con α=0,05). El modelo de evolución 
molecular utilizado fue TN93+G (G=0,231; 
Tamura y Nei, 1993), elegido con el programa 
MEGA 6 (Tamura, Stecher, Peterson, Filipski y 
Kumar, 2013).

Análisis de redes de haplotipos
Se estudió la distribución de los linajes ob-

tenidos en los individuos del Lago Salitroso 
en otras poblaciones de la región, antiguas y 
nativas actuales (Tabla S1). Se construyeron 
redes de haplotipos para los haplogrupos mi-
tocondriales B2, C1, D1 y D4h3a, con el mé-
todo Median Joining (Bandelt, Forster y Röhl, 
1999) utilizando el programa Network v.5.0.0.1 
(http://www.fluxus-engineering.com). Se asig-
nó a cada sitio polimórfico un peso acorde a 
las tasas mutacionales descriptas por Soares y 
colaboradores (2009). Para la red del haplogru-
po B2 no se consideraron las mutaciones en las 
posiciones 16182 y 16183 por su alta tasa de 
mutación. 

Pruebas de expansión poblacional
Se calcularon los estadísticos D (Tajima, 

1989) y Fs (Fu, 1997), para la población del 
Lago Salitroso, y su significación se obtuvo 
mediante la realización de 1000 simulaciones 
de coalescencia utilizando el programa DnaSP 
v.5.10.01 (Librado y Rozas, 2009).

RESULTADOS

Se obtuvieron secuencias reproducibles de la 
HVR I para 16 de los 28 individuos analizados 
en este trabajo (57,1% de éxito en la recupera-
ción de ADNa). Sin embargo, se observó que la 
tasa de recuperación dependió del tipo de mues-
tra analizada, ya que para piezas dentales fue 
de un 93% (n=15), mientras que para los restos 
óseos de un 15% (n=13). 

No se observó contaminación con ADN de 
los investigadores del Equipo de Antropología 
Biológica (CEBBAD, Universidad Maimó-
nides) ni de los arqueólogos que cedieron las 
muestras para su análisis (Material suplementa-
rio, Tabla S2). 

Variabilidad genética de la población
del Lago Salitroso

En la Tabla 1 se presentan las secuencias 
para cada individuo y su linaje mitocondrial, 
según HVR I. Siete individuos del Lago Salitro-
so analizados pudieron asignarse al haplogrupo 
D1g, cinco al B2, tres al C1 y uno al D4h3a.

En la Tabla 2 se resumen los resultados del 
análisis de variabilidad genética. Todos los es-
tadísticos indican que la población del Lago 
Salitroso posee una alta variabilidad, similar a 
la hallada en Norpatagonia, siendo estas dos las 
más variables de las poblaciones antiguas anali-
zadas. Asimismo puede destacarse que la pobla-
ción del lago tiene la mayor cantidad de haplo-
tipos diferentes (12 dentro de los 16 individuos 
con resultados). 

Diferenciación genética entre el Lago 
Salitroso y otros grupos prehispánicos

El AMOVA realizado mostró que existe dife-
renciación genética entre los grupos analizados 
(FST=0,21311; p<0,00001; Tabla 3). Las compa-
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raciones entre pares de grupos a través del cálculo 
de los FST linealizados muestran que la población 
del Lago Salitroso se diferencia significativa-
mente (p<0,05) de todas las poblaciones antiguas 
consideradas en el estudio, siendo mayores las 
diferencias con poblaciones insulares (Yámana y 
Kawéskar), y menores con las continentales (Fig. 
2; Material suplementario, Tabla S3). 

Distribución de los haplotipos 
encontrados

En líneas generales, en las redes de haplotipos 
construidas se destaca la presencia en la pobla-
ción del Lago Salitroso tanto de linajes centrales, 
muy frecuentes en poblaciones antiguas y actua-
les de la región, como de haplotipos derivados 
que en su mayoría fueron hallados únicamente en 
la cuenca. Cabe destacar que se está analizando 
sólo la HVR I, por lo que resulta probable que 
algunas de las muestras analizadas posean poli-
morfismos derivados por fuera de la región mito-
condrial estudiada.

En el caso del haplogrupo C1 (Fig. 3) el ha-
plotipo del individuo LS 6 no es compartido 
con otra población, si bien comparte una mu-
tación en la posición 16266 con un individuo 
mapuche actual (de Saint Pierre et al., 2012a). 
Este último pertenece al subhaplogrupo C1b13, 
lo cual podría sugerir su presencia en el Lago 
Salitroso. Sin embargo, para poder concluir al 
respecto es necesario ampliar el rango de aná-
lisis a fin de incluir las posiciones 258 y 7091, 
que son diagnósticas para este linaje (de Saint 
Pierre et al., 2012b). Por otro lado, llama la 
atención que en otro individuo del Lago Sali-
troso (LS 13) se halló un haplotipo descripto 
también para un individuo de Puerto San Ju-
lián, en la costa de Santa Cruz (C1+16171; 
Crespo et al., 2017b).

La red realizada con el linaje D1 (Fig. 4) 
presenta una topología multimodal, asociada a 
la alta frecuencia del linaje D1g (Bodner et al., 
2012) en poblaciones patagónicas. En efecto, 
la mayoría de los individuos del Lago Salitroso 
posee dicho linaje, compartido con individuos 

Población n h Hd π θs k

Norpatagonia 15 9 0,924 (0,044) 0,01571 (0,00123) 0,018 5,371

Costa de Santa Cruz 5 4 0,900 (0,161) 0,01754 (0,00337) 0,015 6,000

Lago Salitroso 16 12 0,950 (0,041) 0,01693 (0,00154) 0,018 5,792

Kawéskar 20 11 0,921 (0,037) 0,01484 (0,00153) 0,013 5,074

Yámana 27 10 0,809 (0,064) 0,01000 (0,00198) 0,013 3,419

Total 83 35 0,951 (0,011) 0,01668 (0,00070) 0,023 5,703

TABLA 2. Estadísticos de variabilidad genética obtenidos para las poblaciones antiguas analizadas

n: tamaño muestral; h: número de haplotipos; Hd: diversidad haplotípica (desvio estandar); π: diversidad nucleotídica (desvio 
estandar); θs: estimador de Watterson; k: número promedio de diferencias nucleotídicas.

Fuente de variación g.l. Suma de cuadrados Componentes de la varianza Porcentaje de variación

Entre poblaciones 4 58,762 0,753 21,31*

Dentro de poblaciones 78 216,774 2,779 78,69

Total 82 275,536 3,532 100

TABLA 3. Resultado del AMOVA realizado con las poblaciones arqueológicas de la Patagonia

 g.l.: grados de libertad. *p< 0,00001.

V. ARENCIBIA ET AL./REV ARG ANTROP BIOL 21(2), 2019. doi:10.24215/18536387e004
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Fig. 2. Comparaciones de a pares (FST) entre los grupos poblacionales prehispánicos estudiados, linealizadas por 
el método de Slatkin. *p<0,05.

Fig. 3. Red de haplotipos del linaje C1 según la HVR I. @ indica sitios revertantes. La flecha indica el haplotipo 
C1 nodal, definido por mutaciones en las posiciones 16223, 16298, 16325 y 16327 respecto a la rCRS. 

ANÁLISIS DE ADNmt DE GRUPOS DEL LAGO SALITROSO
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Fig. 4. Red de haplotipos del linaje D1 según la HVR I. @ indica sitios revertantes. La flecha indica el haplotipo 
D1 nodal, definido por mutaciones en las posiciones 16223, 16325, 16362 respecto a la rCRS.

Fig. 5. Red de haplotipos del linaje D4h3a según la HVR I. @ indica sitios revertantes. La flecha indica el ha-
plotipo D4h3a nodal, definido por mutaciones en las posiciones 16223, 16241, 16301, 16342 y 16362 respecto 
a la rCRS.

V. ARENCIBIA ET AL./REV ARG ANTROP BIOL 21(2), 2019. doi:10.24215/18536387e004
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de poblaciones actuales, así como la variante 
D1g+16189+16209, presente en poblaciones 
tanto prehispánicas como actuales. El resto de 
los individuos de esta población presentó ha-
plotipos con mutaciones adicionales no halladas 
en la base de datos, y únicamente LS 27 resultó 
tener la misma variante que un Selk’nam prehis-
pánico (D1g+16189+16209+16250; Raghavan 
et al., 2015).

El linaje D4h3a (Fig. 5) fue hallado solo en 
un individuo de la población del Lago Salitroso, 
cuyo haplotipo es compartido con un individuo 
Selk’nam antiguo (D4h3a+16051; Raghavan et 
al., 2015), dos individuos de la costa de Santa 
Cruz antiguos (Crespo et al., 2017a; Motti et al., 
2015), y Tehuelches actuales (de Saint Pierre et 
al., 2012a).

Finalmente, la red construida para los ha-
plotipos B2 (Fig. 6) muestra que cuatro de los 
cinco individuos del lago con dicho linaje com-
parten el haplotipo central. Por otro lado, LS 11 
(B2+16362) posee un haplotipo particular no 
compartido con individuos de ninguna otra po-
blación patagónica. Cabe destacar que en este 
caso, los linajes del Lago Salitroso pudieron ser 
comparados únicamente con poblaciones ac-
tuales, puesto que el haplogrupo B2 no se halló 
en ninguna de las poblaciones prehispánicas de 
Patagonia con información disponible en biblio-
grafía.

Pruebas de expansión poblacional

No se hallaron evidencias de expansión po-
blacional en el Lago Salitroso puesto que tanto el 
valor del D (-0,12803) como el de Fs (0,40195) 
resultaron ser no significativos (p=0,57200 y 
p=0,42700 respectivamente).

DISCUSIÓN

Variabilidad genética de la población 
humana del Lago Salitroso

A nivel mitocondrial, la población prehispá-
nica del Lago Salitroso presenta características 
particulares que la diferencian de otras pobla-
ciones patagónicas. Por ejemplo, si bien la alta 
frecuencia del linaje D1g (43,7%) resultaba 
esperable ya que es un linaje altamente repre-
sentado en la Patagonia tanto al este como al 
oeste de la Cordillera de los Andes (de Saint 
Pierre et al., 2012a), la asignación de un total 
de cinco individuos (31,3%) al haplogrupo B2 
resulta altamente llamativa. Esto se debe a que 
los estudios realizados en poblaciones nativas 
actuales detectan este haplogrupo hasta Pata-
gonia Septentrional (de Saint Pierre et al., 2012 
a y b; Moraga et al., 2000). Sin embargo, este 
hallazgo se relaciona con los resultados obte-
nidos por Reyes et al. (2012) en la Patagonia 

Fig. 6. Red de haplotipos del linaje B2 según la HVR I. No se tuvieron en cuenta las posiciones 16182 y 16183 
para la confección de la red. La flecha indica el haplotipo B2 nodal, definido por mutaciones en las posiciones 
16189 y 16217 respecto a la rCRS.
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chilena y Franco et al. (2017) en Santa Cruz, 
donde la alta representación del haplogrupo B2 
sugiere que este linaje se encontraba presente en 
los primeros pobladores de la región, o bien su 
presencia en grupos más tardíos del sur (como 
en la población del Lago Salitroso) se debería 
a un poblamiento posterior desde Norpatagonia. 
Por lo tanto, su ausencia en la gran mayoría de 
las poblaciones prehispánicas y actuales de tan 
altas latitudes podría no ser causa de la pérdida 
del linaje por efecto de la deriva genética en el 
poblamiento inicial hacia el sur. En cambio, po-
dría sugerirse un posible sesgo muestral en las 
poblaciones analizadas, tanto actuales como an-
tiguas, o bien la pérdida más reciente del linaje 
por algún proceso microevolutivo posiblemente 
asociado a la conquista europea.

Considerando la disminución hacia el sur de 
la variabilidad genética mitocondrial planteada 
a escala continental, los resultados de este traba-
jo (Tabla 2) muestran que, para el contexto pa-
tagónico, la reducción más marcada se observa 
únicamente en poblaciones insulares pero no así 
en continentales como se pensaba (García-Bour 
et al., 2004; Moraga et al., 2000). De esta mane-
ra, los altos niveles de variabilidad observados 
en el Lago Salitroso podrían tomarse como evi-
dencia de que las poblaciones del sur de la Pata-
gonia continental poseían una mayor diversidad 
respecto a lo que se conocía hasta el momento, y 
que la deriva génica sí habría actuado de manera 
más acentuada sobre las poblaciones insulares 
debido a su aislamiento geográfico. Dado que la 
mayoría de los resultados disponibles de otras 
poblaciones antiguas de la región son de indi-
viduos aislados de diferentes períodos cronoló-
gicos, resulta necesario continuar los muestreos 
para contextualizar y ayudar a corroborar esta 
hipótesis.

Distribución de linajes y diferenciación 
de la población del Lago Salitroso

Según el modelo arqueológico de pobla-
miento planteado por Borrero (2001) y Goñi 
(2010), la Patagonia presenta un escenario geo-
gráfico en el cual las barreras biogeográficas y 
la baja demografía de las poblaciones cazado-
ras recolectoras habrían llevado a divergencias 
poblacionales. Acorde a esto, el análisis de sub-
estructuración poblacional indica diferencias 

significativas entre las poblaciones antiguas 
analizadas (Tabla 3). El caso particular de la 
diferenciación de la población del Lago Salitro-
so con respecto al resto de los grupos prehis-
pánicos patagónicos (Fig. 2) podría explicarse 
principalmente por la mencionada presencia del 
haplogrupo B2, ausente en el resto de las pobla-
ciones prehispánicas incluidas en el análisis, así 
como por la presencia de haplotipos derivados 
no compartidos con otras poblaciones en el caso 
de los haplogrupos C1 (Fig. 3) y D1 (Fig. 4). 

Sin embargo, existen linajes compartidos 
entre la población del Lago Salitroso y otras 
poblaciones antiguas. El hecho de que los indi-
viduos de los cuales provienen las muestras LS 
13, LS 14 y LS 27 compartan su haplotipo con 
otros individuos prehispánicos de las poblacio-
nes Selk’nam y de la costa de Santa Cruz per-
mite plantear un posible vínculo entre las regio-
nes, debido por ejemplo a un ancestro materno 
común o a un contacto poblacional (Borrero, 
Martin y Barberena, 2011; Goñi, 2013; Crespo, 
Lanata, Cardozo, Avena y Dejean, 2018).

Por último, uno de los individuos con haplo-
grupo B2 presenta polimorfismos no reportados 
hasta el momento en ninguna población actual 
de la Patagonia (Fig. 6), remarcando la singu-
laridad y diversidad de la población, así como 
la importancia de ampliar los análisis de restos 
antiguos.

¿Crecimiento poblacional de la 
población del Lago Salitroso?

La sobrerrepresentación de subadultos en la 
colección osteológica de los chenques tardíos 
(800 a 350 años cal AP) del Lago Salitroso lle-
vó a plantear un posible escenario de expansión 
o recuperación poblacional luego de la ACM 
(García Guraieb, 2010). Sin embargo, los análi-
sis estadísticos realizados en el presente trabajo 
no muestran un correlato genético de ese esce-
nario. Es posible que un crecimiento poblacio-
nal reciente no haya dejado huellas genéticas lo 
suficientemente fuertes como para ser detecta-
das con la metodología empleada. Por lo tanto, 
se plantea profundizar estos análisis a futuro 
incorporando más individuos, utilizando méto-
dos con enfoques probabilísticos sobre distintas 
regiones del genoma mitocondrial puesto que 
pueden variar los resultados (Postillone y Perez, 
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2017), y contrastando los resultados con otras 
poblaciones que posean evidencia de expansión.

Escenarios demográficos posibles para 
la cuenca del Lago Salitroso

La información recabada desde las distintas 
líneas de evidencia sugiere diversos escenarios 
posibles para la conformación de la población 
del Lago Salitroso, hace aproximadamente 2600 
años cal AP. Por ejemplo, puede plantearse un 
origen múltiple a partir de diversos grupos loca-
les de cazadores recolectores con ciertos niveles 
de flujo génico previo entre ellos, y altos nive-
les de variabilidad respecto a lo esperado para 
la región. Por otro lado, pudo haberse dado una 
relocalización de una única población asentada 
previamente en otra región patagónica, con cier-
to grado de diferenciación genética del resto de 
las poblaciones y altos niveles de variabilidad. A 
este respecto, la actual provincia de Santa Cruz 
posee registro de ocupaciones estables desde 
momentos tempranos del poblamiento (Perez 
et al., 2016) y evidencia isotópica que avala la 
existencia de nodos poblacionales hacia el in-
terior de la estepa (Gordón, Tessone, Beguelin, 
Arrigoni y Guichón, 2015; Tessone, 2010).

Sin embargo, la mayor parte de la informa-
ción genética disponible de la población de la 
cuenca del Lago Salitroso y analizada en este 
trabajo corresponde temporalmente al final de 
la ACM y años posteriores (Tabla 1). Por ende, 
cabe la posibilidad de que la alta variabilidad 
observada no sea una característica de la po-
blación inicial del lago, sino debido a una alta 
afluencia de migrantes atraídos posteriormente 
a la cuenca como consecuencia de las sequías 
extremas ocurridas durante la ACM. Este proce-
so podría ser evaluado mediante el análisis de la 
diversidad genética del lago en tiempos tempra-
nos y su comparación con la de tiempos tardíos.

CONCLUSIONES

La alta concentración de entierros humanos 
en el Lago Salitroso durante el Holoceno tardío 
permitió disponer de una muestra de gran tama-
ño y estimar la variabilidad genética a escala 
poblacional. Los niveles encontrados son altos 
respecto a los esperados según el patrón de re-

ducción hacia el sur propuesto en trabajos pre-
vios. Por lo tanto, no es posible concluir acerca 
de una disminución de la variabilidad hacia el 
sur de la Patagonia en su conjunto, sino única-
mente para el caso de poblaciones insulares. 

Por otro lado, las diferencias a nivel genético 
encontradas entre las poblaciones antiguas ana-
lizadas (Tabla 3) son consistentes con el modelo 
arqueológico de poblamiento planteado por Bo-
rrero (2001) y Goñi (2010). Particularmente, la 
diferenciación genética de la población del lago 
respecto del resto de las poblaciones analizadas 
podría deberse tanto a la alta variabilidad como 
a la presencia en alta frecuencia del haplogrupo 
B2, escasamente reportado hasta el momento en 
grupos cazadores recolectores prehispánicos de 
la región. En este sentido, su descubrimiento en 
tal frecuencia en una población antigua austral 
tiene fuertes implicancias en cuanto a los mode-
los de poblamiento y continuidad de los linajes 
maternos hasta la actualidad en la Patagonia. 

Si bien los últimos análisis bioarqueológicos 
sugieren un crecimiento poblacional durante los 
últimos 500 años de ocupación de la cuenca, no 
se encontraron evidencias genéticas de dicho pro-
ceso. Esto indica que es posible que otros pro-
cesos demográficos expliquen las características 
genéticas de la población del Lago Salitroso.

Es necesario tener en cuenta que sólo se ana-
lizó el linaje materno de los individuos. Es po-
sible que el estudio de linajes paternos y marca-
dores biparentales indiquen patrones diferentes, 
dando cuenta de otros procesos y patrones de-
mográficos, tales como la matri o patrilocalidad 
de las poblaciones.

Nota

1Sedentarización relativa de grupos locales 
en loci puntuales, provocando un aumento local 
de la población (Goñi et al., 2000-2002).
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