
1

Arencibia V. et al. ANÁLISIS GENÉTICO POBLACIONAL 
DE GRUPOS CAZADORES RECOLECTORES DEL HOLOCENO 
TARDÍO DEL LAGO SALITROSO (SANTA CRUZ, ARGENTINA)

POPULATION GENETIC ANALYSIS OF HUNTER-GATHERER GROUPS FROM 
THE LATE HOLOCENE OF THE SALITROSO LAKE (SANTA CRUZ, ARGENTINA)

REVISTA ARGENTINA DE ANTROPOLOGÍA BIOLÓGICA
Volumen 21, Número 2. Julio-Diciembre 2019

Grupo poblacional n Región Temporalidad 
(años AP) Referencias

Norpatagonia
4 Norpatagonia andina 5600-S. XVI Crespo et al., 2017b

11 Norpatagonia costera 3196-464 Crespo et al., 2017a

Costa de Santa 
Cruz 5

Cañadón Misionero 70±30 Motti et al., 2015
Puerto San Julián n.d. Crespo et al., 2017a

Lago Salitroso 16 Noroeste de Santa Cruz 2600-301 este trabajo

Kawéskar 20 Archipiélagos chilenos
1820-220 de la Fuente et al., 2015

n.d. Moraga et al., 2010
n.d. Raghavan et al., 2015

Yámana 27 Sur de Tierra del Fuego, 
Argentina

n.d. de la Fuente et al., 2015
histórico Dejean et al., 2008

n.d. Raghavan et al., 2015
n.d. Crespo et al., 2017b

Selk’nam 3 Tierra del Fuego, Argentina n.d. Raghavan et al., 2015
Total antiguas 86

Pehuenche 42 Trapa-Trapa, Bío-Bío, Chile actual de Saint Pierre et al., 2012a

Mapuche

34 Isla Huapi, Valdivia, Chile actual Moraga et al., 2000
19 Temuco, Cautín, Chile actual

de Saint Pierre et al., 2012a
51

Cerro Policía, Aguada 
Guzmán y Lonco Vaca, Rio 

Negro, Argentina
actual

39 Anecón Grande, Rio Negro, 
Argentina actual Ginther et al., 1993

Huiliche 58 San Juan, Osorno, Chile actual de Saint Pierre et al., 2012a

Tehuelche 29 Loma Redonda y El Chalía, 
Chubut, Argentina actual de Saint Pierre et al., 2012a

Kawéskar 13 Punta Arenas, Magallanes, 
Chile actual Moraga et al., 2010

Yámana 21 Ukika, Puerto Williams e 
Isla Navarino, Chile actual de Saint Pierre et al., 2012a

Total actuales 306

Material suplementario

TABLA S1. Base de datos de grupos poblacionales antiguos (agrupados siguiendo un criterio geográfico)
y adscriptos a nativos actuales utilizada para los análisis bioestadísticos

n:tamaño muestral. Los grupos de individuos adscriptos a grupos nativos actuales fueron utilizados únicamente para la 
realización de las redes de haplotipos. n.d.:no disponible.
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TABLA S2. Mutaciones en la HVR I con respecto a la rCRS de todos los investigadores
del Equipo de Antropología Biológica y los arqueólogos del sitio 

Investigador SNPs HVR I vs. rCRS Probable haplogrupo

Investigador 1 16293G 16311C H11a

Investigador 2 16162G 16209C H1a1

Investigador 3 16126C 16198C 16294T 16296T 16304C T2b

Investigador 4 - H2a2a1

Investigador 5 16111T 16129A 16223T 16290T 16319A 16362C A2

Investigador 6 16223T 16292T 16357C 16411A 16412A W

Investigador 7 - H2a2a1

Investigador 8 - H2a2a1

Investigador 9 16111T 16223T 16290T 16294T 16319A 16362C A2

Investigador 10 16304C H7

-: sin mutaciones con respecto a rCRS.

TABLA S3. Comparación de a pares (FST) entre todos los grupos poblacionales analizados

Kawéskar Yámana Costa Santa Cruz Norpatagonia Lago Salitroso

Kawéskar <0,00001 0,49414 0,01855 <0,00001

Yámana 0,45845 0,02344 <0,00001 <0,00001

Costa Santa Cruz 0 0,20168 0,53418 0,03613

Norpatagonia 0,13435 0,29079 0 0,01855

Lago Salitroso 0,30656 0,46440 0,16605 0,09682

Por debajo de la diagonal se muestra el valor de FST y por encima el correspondiente p-valor. En negrita: p < 0,05.
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