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“Este valle de Aconcagua es mejor y mds abundoso que todos los pasados; Tiene tres
leguas de ancho por las mds parte y por otras partes poco menos. Tiene de la sierra a la
mar xx leguas; tiene ovejas y mucho maiz y algarrobales. Corre por este valle un rio
caudaloso; tienen sacado los naturales xx y dos acequias grandes para regar todas las
tierras que cultivan y siembran...”

(Extracto de Cronica y relacion copiosa y verdadera de los reynos de Chile, Gerénimo de
Bibar, pp.37).
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RESUMEN

La arqueologia y la historia del Valle de Aconcagua dan cuenta de una gran variabilidad
cultural. Recientes prospecciones arqueoldgicas sugieren que desde el Periodo Alfarero
Temprano se visualizan dos areas diferenciadas culturalmente: valle de Putaendo y valle
de Los Andes. Estas areas muestran diferencias en relacion al tipo de ceramica, desarrollo
de petroglifos y patrones mortuorios. Junto con ello, las caracteristicas geograficas del
valle de Aconcagua, especificamente la presencia del rio Aconcagua se presenta como
una posible barrera geografica que influiria en el flujo de personas. A pesar de las
implicancias que puede traer el estudiar poblaciones mestizas, las poblaciones de
Aconcagua presentan caracteristicas demograficas que permitirian acercarnos a dilucidar
estas diferencias, por lo que en este estudio se evalud la existencia de diferencias
genéticas entre las poblaciones del Curso Superior del rio Aconcagua (valle de Aconcagua)
dada las diferencias culturales y la presencia del rio Aconcagua en el area. Se
genotipificaron 40 individuos del valle de Putaendo, 28 individuos del valle de Santa Maria
y 45 individuos del valle de Los Andes para 148 SNPs informativos de ancestria. Los
resultados de ancestria muestran que las tres poblaciones presentan en promedio
proporciones de los componentes ancestrales europeo (~54%), africano (~6%), indigena
del norte (~13%) e indigena del sur (~27%) muy similares. El andlisis de componentes
principales muestra que no existe subestructuracion genética entre las poblaciones del

valle de Aconcagua, formando un Unico cluster. Los valores de Fst entre las poblaciones



son muy bajos, lo cual es congruente con una escasa diferenciacién genética entre las
poblaciones. El analisis Discriminante de Componentes Principales muestra una sutil
diferencia entre el valle de Putaendo y el valle de Santa Maria y el valle de Los Andes. El
analisis de asignacion es coherente con los demas resultados, mostrando que el ~39% de
los individuos es asignado correctamente a la poblacion a la cual pertenece. Los resultados
sugieren una baja sefial de diferenciacion genética entre las poblaciones en estudio,
aungue esta puede haber sido influenciada por el proceso de mestizaje durante la
colonizacién europea, la cantidad de marcadores usados y/o la potencia de éstos para
distinguir dicha diferenciacién o que el rio Aconcagua no funciond necesariamente como
una barrera el flujo de personas entre los valles existentes, sino mdas bien como una

barrera cultural y, posteriormente politico-administrativa.

ABSTRACT

The archaeology and history of the Aconcagua Valley account for a great cultural
variability. Recent archaeological surveys suggest that from the Early Potter Period two
culturally differentiated areas are visualized: Putaendo valley and Los Andes valley. These
areas show differences in relation to the type of ceramics, development of petroglyphs
and mortuary patterns. Along with this, the geographical characteristics of the Aconcagua
Valley, specifically the presence of the Aconcagua River, is presented as a possible

geographic barrier that would influence the flow of people. Despite the implications of



studying mestizo populations, the populations of Aconcagua have demographic
characteristics that would allow us to elucidate these differences, so in this study, the
existence of genetic differences between the Upper Aconcagua River courses (Aconcagua
Valley) was evaluated, given the cultural differences and the presence of the river in the
area. Forty individuals from the Putaendo Valley, 28 individuals from the Santa Maria
Valley and 45 individuals from the Los Andes Valley were genotyped for 148 ancestry
information SNPs. The ancestry results show that the three populations present on
average proportions of the European (~ 54%), African (~ 6%), northern (~ 13%) and
southern indigenous (~ 27%) ancestral components very similar. The analysis of Principal
Components shows that there is no genetic substructure among the populations of the
Aconcagua Valley, forming a single cluster. The values of Fst between the populations are
very low, which is consistent with a low genetic differentiation among the populations.
The Principal Components Discriminant analysis shows a subtle difference between the
Putaendo Valley and the Santa Maria Valley and the Los Andes Valley. The allocation
analysis is consistent with the other results, showing that ~ 39% of the individuals are
correctly assigned to the population to which they belong. The results suggest a low signal
of genetic differentiation among the populations studied, although this may have been
influenced by the process of crossbreeding during European colonization, the amount of
markers used and/or the potency of these to distinguish this differentiation or that the
Aconcagua river did not necessarily function as a barrier to the flow of people between

the existing valleys, but rather as a cultural barrier and, subsequently, political-



administrative.



INTRODUCCION

La estructura genética de las poblaciones humanas estd modelada por factores
geograficos, climaticos, demograficos, linglisticos y culturales. De este modo, el
conocimiento de estos factores respecto de una poblacién determinada se vuelve
relevante, puesto que tendran implicancias en la comprension de la composicidon genética
de dichas poblaciones (Mielke & Fix, 2007).

Los grupos humanos que habitaron el valle de Aconcagua se encontraban en un contexto
geografico y cultural peculiar, considerado una frontera entre los desarrollos culturales
propios del Norte Chico y Chile Central. Sumado a ello, el valle se caracteriza por hitos
geograficos que no pasan desapercibidos y que modelaron su desarrollo, siendo el rio
Aconcagua el masimportante, ya que recorre de este a oeste toda el area (Sanchez, 2004).
La arqueologia del valle de Aconcagua da cuenta de una gran variabilidad cultural.
Prospecciones arqueoldgicas evidencian la existencia de dos areas diferenciadas
culturalmente: una asociada a lo que es actualmente el valle de Putaendo y otra asociada
al valle de Los Andes. Las piezas claves para determinar dicho contexto estan dadas por
diferencias en la tipologia de la cerdmica, aspectos mortuorios y desarrollos artisticos
(Gonzalez, 2001; Hermosilla et al. 2004; Troncoso, 2005; Pavlovic, 2006). Junto con ello,
el area del valle de Putaendo habria tenido fuertes y perdurables interacciones con los
desarrollos del Norte Chico a diferencia de lo que ocurria en el valle de Los Andes donde

las relaciones eran mas bien con el valle de Maipo-Mapocho hacia el sur (Pavlovic et al.



2005).

La llegada de los conquistadores en el contexto del descubrimiento y conquista de
América marcara un hito que tendra consecuencias a nivel cultural y bioldgico en las
poblaciones de América (Adhikari et al. 2007). A pesar de ello, los datos histéricos
muestran que las poblaciones del valle de Aconcagua, desde el punto de vista
demografico, han sido bastante estables (Leiva, 2010). Dado lo anterior, se propone como
un buen sustrato para estudiar fenédmenos relacionados con aspectos tempranos de la
conformacion de las poblaciones del Curso superior del rio Aconcagua. Especificamente,
permite indagar en cémo el contexto cultural y geografico favoreceria la disminucion del
flujo de personas vy, posiblemente el flujo genético entre los valles, derivando en una
diferenciacion genética entre éstos. De esta manera, en el transcurso de esta
investigacion se pretende probar las existencia de diferencias genéticas entre las

poblaciones del Valle de Aconcagua dado el contexto en que se han desarrollado éstas.



ANTECEDENTES VALLE DE ACONCAGUA

Geografia

El conocimiento de la geografia donde habita un grupo humano es muy importante al
momento de comprender la variabilidad bioldgica y cultural existente en este. El contexto
geografico en que se desarrolle un grupo humano determinard, en parte, los patrones de
subsistencia, la movilidad espacial y las relaciones sociales y bioldgicas que mantendrd en
el tiempo dentro de él y con otros grupos (Harcourt, 2016). En este sentido, valles, rios,
montafas, etc. pueden eventualmente funcionar como barreras naturales frente al
intercambio e interaccion entre diferentes poblaciones humanas. Evidentemente, el
desarrollo de obras viales y de nuevos medios de transporte, permiten hoy en dia superar
muchas de las barreras geograficas existentes, pero en el pasado el movimiento espacial
y las relaciones entre las poblaciones estaban dadas, en mayor grado, por el contexto
geografico en el cual se desarrollaban (Rothhammer & Dillehay, 2009). Desde esta
perspectiva, es relevante tener en cuenta las caracteristicas geograficas de una regién
determinada, ya que estas pueden llegar a constituir no solo barreras culturales, sino
también barreras al flujo genético.

El valle de Aconcagua correspondiente al curso superior del rio Aconcagua es una cuenca
de origen cordillerano, la cual se encuentra ubicada en la Region de Valparaiso, Chile.

Dentro del valle se pueden evidenciar 3 areas: valle de Putaendo, valle de Santa Maria y



el valle de Los Andes (Figura 1). La geografia del Valle es muy particular, ya que se
encuentra en una zona de transicion orografica entre el relieve transversal tipico del Norte
Chico vy los ejes longitudinales presentes en Chile Central, observandose ademads una

transicion climatica entre el clima semiarido y el clima mediterraneo (Quintanilla, 1975).

Coquimbo

ARGENTINA

Santiago

Figura 1. Mapa Curso superior del rio Aconcagua. Contexto geografico y las tres areas
principales: valle de Putaendo (rojo), valle de Santa Maria (celeste) y valle de Los Andes

(amarillo) (Modificado de Pavlovic, 2006).

A causa de estas caracteristicas es que presenta una gran variedad de accidentes
geograficos como serranias, cajones montafiosos, cerros islas, etc. los cuales actuarian

como limites naturales entre los valles presentes en la zona de estudio. Junto con los
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correspondientes hitos geograficos se encuentra el rio Aconcagua, el cual recorre todo el
valle. Este rio posee un régimen nivo pluvial, con escurrimiento superficial (Sanchez,
2004), por lo que no es arriesgado sugerir que el constante flujo de agua podria traer
como consecuencias, en ciertas épocas del afio, inundaciones en las poblaciones cercanas
a su curso. El rio Aconcagua ha sido un importante afluente que ha permitido la
subsistencia de las poblaciones del valle del Aconcagua, siendo considerado como limite
natural, en lo que respecta a la transicion Norte Chico — Nucleo Central (Allesch et al.
1975). Cortez & Mardones (2009) han sugerido que, teniendo en cuenta que hace tan
solo 200 afios se construyod el primer puente que unia al valle de Putaendo y valle de Santa
Maria al valle de Los Andes, el rio Aconcagua habria actuado siempre como una barrera
geografica natural, lo que permitié incluso que durante el siglo XIX fuera usado como
limite politico-administrativo en el Aconcagua, llevando a la divisién del Valle de

Aconcagua en el Departamento de San Felipe y el Departamento de Los Andes.

Arqueologia

El estudio de los restos materiales es una de las formas mas directas de conocer las
culturas prehispanicas que habitaron el actual territorio del Curso Superior del rio
Aconcagua (valle de Aconcagua). Su andlisis no solo permite individualizar una cultura,
sino que también permite establecer relaciones de dicha cultura con otros desarrollos

culturales y a partir de ahi realizar inferencias respecto a las dindmicas sociales y



demograficas en un tiempo y lugar determinado (Watson, 1976). Una aproximacion muy
importante al estudio de las dindmicas culturales es el intercambio, el cual permite
conocer la interaccion intra e interpoblacional entre diferentes poblaciones, dilucidando
de esta forma posibles contactos entre diferentes areas geograficas (Renfrew & Bahn,
2016). En vista de lo anterior, el analisis de estilos ceramicos, artefactos mortuorios y
manifestaciones artisticas en general, no es un ejercicio trivial, puesto que a partir de
estos se define la identidad, limites y distribucién en el espacio y el tiempo de una cultura,
logrando de esta forma desmarafiar las redes de interaccion entre las diferentes
poblaciones. En contexto arqueoldgico, estas redes de interaccion son definidas por
artefactos que son intercambiados entre los diferentes grupos, lo que da cuenta de
posibles contactos repetitivos entre personas, los cuales pueden mantenerse en el tiempo
mediante parentesco y/o matrimonios (Rowlands, 1998). Lo anterior es una consideracion
relevante, ya que permite conocer el patron en que se desarrollan los matrimonios junto
a las relaciones de parentesco legitimado por una cultura, lo cual trae consecuencias a
nivel genético en las poblaciones que participan de dichos procesos (Walker et al. 2011).
Desde esta perspectiva, el estudio de restos arqueoldgicos permite hacer inferencias
entorno al contexto sociocultural en el cual se desarrolla una cultura, delimitando redes
de interaccion sociocultural, conociendo las formas en que se legitima el parentesco, lo
cual nos lleva a entender un plano de interaccion bioldgica entre las poblaciones en
cuestion.

El valle del Aconcagua presenta una secuencia crono-cultural basica la cual estd dada
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principalmente por los patrones de asentamiento, estrategias de subsistencia y la
organizacion social e ideoldgica elaborada por las poblaciones prehispanicas que
habitaron el actual territorio de Chile central, especificamente en el Curso Superior del rio
Aconcagua. La Prehistoria del Valle de Aconcagua se divide en tres grandes etapas (Figura

2): El Periodo Paleoindio, el Arcaico y el Alfarero (Temprano, Intermedio Tardio y Tardio-

Inka) (Pavlovic, 2006).

o AC DC
ANOS ] o 8 8 8
= =} © S I n
— o — — —
AGROALFARERO
. TEMPRANO
PERIODOS PALEOINDIO ARCAICO INTERMEDIO
CULTURALES TARDIO ;
TARDIO
INKA
PRIMEROS | CAZADORESRECOLECRORES
POBLADORES ARCAICOS BATO
LLOLLEO
DESARROLLOS
CULTURALES I
OTROS DESARROLLOS CULTURALES
ACONCAGUA
]
OTROS DESARROLLOS TARDIOS
[
INKA

Figura 2. Secuencia Crono-cultural de los periodos y desarrollos culturales del valle de
Aconcagua. Largo de rectangulos corresponde a la duracion temporal de cada desarrollo

cultural (Modificado de Pavlovic et al. 2003).

El Periodo Paleoindio estd caracterizado por la llegada de las primeras poblaciones

humanas al continente americano via Estrecho de Bering hace 20.000-15.000 afios atras
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(Goebel et al. 2008). Estos grupos se expandieron rapidamente por el continente
ocupando territorios y aprovechando los recursos que este les proporcionaba. La Unica
evidencia del Paleoindio en Aconcagua corresponde a la Caverna Piuguenes (Stehberg et
al. 2012).

Durante el Periodo Arcaico (11.000 - 300 AC) hubo un cambio climatico a nivel global,
dando como resultado un clima mas templado (Messerli et al. 2000). La extincién de la
megafauna produjo un quiebre en el modo de vida de los grupos humanos, lo que los llevd
a adoptar una estrategia de vida ndmada cazador-recolector. Dicho cambio, tuvo
implicancias en el patrén de asentamiento de las poblaciones, las que tuvieron que
explotar otros recursos para sobrevivir y, por ende, optar por una mayor movilidad en el
area (Vilches & Saavedra, 1994). Estas sociedades cazadoras-recolectoras se movilizaban
en pequefios grupos, los cuales mantendrian relaciones de parentesco y estaban en
constante interaccidon con otros grupos, lo que habria permitido el intercambiado no sdlo
de material cultural, sino también de individuos (Hamilton et al. 2007). Las caracteristicas
de estos grupos cazadores recolectores, sugiere que la variabilidad genética de estos seria
baja y que procesos de deriva genética estarian moldeando de forma importante su
genoma dado el reducido tamafio efectivo poblacional (O’Connell, 1999).

El Periodo Alfarero Temprano (300 AC — 1000 DC) se caracterizo por el desarrollo de la
agricultura incipiente y la produccién alfarera. Estos hechos tendrdn como consecuencia
que los grupos comiencen paulatinamente a asentarse mas prolongadamente y que haya

un aumento poblacional a consecuencia de mayores insumos alimenticios (Pavlovic et al.

12



2003). La produccion alfarera es un desarrollo muy importante, ya que a través del analisis
de las caracteristicas de la alfareria se pueden realizar inferencias con respecto a las
interacciones existentes entre los diferentes grupos en un espacio y tiempo determinado,
ademas de posibles cambios demograficos asociadas a ésta (Mills et al. 2013).

Dos grupos culturales son bien definidos para este periodo que estarian cohabitando en
Chile Central: La Tradiciéon Cultural Bato y EI Complejo Cultural Llolleo (Sanhueza &
Falabella, 1999-2000). La Tradicidon Cultural Bato presenta un modo de vida cazador
recolector, con una distribucion espacial al interior de los valles de Aconcagua, Cuenca de
Santiago y precordillera del Maipo. Estudios arqueoldgicos sugieren pequefias unidades
familiares con alta movilidad, con poca diferenciacién entre ellas y una subsistencia
basada en la caza y recoleccién de recursos silvestres complementado con productos
cultivados como la quinoa y el maiz (Sanhueza et al. 2003; Rivas & Gonzalez, 2008).

El Complejo Cultural Llolleo estaria mas ligado a la horticultura, desarrollandose
principalmente en los valles interiores del Aconcagua, Maipo-Mapocho y Cachapoal
donde importantes rios permitieron su desarrollo (Falabella & Stehberg, 1989). Estudios
sugieren que se trataba de grupos de unas pocas unidades familiares que cohabitaban en
un mismo espacio y con una economia de autoabastecimiento (Falabella & Planella,
1991). Ademas de sus modos de vida distintivos y la coexistencia, se observarian
diferencias en sus manifestaciones culturales (Venegas et al. 2011). Sumado a los
desarrollos culturales Bato y Llolleo, habrian existido otros que se relacionarian con

poblaciones que habitaban en valles del Choapa, Norte Chico (Pavlovic et al. 2001) y las
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provincias argentinas de San Juan y Mendoza (Lagiglia, 1977).

Con respecto al Valle de Aconcagua, las investigaciones realizadas en los sitios
arqueoldgicos del Valle de Putaendo en el Periodo Alfarero Temprano (PAT), dan cuenta
de elementos decorativos y morfoldgicos tales como: bases concavas, planas sencillas,
incisos toscos, incisos lineal punteados, entre otras, que no se encuentran muy
frecuentemente en desarrollos de Chile central, sino que por el contrario sugieren fuertes
semejanzas con desarrollos culturales del Norte Chico y del valle de Choapa (Pavlovic,
1999; Pavlovic, 2000; Pavlovic, 2001; Pavlovic et al. 2003; Hermosilla et al. 2004; Pavlovic,
2006), ademas de similitudes con poblaciones trasandinas del Centro Oeste Argentino
relacionadas con las culturas Agrelo o Calingasta de allende Los Andes (Gambier, 1993;
Pavlovic et al. 2004). Bajo este contexto y considerando las similitudes encontradas en la
alfareria de estos grupos con poblaciones emplazadas hacia el norte del valle de
Aconcagua, no es arriesgado pensar que dichas interacciones hayan sido potenciadas por
relaciones de parentesco, aungque no hay que descartar que estas similitudes pueden
haber sido dadas netamente por difusion de ideas y no necesariamente asociado a
interacciones bioldgicas (Meggers, 1998).

Durante el Periodo Intermedio Tardio (1000 — 1450 DC) se produjeron cambios culturales
importantes en la zona. Se ha sugerido que estos cambios pueden haber sido provocados
o por lallegada de nuevas poblaciones al territorio o simplemente por la adopcién cultural
desde territorios al norte del valle (Cornejo, 1997), aunque investigaciones recientes

sugieren que las mismas poblaciones del Periodo Alfarero Temprano son quienes
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participaron de las transformaciones (Cornejo, 2009). Dentro de este contexto se
enmarca la Cultura Aconcagua, la cual tuvo sus manifestaciones en el drea central de Chile
durante este periodo (Sanchez & Massone, 1995). Las unidades minimas de vida social
estan relacionadas con caserios localizados en lugares con buen abastecimiento de agua,
lo cual permitié un desarrollo agricola importante vy, junto con ello, un modo de vida mas
sedentaria e incremento demografico (Falabella et al. 2016).

En el valle de Putaendo, prospecciones arqueoldgicas desarrolladas en los ultimos afios,
sugieren que para este periodo se caracterizan dos areas culturales diferenciadas: un
nucleo cultural correspondiente al valle de Putaendo y otro correspondiente al valle de
San Felipe-Los Andes (Pavlovic et al. 2008). La alfareria presente en Putaendo se
caracteriza por decoracion estrellada, piezas rojo engobada que no presentan la tipica
decoracién cuatripartita, ni la misma arcilla del tipo Aconcagua. Ademas, la presencia
exclusiva de jarros cerveceros y escudillas de paredes rectas, entre otras particularidades,
se encuentran ausente en los contextos del Valle de San Felipe- Los Andes (Pavlovic et al.
2003; Sanchez et al. 2004; Pavlovic et. al. 2005; Pavlovic et al. 2008). El tipo Putaendo
Policromo estd constituido por piezas muy similares a las vasijas de la cultura diaguita
(Gonzalez, 2001). Otras diferencias estarian relacionadas con la ausencia de arte rupestre
en el valle de San Felipe-Los Andes en comparacién a la riqueza artistica del Valle de
Putaendo, la cual reforzaria sus relaciones con los valles del Norte Chico (Michieli &
Gambier, 1998; Pavlovic et al. 2004; Pavlovic et al. 2005; Troncoso, 2005). El contexto

mortuorio presentaria diferencias en estas areas culturales definidas, donde en el Valle
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de Putaendo se observa un cementerio Tumuliforme (Necrdpolis), mientras que en San
Felipe-Los Andes se presentarian los cldsicos cementerios de tiumulos colectivos (Pavlovic
et al. 2005). Desde esta perspectiva, la mantencién de las diferencias culturales que se
hacen evidentes durante el Periodo Alfarero Temprano y potenciado en el Periodo
Intermedio Tardio, da cuenta de una continuidad en la interaccién entre las poblaciones
del valle de Putaendo y las poblaciones de los valles del Norte Chico.

Entre el 1400 DC y el 1536 DC, se extiende el periodo Tardio-Inka caracterizado por la
llegada del Inka a Chile Central. La ocupacion del valle de Aconcagua por el imperio Inka
implico el establecimiento de una red vial y la ocupacion discontinua de los territorios
(Sdnchez, 2004), lo cual permitié la mantencion de la cultura local. Lo anterior se puede
evidenciar en el patron de asentamiento, ya que regiones que se encontraban
densamente pobladas durante el PIT también presentan asentamientos para este
periodo. Asimismo, se evidencia la misma diferenciacién cultural entre el Valle de
Putaendo y el Valle de San Felipe-Los Andes que el encontrado durante el PIT, lo que
apoya la continuidad de estas poblaciones en el territorio (Troncoso, 2004; Pavlovic, 2006;
Pavlovic et al. 2012). Cabe destacar que, como parte de la presencia y dominaciéon
impuestos por el Inka en la zona, el sistema de mitas podria haber ocasionado flujos de
poblacion del norte hacia la poblacién de Aconcagua, junto a otros flujos poblacionales
(Stehberg, 1995).

En sintesis, los antecedentes arqueoldgicos del valle nos sugieren dos areas diferenciadas

culturalmente. Por un lado, el Valle de Putaendo con similitudes con poblaciones del
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Norte Chico y regiones trasandinasy, por otro lado, el valle de San Felipe-Los Andes mas
cercano a los valles al sur de esta drea. Dicha diferenciacion comenzaria a partir del

Periodo Alfarero Temprano extendiéndose hasta el Periodo Tardio-Inka.

Etnohistoria e historia

Durante el siglo XVI, el descubrimiento y conquista de América provocd importantes
cambios en las poblaciones nativas de América. Estos cambios se tradujeron en una
disminucion de estos grupos debido a enfermedades y a la guerra (Bianchi et al. 2003).

A pesar de ello, los conquistadores registraron una gran cantidad de informacion
referente a las poblaciones que habitaron el valle de Aconcagua. Cuando arribaron al valle
encontraron nativos que hablaban diferentes lenguas, ademads de evidenciar contactos
entre las comunidades indigenas y zonas adyacentes (Orellana, 1994), lo cual es
concordante con lo sugerido por la arqueologia. Con respecto al modo de vida,
describieron a los nativos como agricultores con asentamientos permanentes y otros
grupos de individuos cazadores recolectores cordilleranos estacionales, donde el transito
de grupos indigenas de otros valles e incluso transcordilleranos era constante (Farga,
1995).

Durante las primeras décadas de ocupacion del actual territorio chileno, se inicid la
reparticion de tierras entre los conquistadores junto con sus respectivas encomiendas

(grupo de indigenas). Se usé a los indigenas como fuerza de trabajo para labores de
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agricultura, ganaderia y mineria. Asi, los indigenas muchas veces debieron vender sus
tierras, pero se veian en la obligacion de trabajarlas (Venegas et al. 2011). Sin embargo,
en algunas ocasiones se trasladaban indigenas de sus asentamientos hasta zonas mineras
u otras regiones donde el encomendero lo requiriera. La mayoria de dichos movimientos
comprendié poblacién masculina y en menor grado poblacién femenina (Valenzuela,
2014). Un aspecto importante lo constituye el hecho que algunas comunidades indigenas
en el valle de Aconcagua, a pesar de los cambios ligados a la colonizacion europea,
mantenian un dominio persistente de sus tierras, ademads de reconectar las redes sociales
indigenas que durante el periodo prehispanico existian (Contreras, 2006).

Durante el Periodo Colonial (1598-1810), el proceso de mestizaje entre poblacién
masculina europea y poblacion femenina indigena trajo consigo un sincretismo cultural y
un cambio en la estructura genética de los antiguos pobladores de la region del valle del
Aconcagua, donde la construccion de la sociedad mestiza chilena fue el resultado del
entrecruzamiento de dos pools génicos diferentes y geograficamente distantes
(Valenzuela, 2010). En primera instancia fueron los inquilinos, trabajadores de las
haciendas, los descendientes de los primeros mestizos del Aconcagua Colonial (Guerra,
2005). Cabe sefialar, que el Valle de Aconcagua durante el siglo XVII y XVIII fue una
importante region exportadora de trigo y de productos mineros, esto provocd, en parte
la mantencion de la poblacién local, puesto que era necesaria constante mano de obra
para satisfacer la produccion (Jara, 1958). Ademas, es importante en esta regién los

llamados pueblos de indios, en los cuales predominaban individuos indigenas y mestizos.
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De esta manera, es en el inquilinaje donde predomina la herencia indigena local junto con
el componente europeo inicial (Gongora, 1960).

En términos demograficos no hay suficiente informacién con respecto a las dinamicas
especificas de cada zona en el valle de Aconcagua, pero en un trabajo de Cavieres (1983),
donde estudio la demografia de la ciudad de San Felipe, se sugiere que para el siglo XVIII
casi el 80% de los contrayentes fueron originarios de la jurisdiccion, y que ademas el 20 %
restante correspondian a residentes de Quillota, La Ligua, otras localidades del Norte
Chico y Santiago. Ademas, el mismo autor alude a la disminucion de la llegada de
forasteros. Esta supuesta estabilidad presentada durante este periodo se extenderia
hasta nuestros dias, segun lo sugerido por Leiva (2010) al analizar los censos de Aconcagua
entre los aflos 1875 y 1960. En un estudio mas preciso realizada en localidades del valle
de Putaendo, se menciona que este valle presenta una alta emigracion, con una tendencia
a migrar mas los hombres que las mujeres y, ademas de un bajo crecimiento poblacional
con poco desarrollo urbano y mucha ruralidad (Gomez, 1981).

Un aspecto importante a sefialar, es que el rio Aconcagua se constituyd por muchas
décadas como una frontera natural, pero también politica y administrativa que configurd
los espacios politicos, separando los departamentos de San Felipe y de Los Andes al menos

hasta finales del siglo XIX (Cortez & Mardones, 2009).
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Genética

El estudio de la variabilidad genética tiene implicancias para muchas disciplinas como la
biologia evolutiva, genética de poblaciones, antropologia molecular, medicina, entre
otras. En los seres humanos la variabilidad genética estd influenciada por muchos
factores, tanto culturales, como ecoldgicos y geograficos. De la misma forma, estudiar la
variabilidad genética de las poblaciones humanas nos permite conocer la manera en que
esos factores se encuentran moldeando la composicidn genética de dichas poblaciones
(Cavalli-Sforza & Feldman, 2003). Para ello, se debe caracterizar genéticamente a las
poblaciones, mediante el andlisis de marcadores moleculares de herencia uniparental
(DNA mitocondrial y Cromosoma Y) y/o de herencia autosémica. Dichos andlisis han
permitido generar fructiferos conocimientos relacionados con la evolucidon humana tales
como procesos migratorios y poblamiento, sefiales de seleccion, entre otros, junto con
las fuerzas evolutivas relacionadas a estos procesos (flujo genético, seleccién y deriva
genética), los cuales han sido temas centrales en genética de poblaciones humanas
(Templeton, 2007).

El analisis de la estructura genética de diversas poblaciones humanas ha sido un tema de
profundo interés. El avance de técnicas y metodologias para la caracterizacién genética
de diversas poblaciones ha permitido estudiar, mediante la incorporacion de informacién
histérica, demografica, arqueoldgica y ecoldgica, procesos locales de estructuraciéon

genética (November & Ramachandran, 2011). De esta manera, muchos estudios han
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permitido evaluar el impacto de la historia (Hunley & Healy, 2011; Koehl & Long, 2017),
geografia (Rangel-Villalobos et al. 2016; Campoy & Gonzalez-Martin, 2017) y la cultura
(Madrigal et al. 2001; De la Fuente et al. 2015) en la estructura genética de diversas
poblaciones humanas modernas.

En contexto de las investigaciones realizadas en Chile, éstas estuvieron, en primera
instancia, direccionadas a caracterizar grupos sanguineos y enzimas eritrocitarias (Harb,
Z.2004), y posteriormente la caracterizacién de marcadores uniparentales (Moraga et al.
2016) y variantes autosomales (Cifuentes, 2016), tanto de poblaciones indigenas, como
de poblaciones mestizas. Como fruto de estos estudios, se ha logrado caracterizar ciertas
variantes distribuidas en proporciones diferentes a lo largo de Chile, definiendo una clina
de variabilidad genética y logrando observar subestructuracién entre las poblaciones de
Chile (de Saint Pierre et al. 2012; Cifuentes, 2016), informacién concordante con la
historia bioldgica de las actuales poblaciones chilenas.

Los estudios de la composicidn genética del valle de Aconcagua son bastante recientes.
Leiva (2010), caracterizé por primera vez, mediante haplogrupos de ADN mitocondrial,
poblaciones urbanas de Aconcagua: San Felipe y Los Andes. Dicha investigacién mostro
un sutil aumento de frecuencias de los haplogrupos mitocondriales B2 y C1b encontrados
en alta frecuencia en poblaciones ubicadas en el norte de Chile, en comparacion a lo
ocurrido en el area centro sur de Chile, donde las frecuencias de estos haplogrupos son
bastante bajas (de Saint Pierre et al. 2012).

Orellana (2014), teniendo en cuenta antecedentes arqueoldgicos e historicos del Valle de
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Aconcagua, caracterizd haplogrupos de ADN mitocondrial (ADNmt) en poblaciones
rurales correspondientes a las dos areas geograficas que la conforman: valle de Putaendo
y valle de Los Andes. El enfoque apunté a poblaciones rurales, ya que es en estas donde
se encuentra el reservorio genético mas préoximo a las poblaciones que dieron origen al
valle, facilitado por el desarrollo del Inquilinaje. En dicho estudio no se evidenciaron
diferencias genéticas significativas entre las poblaciones de ambas areas, las que si
presentan distancias genéticas distintivas con otras poblaciones de Chile. Por un lado, el
valle de Putaendo presentd distancias genéticas menores con poblaciones del Norte
Chico, mientras que el valle de Los Andes presentd cercania genética con poblaciones al
sur, lo cual concuerda con los antecedentes. Junto con lo anterior, también el autor
caracterizé el haplogrupo D1j que sugiere contactos transcordilleranos.

En estudios preliminares, realizados con el fin de obtener una imagen global de la
estructura genética materna del valle de Aconcagua, se muestred y analizaron las
frecuencias de haplogrupos de ADNm del valle de Santa Maria. Los resultados muestran
que el valle de Santa Maria posee diferencias significativas con el valle de Los Andes
(Orellana et al. 2015). Complementariamente, en este mismo estudio se tipificaron los
haplogrupos de cromosoma Y, todos los cuales resultaron ser haplogrupos de origen
europeo.

Los resultados de estos estudios, si bien aportan informacién de utilidad para la
comprension de la historia bioldgica de las poblaciones de esta zona, representan sélo

una parte de la diversidad genética de estas poblaciones. Por lo mismo resulta necesario
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incorporar marcadores autosomales con el fin de determinar la existencia de diferencias
entre las poblaciones del valle tal como lo sugieren los antecedentes arqueoldgicos,
etnohistdricos y genéticos.

Los antecedentes del Valle del Aconcagua sugieren que Las poblaciones correspondientes
al Curso Superior del rio Aconcagua han manifestado desde tiempos prehispanicos una
gran heterogeneidad en términos culturales. A pesar de esta evidente diversidad,
antecedentes arqueoldgicos e histéricos establecen que habria existido dos areas
diferenciadas: el Valle de Putaendoy el Valle de Los Andes. Esta diferenciacion comenzaria
a ser evidente desde el Periodo Alfarero Temprano hasta el Periodo Inka e incluso se
extenderia hasta la etapa de La Colonia. Dicho esto, la diferenciacién propuesta no puede
ser entendida solo en términos culturales, ya que la geografia caracteristica del valle
podria estar participando como un factor complementario en dicho proceso,

contribuyendo a una disminucién del flujo genético entre los valles.

23



HIPOTESIS

Dada las diferencias culturales en tiempos prehispanicos e histdricos entre las poblaciones
de la rivera norte y sur del rio Aconcagua, junto con la presencia e importancia del rio
Aconcagua en términos geografico y politico-administrativo, es admisible pensar que
dicho rio ha constituido un punto de convergencia de grupos poblaciones del Norte Chico
y la Zona Central del pais y/o una barrera al flujo de individuos entre las poblaciones que

cohabitan en el Curso Superior del rio Aconcagua.

OBJETIVO GENERAL

Determinar la importancia del rio Aconcagua en términos geograficos y politico-

administrativo sobre la estructura genética poblacional del Valle de Putaendo, Valle de

Santa Maria y Valle de Los Andes del Curso Superior del rio Aconcagua.

OBJETIVOS ESPECIFICOS

Genotipificar las muestras del Valle del Aconcagua para un panel de 150 loci informativos

de ancestria determinados por el Proyecto Chile Gendmico.

Realizar un andlisis de ancestria global para los individuos genotipificados del Valle de
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Aconcagua.

Evaluar la existencia de diferenciacién genética entre las poblaciones del valle de

Aconcagua.
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MATERIALES Y METODOS

Muestras, genotipificacion y control de calidad

Las muestras corresponden a DNA gendmico de individuos provenientes de zonas rurales
del Valle de Aconcagua, las cuales fueron obtenidas de investigaciones anteriores (Leiva,
2010 y Orellana, 2014; 2015). El criterio de inclusién fue que los individuos no se
encuentren emparentados y que hubiesen nacidos en el area de estudio. Se obtuvo un
total de 141 muestras correspondientes a los valle de Putaendo (n=59), Santa Maria
(n=32) y Los Andes (n=50).

La genotipificacidn se realizd para un panel de 150 marcadores informativos de ancestria
disefiado por el proyecto Chile Genémico?. Estos marcadores genéticos fueron escogidos
por el proyecto Chile Gendmico para caracterizar la ancestria global de los chilenos,
distinguiendo ancestria europea, africana e indigena, en esta ultima teniendo la capacidad
de distinguir un componente indigena norte y un componente indigena centro-sur de
Chile. Para la preparacién de las muestras se siguieron las instrucciones disponibles en la
pagina web de la empresa?. Se enviaron 2 ug de ADN en un volumen final de 100 ulL en
agua libre de nucleasas. Las muestras fueron cuantificadas mediante visualizacion directa

de ADN gendmico por medio de electroforesis en gel de agarosa al 1%, determinando la

1 FONDEF D1011007
2 LGC Limited, Middlesex, UK
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cantidad de ADN de acuerdo con la intensidad de las bandas. Luego, se descartaron las
que tenian una baja concentracion de DNA. Las muestras seleccionadas con una cantidad
adecuada de DNA (2 pg) fueron dispuestas en placas de 96 pocillos BioRad BLU/CLR # HSP
963 y selladas con Microseal 'F’ foil seals catalog # MSF1001 también de BioRad.

En total fueron genotipificadas 113 muestras (Valle de Putaendo [n=40], valle de Santa
Maria [n=28] y valle de Los Andes [n=45]) para 148 marcadores. Los datos de genotipo
fueron transformados mediante el programa R v3.2.3 (R Core Team, 2017) a formato
binario PLINK (Purcell et al. 2007), puesto que es un formato computacionalmente mas
eficiente y adecuado para el manejo de gran cantidad de marcadores. Se realizé un
control de calidad de los datos utilizando el programa PLINK v1.9 (Purcell et al. 2007), con
el cual se determind el nimero de genotipos perdidos por individuos, el nimero de
genotipos perdidos por SNP y el calculo de desviaciones al Equilibrio de Hardy-Weinberg
para cada SNP (Wigginton et al. 2005). A los p-values del calculo de desviacién del
Equilibrio de Hardy-Weinberg se les realizd una correccion para pruebas multiples con el
método FDR (Benjamini & Hochberg, 1995) integrado en el software R. Los resultados

fueron graficados con el programa RStudio v1.1.419 (RStudio Team, 2015).

Analisis estadisticos

Con el propdsito de conocer la contribucion genética de poblaciones ancestrales en las

poblaciones en estudio, se realizd un andlisis de ancestria global con el programa
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ADMIXTURE v1.3.0 (Alexander et al. 2009). ADMIXTURE usa un algoritmo “model-based”
de Maximo Verosimilitud para estimar proporciones de ancestria en individuos no-
relacionados desde datos de SNP multi-locus. Para esto, ADMIXTURE estima dos
parametros: Las frecuencias alélicas de las poblaciones ancestrales inferidas y las
fracciones de ancestria. Para estimar las proporciones de ancestria genética existente de
cada poblacién ancestral en los individuos o poblaciones mezcladas, se asume un
determinado nimero de K poblaciones que contribuyen a la composicion genética de un
individuo. ADMIXTURE utiliza el error de validacién cruzada para conocer cual es el valor
de K que tiene la mejor capacidad predictiva sobre los datos observados, lo cual es
realizado mediante el enmascaramiento o la mantencién de un subconjunto de
genotipos, prediciendo dichos genotipos enmascarados. De esta forma, se escoge el valor
de K que presente el menor error de validacion cruzada en la prediccion.

Se obtuvieron datos genotipicos de poblaciones de referencia del Proyecto 1000 genomas
(The 1000 Genomes Project Consortium, 2015) correspondiente a 30 individuos de
ancestria africana (YRI: Yoruba de Nigeria), 30 individuos de ancestria europea (CEU:
Residentes de Utah, EEUU con ancestria del Norte y Oeste de Europa) y datos de
genotipos de poblaciones de referencia indigenas extraidos del servidor del Laboratorio
GENOMED? correspondiente a 30 individuos de ascendencia indigena del norte de Chile*

y 30 individuos de ascendencia indigena del centro-sur de Chile>.

3 http://genomed.med.uchile.cl/
4 Dr. Andrés Moreno Estrada, Bustamente Lab, Stanford University.
> FONDECYT 1140544
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Dado que el modelo propuesto por ADMIXTURE asume que los individuos no estdn
relacionados y que existe equilibrio de ligamiento entre los marcadores, con el programa
PLINK v1.9 se filtraron los individuos que tuvieran un IBD (Pl HAT) > 0.3, y se eliminaron
los marcadores que se encontraban en desequilibrio de ligamiento (LD, por sus siglas en
inglés), medido por el valor de r? > 0.2 en ventanas de 50 SNPs deslizando 10 SNPs a la
vez. Se corrid ADMIXTURE estimando valores de K=1 a K=10 y junto con ello los errores
de validacién cruzada para cada valor de K. Los resultados de errores de validacion
cruzada y las proporciones de ancestria se graficaron con RStudio.

Ademas, se analizé la estructura genética poblacional del Valle de Aconcagua utilizando
un analisis de Componentes Principales (PCA, por sus siglas en inglés). Se usé el programa
SMARTPCA v5.0, el cual se encuentra incorporado en el paquete eigenstrat v2.0
(Patterson et al. 2006). SMARTPCA aplica un PCA a partir de datos de genotipos de
individuos para calcular los Componentes Principales (PC, por sus siglas en inglés). Estos
componentes principales son ejes de variacién de combinaciones lineales de SNPs que
explican mejor la variabilidad genotipica entre n muestras de individuos. De este modo,
PC1 explicaria la mayor varianza de los datos genéticos entre los individuos, pudiendo
visualizar este resultado a través de clusters. Se calcularon los eigenvalores (peso de cada
loci en cada PC) y eigenvectores (coordenada de cada individuo), los cuales fueron
graficados con el programa RStudio.

Para cuantificar la diferencia genética entre las poblaciones del valle de Aconcagua, se

calculd el indice de fijacién Fst entre pares de poblaciones con el paquete de R HIERFSTAT
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v0.04-22 (Goudet, 2004). Este indice de fijacion refleja la subestructuracion de las
poblaciones, evaluando la reduccion de la diversidad genética en las subpoblaciones,
relativa a la diversidad genética de la poblacion total. Dado que las poblaciones no
presentan igual nimero de individuos, se escogid calcular el Fst de Weir & Cockherman
(1984), porque es un estimador que soluciona el problema existente con los tamafios
muestrales diferentes entre poblaciones. Se eliminaron los SNPs que estuvieran en
desequilibrio de ligamiento r? > 0.2 en ventanas de 50 SNPs deslizando 10 SNPs a la vez y
se transformaron los datos al formato input del paquete mediante el programa PGDSpider
v2.1.1.3 (Lischer & Excoffier, 2012). Puesto que la estimacion de Fs: con el paquete
HIERFSTAT no entrega valores de p-value, complementariamente se usod el programa
Arlequin v3.5.2.2 (Excoffier & Lischer, 2010) para calcular Fs: entre pares de poblaciones
con los respectivos p-values asociados.

Si bien, el analisis de Componentes Principales es un método multivariado que permite
visualizar clusters en los datos genéticos, este resume toda la variabilidad, incluyendo la
variacion entre los grupos y dentro de los grupos. En contexto de la presente
investigacion, es necesario un método que maximice la variacién inter-poblacional, mas
que la variacion intra-poblacional. El analisis discriminante de componentes principales
(Jombart et al. 2010), implementado en el paquete de R adegenet (Jombart, 2008)
proporciona una buena aproximacién, ya que es un analisis multivariado que busca
combinaciones lineales de las variables originales (alelos) que muestre diferencias entre

los grupos de la mejor manera posible, mientras que minimiza la variacion dentro de los
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grupos. Basado en la retencion de funciones discriminantes, el analisis deriva
probabilidades de cada individuo de pertenecer a cada uno de los diferentes grupos. El
analisis en primer lugar hace una transformacion de los datos por medio de un PCA previo
al analisis discriminante, haciendo variables ortogonales lo que permite que las variables
no estén correlacionadas. Para este analisis, Adegenet permite seleccionar un nimero
adecuado de PC con el fin de no sobreparametrizar el andlisis de Discriminantes. Para
retener un numero 6ptimo de PCs, Adegenet propone un procedimiento de optimizacion
basado en el cédlculo de a-score (Jombart & Collins, 2017) que mide la diferencia entre la
proporcion de reasignacion exitosa del andlisis (discriminacién observada) y los valores
obtenidos usando grupos aleatorios (discriminacion aleatoria), de este modo se facilita la
eleccion de la cantidad de PCs a retener optimizando a-score. Luego de realizar la
retencion respectiva de las variables, se procede a retener las funciones discriminantes.
Para el andlisis se transformaron los datos genéticos a formato STRUCTURE (Pritchard et
al. 2000) con el programa PGDSpider v2.1.1.3, el cual es uno de los formatos soportado
como input por adegenet. Los resultados de a-score y el DAPC fueron graficados con
RStudio v1.1.419.

Puesto que lo analisis anteriores tiene un enfoque mas poblaciones que individual, se
realizé un andlisis de asignacion (allocation assignment). El anélisis calcula la probabilidad
de pertenencia de cada individuo a poblaciones predefinidas de acuerdo a los genotipos
de estos. El analisis de asignacion se realizd con el programa GENECLASS2 v2.0.h (Piry et

al. 2004). Conforme a los criterios de analisis, se aplicd un umbral de asignacion de 0.05,
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escogiendo el criterio basado en frecuencias de Paetkau et al. 1995. El calculo de la
probabilidad (remuestreo Monte-Carlo) de cada individuo a pertenecer a cada poblacion
se realizd con el método propuesto por Paetkau et al. 2004 con 10.000 individuos
simulados y considerando un error tipo | de 0.01 (individuos falsamente asignados). Los
resultados comprenden la probabilidad de pertenencia o exclusion de cada individuo a

cada poblacién de referencia.
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RESULTADOS

Se genotipificd un total de 113 muestras para 148 marcadores autosomales,
obteniéndose una alta tasa de genotipificado (0.997). Lo anterior, es soportado por el
resumen estadistico relativo al nimero de genotipos perdidos por individuo (Figura S1A)
y por el nimero de genotipos perdidos por SNP (Figura S1B). Por otro lado, todos los SNPs,
luego de la correccion por el método FDR no mostraron desviaciones significativas al EHW
considerando un p < 0.05.

Se corrid ADMIXTURE combinando los genotipos de las poblaciones de referencia y las
poblaciones del Valle de Aconcagua. El andlisis de IBD mostré que ~11% de las
comparaciones entre pares de individuos presentan un Pl HAT > 0.3, mientras que el
analisis de ligamiento mostrd que hay 53 SNPs en desequilibrio de ligamiento (r? > 0.2). A
pesar de lo anterior, se consideraron todos los individuos y todos los marcadores por dos
motivos: por un lado, para el analisis de IBD, PLINK recomienda realizar el calculo de IBD
con un set > 1000 SNPs®, para una mejor estimacién vy, por otro lado, respecto de los
resultados de LD para los marcadores, estos pueden ser sobreestimados cuando se
consideran poblaciones mezcladas como es el caso de las poblaciones del presente
estudio (Silva et al. 2009; Zaitlen et al. 2017). Se elimind un solo SNP por ser monomérfico.
En resumen, se corrié ADMIXTURE en modo no supervisado considerando para el analisis

233 individuosy 147 SNPs. Los valores de error de validacién cruzada (Figura 3) muestran

8 http://zzz.bwh.harvard.edu/plink/ibdibs.shtml
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que el nimero de K que tiene una mayor prediccion de los datos es para un K=4 (0.48842),
aunque también puede ser aceptado un K=3 (0.49205), ya que muestra una estructura
conocida y relacionada con la historia de las poblaciones en estudio. Los resultados de
ADMIXTURE en modo no supervisado se muestran en la figura S2.

Se realizé un analisis de ADMIXTURE en modo supervisado considerando los valores de
K=3 y K=4, ya que este permite una mayor precision en la estimacién de las proporciones
de ancestria (Alexander & Lange, 2011). Con el fin de esclarecer la existencia de
diferencias entre las estimaciones de proporciones de ancestria del analisis supervisado y
no supervisado se calculd el coeficiente de correlacion. Los resultados mostraron la
existencia de correlacion positiva, siendo éstas significativas para cada una de las

proporciones de ancestria (Figura S3A, B, Cy D).
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Figura 3. Errores de validacién cruzada de ADMIXTURE considerando K=1 a K=10.
Estimacion de K poblaciones que tiene la mejor prediccidon sobre los datos, considerando

el menor valor de error de validacion cruzada.
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K=3 muestra los componentes genéticos continentales correspondiente a europeo (CEU),
africano (YRI) e indigena (AYM; PEH-HUI). En el valle de Aconcagua especificamente, se
observé que los tres componentes estan presentes (Figura 4), existiendo en promedio
una predominancia del componente europeo (54%, SD = 0.077) por sobre el componente
indigena (40%, SD = 0.071), siendo el componente africano muy bajo (6%, SD = 0.032).
Con respecto a la distribucién de las proporciones de ancestria entre los valles, los
componentes ancestrales se distribuyeron de forma bastante similar entre ellos, por lo

gue a este nivel no se observé diferencias evidentes (Figura 5).

||||!|!}!||!\||l||||||||!||||||||!!|||| !|||||||||||||||||||||!!!| |||!|I\I\|||!||||!|||||||||||||!!||||||\||||W
b

YRI PEH-HUI PUTAENDO STA.MARIA  LOS ANDES
Figura 4. Proporuones de ancestria estimado por ADMIXTURE en modo supervisado

considerando K=3y K =4. El eje X corresponde a individuos de poblaciones de referencia
(CEU, YRI, AYM, PEH-HUI) y poblaciones del valle de Aconcagua (Putaendo, Santa Maria y
Los Andes), y el eje Y corresponde la proporcion de los componentes ancestrales. Los

colores corresponden a los componentes ancestrales.

Considerando un K=4, correspondiente al que tiene un menor error de validacién cruzada,

se aprecia una subestructuracion en las poblaciones indigenas, las cuales se encuentran
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relacionadas con un componente indigena norte (Aymard) y un componente indigena

centro-sur (Pehuenche-Huilliche) de Chile (Figura 4).
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Figura 5. Boxplot de la comparacién de proporciones de componente europeo (CEU),

africano (YRI) e indigena (NA) los valles de Los Andes, Putaendo y Santa Maria. Los puntos

corresponden a outliers.

Con respecto al valle de Aconcagua, las proporciones correspondientes a los
componentes nativo norte y nativo del centro sur de Chile se presentan en promedio en
un 13% (SD = 0.116) y 27% (SD = 0.098), respectivamente. La distribucion de las
proporciones de ancestria correspondiente a los componentes nativo norte y nativo

centro sur de Chile se presenta bastante uniforme entre el valle de Los Andes, Putaendo
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y Santa Maria (Figura 6), aunque existe una tendencia de las poblaciones a presentar
mayores proporciones de ancestria nativo del centro sur, mas que del norte de Chile.
Estos resultados sugieren que no habria una diferenciacién en la proporcién de estos

componentes en las poblaciones del valle de Aconcagua.
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Figura 6. Boxplot de la comparacion de proporciones de componentes indigena norte
(AYM) e indigena centro sur (PEH-HUI) entre los valles de Los Andes, Putaendo y Santa

Maria. Los puntos corresponden a outliers.

Los resultados de ADMIXTURE son concordantes con el proceso de mestizaje ocurrido
durante la conquista de América, caracterizado por el entrecruzamiento entre las

poblaciones nativas del actual territorio chileno y los conquistadores europeos.

37



El analisis de componentes principales desarrollado con el smartpca fue realizado con el
mismo set de datos utilizado con ADMIXTURE. Los resultados muestran que PC1 y PC2
explican la mayor parte de la varianza, explicando el 38.41% y 14.34%, respectivamente.
En este andlisis el PC1 segrega a la poblacidn de Africa con el resto de las poblaciones,
mientras que PC2 separa a la poblacidén europea de las poblaciones nativas del norte y del
centro sur de Chile (Figura 7). Con respecto al valle de Aconcagua, se visualiza que los
valles de Putaendo, Santa Maria y Los Andes forman un clUster ubicado entre la poblacién
europea Y las poblaciones nativas, lo cual es concordante con el grado de mestizaje que

poseen estas poblaciones en estudio y con el analisis de ADMIXTURE.

38



e EUR .

® AFR
AYM
® PEH-HUI ®

o
+— — o PUTAENDO o . °
o STA MARIA
LOS ANDES
L] ]
8 _ o
o e
°
R 2
= e .
X C4
<t >
[y2] .’.k_
. o ;
3 S LU
~ ° 2
O
a

-0.05
|
°
’o

e .
LI |
o [ ]
- | "=g
¢ 1'
‘ L ]

[ | | [ [

-0.05 0.00 0.05 0.10 0.15

PC1(38.41%)
Figura 7. Resultado del analisis de Componentes Principales (PC1 y PC2). Ambos PCs
explican el 52.85% de la varianza. Los circulos representan cada individuo de las
poblaciones de referencia (EUR, AFR, AYM y PEH-HUI) y las poblaciones del valle de

Aconcagua (PUTAENDO, SANTA MARIA y LOS ANDES).

El PC2 (14.34%) segregd la poblacion europea y las poblaciones nativas, mientras que el
PC3 (2.22%) separd claramente las poblaciones indigenas del norte y las del centro sur de
Chile, observandose nuevamente a los individuos de las poblaciones del valle de

Aconcagua entre la poblacién europea vy las poblaciones nativas (Figura 8).
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Figura 8. Resultado del analisis de Componentes Principales (PC2 y PC3). Ambos PCs
explican el 16.56% de la varianza. Los circulos representan a los individuos de las
poblaciones de referencia (EUR, AFR, AYM y PEH-HUI) y las poblaciones del valle de

Aconcagua (PUTAENDO, SANTA MARIA y LOS ANDES).

Estos resultados son concordantes con los resultados de ADMIXTURE, potenciando la idea
que las poblaciones del Valle de Aconcagua forman un solo clister, no existiendo
diferenciacion aparente entre el valle de Putaendo, Santa Maria y Los Andes. Ademas, se
observd que las poblaciones del Valle de Aconcagua tienden a encontrarse mas cerca de
las poblaciones nativas del centro sur que del norte de Chile.

Considerando solo las poblaciones del valle de Aconcagua y 147 SNPs, mostrd que los
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valles de Putaendo, Santa Maria y Los Andes evidenciaron muy bajas diferencias entre
ellos. Los valores de Fst para los respectivos pares de poblaciones fueron: Putaendo —
Santa Maria (Fst = 0.0038), Putaendo — Los Andes (Fst = 0.0036) y Santa Maria — Los Andes
(Fst=0.0019). Estosresultados muestran que no hay una diferenciacion importante entre
las poblaciones del valle de Aconcagua, por lo que estariamos ante una poblacién
bastante homogénea en términos genéticos. A pesar de lo anterior, y teniendo en cuenta
el contexto de bajos valores de Fst, se puede observar que el valle de Putaendo presenta
valores de Fst mas altos con los valles de Santa Maria y de Los Andes, siendo estas dos
poblaciones las que presentan el valor mas bajo de Fsr. Los valores de Fs: estimado con el
programa Arlequin son levemente inferiores, pero concordantes con los valores de Fs
estimados entre pares de poblaciones, siendo estos: Putaendo — Santa Maria (0.0036,
p=0.03287), Putaendo — Los Andes (0.0034, p=0.01327) y Santa Maria — Los Andes
(0.0017, p=0.14187), mostrando valores significativos (p<0.05) de Fs: solo los pares
Putaendo — Santa Maria y Putaendo — Los Andes.

El analisis de DAPC, realizado con 147 SNPs, mostro ciertas diferencias en los sitios del
valle de Aconcagua. El andlisis de a-score mostrd que el nimero apropiado de PCs que
pueden ser retenidos sin sobreajustar los datos es 39 PCs, de este modo, el analisis de
DAPC se realizd reteniendo 39 PCsy 2 funciones discriminantes. Los resultados mostraron
que las funciones discriminantes 1 y 2 explican el 58.87 % y el 36.49 % de la varianza
acumulada, respectivamente. El DAPC mostré un traslape, pero con una leve separacion

entre los valles de Putaendo, Santa Maria y Los Andes (Figura 9). Especificamente, la
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funcion discriminante 1 muestra una relativa separacién del Valle de Putaendo con
respecto al Valle de Santa Maria y al Valle de Los Andes (Figura S4A), siendo explicada ésta
por 13 SNPs: rs12142199, rs3738800, rs13021734,rs7631391, rs1532948, rs115969489,
rs3777722, rs6463531, rs6995710, rs2768288, rs3814614, rs8020002, rs12906805.
Mientras que la funcion discriminante 2 a pesar de no ser muy informativa, muestra una
leve separacion del Valle de Santa Maria en comparacién con los otros dos valles (Figura
S5B). La funcidn discriminante 1 es concordante con los valores de Fst entre los valles de

Putaendo, Santa Maria y Los Andes.
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Figura 9. Analisis discriminante de componentes principales. 39 componentes principales

DA eigenvalues

y 2 funciones discriminantes fueron retenidos. Eigenvalores de PCA y DA es la cantidad de
variacion capturada por el andlisis. La funcion discriminante 1 corresponde al eje X y la
funcion discriminante 2 corresponde al eje Y. Puntos corresponden a individuos. Colores
azul, amarillo y rojo corresponden a los valles de Putaendo, Santa Maria y Los Andes,

respectivamente. Elipses representa el 95 % de confianza.

Si bien estos resultados muestran una sutil estructuracion entre las poblaciones del valle
de Aconcagua, se debe ser cauteloso, puesto que al momento de estimar el nimero de
cluster que hay en los datos usando un método de clustering K-means basado en el valor
de BIC (Bayesian Information Criterion) implementado en Adegenet, muestra que el
numero Optimo de clusters deberia ser K=1 (Figura S6).

Los analisis de asignacion poblacional fueron realizados para el set de datos del valle de

Aconcagua considerando 147 SNPs. Los resultados muestran que hay 39.8 % de los
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individuos (n=45) correctamente asignados a la poblacion a la cual pertenecen.
Realizando una observacion mas minuciosa para un individuo, la probabilidad de
asignacion a una de las tres poblaciones es muy cercana (Tabla S1). Lo anterior es
concordante con los analisis anteriores, y suponen que la mayoria de los individuos tiene
una alta probabilidad de ser asignado a cualquiera de los tres valles o poblaciones, por

ende, se estaria evidenciando que es una poblacién homogénea.
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DISCUSION

La inferencia de la estructura genética de las poblaciones prehispanicas mediante el
estudio de las poblaciones mestizas es un gran desafio. El proceso de Conquista europea
llevado a cabo durante los siglos XVIy XVIl trajo consigo importantes consecuencias a nivel
cultural y bioldgico en las poblaciones autdctonas de América. A pesar de ello, estudios
enfocados a inferir la estructura genética de las poblaciones indigenas a partir del analisis
de la estructura genética de las actuales poblaciones de América, dan cuenta de una
concordancia entre la estructura genética de poblaciones mestizasy la subestructuracion
presente en las poblaciones nativas indigenas (Moreno et al. 2014; Homburger et al.
2015). En este sentido, los antecedentes y las caracteristicas propias de las poblaciones
del Valle de Aconcagua aportan un interesante contexto para estudiar la estructura
genética de éstas e indagar en la supuesta diferenciacion poblacional, en consideracion a
los antecedentes.

Con respecto a las muestras del Valle de Aconcagua, éstas presentan una muy buena
calidad en cuanto a la genotipificaciéon de los marcadores informativos de ancestria
(AIMs). De los 150 SNPs, sélo 2 fallaron la genotipificacion, por lo que el niumero de
marcadores se redujo a 148 SNPs. Lo anterior no fue solo en las muestras de Aconcagua,
sino que en todas muestras genotipificadas con el chip de Chile Gendmico.

Conocer las proporciones de ancestria de las poblaciones en estudio, permite observar el

impacto de la colonizacidén europea a nivel gendmico. En ese sentido, las proporciones
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promedio de ancestria europea (54%), indigena (40%) y africana (6%) que presenta el
Valle del Aconcagua concuerdan con la historia de mestizaje ocurrido en Chile durante la
colonizacidén europea y en gran parte de La Colonia, siendo estas proporciones muy
similares a las encontradas en otras poblaciones de Chile, tales como las ubicadas en la
zona central y centro sur de Chile, lo cual se condice con el hecho que el proceso de
mestizaje fue bastante homogéneo en esta area (Eyheramendy et al. 2014; Fuentes et al.
2014). Centrandose en las proporciones promedio de los componentes indigena norte y
centro sur para los valles de Putaendo, Santa Maria y Los Andes se percata que no hay
diferencias evidentes entre ellas, teniendo en general mayores proporciones de ancestria
indigena del centro sur, mas que del componente indigena del norte. Esto es contrario a
lo que se hubiese esperado para la zona, puesto que la arqueologia del valle de Aconcagua
propone que el valle de Putaendo ha mantenido contactos con las poblaciones del Norte
Chico durante la historia prehispanica mas que con los valles ubicados hacia el sur como
es el valle del Maipo-Mapocho (Farga, 1995; Pavlovic et al. 2005), por ende, se hubiese
esperado que el valle de Putaendo tenga una mayor proporcion de componente indigena
del norte mas que del centro-sur en comparacién con el valle de Santa Maria y Los Andes.
Lo anterior se refuerza comparando las proporciones de estos dos componentes
indigenas con los observados en Norte Chico, especificamente en la region de Coquimbo,
donde las proporciones son en promedio de 24 % y 22 %, para el componente norte y

centro sur, respectivamente’.

7 http://ancestria.chilegenomico.cl/chilegenomico/index.php
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Esta incongruencia no significa que nunca haya existido esa diferenciacion en los
componentes, sino que puede haber sido resultado de procesos demograficos y
migratorios que hayan borrado este componente, homogenizando genéticamente a las
poblaciones del valle de Aconcagua (Hunley & Healy, 2011; Contreras, 2017). EI PCA
refuerza los resultados mostrados por el analisis de ancestria observdndose que las
poblaciones del valle de Putaendo se comportan como una poblacién mestiza tipica,
especificamente PC2 deja en evidencia la presencia de un clister homogéneo, situando a
estas poblaciones entre la poblacidén europea e indigena. PC3 por su parte muestra que
las poblaciones en estudio tienden a estar mas cercanas genéticamente con indigenas del
centro sur de Chile, lo cual nuevamente es coherente con el andlisis realizado por
ADMIXTURE.

En base a la cuantificacion de la diferenciacién poblacional entre los valles o poblaciones
de Putaendo, Santa Maria y Los Andes, se observan valores muy bajos de Fsr, confirmando
que el grado de diferenciacién poblacional entre las poblaciones es reducida o nula,
aungue se puede evidenciar que el valle de Putaendo posee valores de Fsr altos con
respecto a los valles de Santa Maria y Los Andes, pero bajo con respecto a lo esperado,
presentandose el valor de Fst mds bajo entre estos dos ultimos. Esta misma situacién es
complementada al observar el andlisis discriminante de componentes principales, donde
se evidencia que en la primera funcidn discriminante hay una leve separacién del valle de
Putaendo con respecto a los valles de Santa Maria y Los Andes. Aventurarse a determinar

si realmente existe una estructuracion en el valle de Aconcagua es complejo puesto a que
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al estimar el nimero de K poblaciones existente entre las poblaciones en estudio
utilizando el valor de BIC se observa que es un K=1 el que tiene mayor valor predictivo de
los datos.

Esta inconsistencia entre la historia prehispanica e histérica de las poblaciones del valle
de Aconcagua con respecto a los resultados expuesto tiene algunas explicaciones
posibles. En primer lugar, el proceso de mestizaje pudo haber borrado cualquier evidencia
de diferenciacion genética entre las poblaciones prehispanicas que ocupaban el area en
estudio, por lo cual mostraria una poblacion genéticamente homogénea, lo que
conllevaria a observar una ausencia de subestructuracion poblacional (Koehl & Long,
2017). Ademas, es sabido que, durante las primeras etapas de la colonizacién, hubo un
despoblamiento del valle del Maipo-Mapocho, por lo que se necesité de movimientos
forzados de indigenas desde los valles aledafios, e incluso huarpes de Argentina, para
solucionar el problema y poseer asi mano de obra (Jara, 1958). No se sabe si puede haber
ocurrido lo mismo en el valle de Aconcagua, ya que no existe informacion directa al
respecto.

Otro punto importante, guarda relacidon con un aspecto metodoldgico. Los marcadores
informativos de ancestria (AIMs) utilizados puede que no tengan el suficiente poder para
distinguir genéticamente a las poblaciones en estudio, no pudiendo detectar eventos tan
locales como la diferenciacién poblacional en cuestiéon (Kosoy et al. 2009). Estudios
sugieren que para poder lograr identificar eventos de diferenciacién genética entre

poblaciones que son genéticamente homogéneas, es decir, que comparten una historia
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demografica y biolégica comun, se necesitan miles de SNPs, ya que a medida que se
agregan marcadores genéticos aumentan las probabilidades de constatar patrones de
diferenciacién genética entre poblaciones (Novembre & Peter, 2016). De esta manera
caracterizar a las poblaciones del valle de Aconcagua con un set mayor de marcadores
podria permitir lograr profundizar en el conocimiento de la historia poblacional del valle
y junto con ello resolver la pregunta acerca de la diferenciacién genética del area segun
su historia de poblamiento y contactos entre las poblaciones.

Estudios genéticos mas directos, por ejemplo, a través del analisis de DNA antiguo nos
permitirian tener una evidencia mas certera del proceso que se esta estudiando (Leonardi
et al. 2017). Ademas, puesto que diversos estudios relacionados han tratado tematicas
muy similares las abordadas en la presente investigacién (De la Fuente et al. 2015; Aguirre
et al. 2017), no se puede descartar totalmente la posibilidad de que las diferencias
genéticas se hayan dado en tiempos prehispanicos en el territorio del valle de Aconcagua.
Otra posibilidad es que la presencia del rio Aconcagua no hubiese funcionado como una
barrera lo suficientemente importante para haber disminuido el flujo genético entre las
poblaciones del norte y del sur del valle de Aconcagua, pero si eventualmente puede que
haya sido importante para fijar limites politicos-administrativos y/o culturales entre
diferentes areas, puesto que las barreras geograficas a veces se presentan como hitos
importantes para fijar dichos limites (Chang, 2010). A pesar de ello existen estudios donde
se evidencia que los hitos geograficos, como por ejemplo los rios, pueden funcionar como

barreras importantes dependiendo del contexto (Krings et al. 1999).
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La estructura genética del valle de Aconcagua muestra un panorama poblacional bastante
complejo. La caracterizacion genética del valle de Aconcagua mediante el estudio de
variantes en cromosoma Y, ADN mitocondrial y marcadores nucleares muestra diferentes
historias. Por esta razén, nuevas metodologias y estrategias de investigacion podrian ser
complementadas para una comprension mas global de la composicién genética de las

poblaciones del Curso superior del rio Aconcagua.
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CONCLUSION

El andlisis de ancestria es concordante con una muestra mestiza con altas proporciones
de componentes europeo e indigena y una muy baja proporcién de componente africano,
siendo lo anterior reflejo del impacto a nivel genémico del proceso de la colonizacién
europea en la zona. Considerando los componentes indigenas del norte y centro sur de
Chile, las poblaciones del valle de Aconcagua tienen proporciones mas altas de
componente indigena del centro sur mas que del componente indigena del norte.

No existe evidencia de diferenciacion genética entre las poblaciones del valle de
Aconcagua. Los analisis PCA, Fst y DAPC fueron concordantes en mostrar una baja
diferencia entre los sitios, siendo el valle de Putaendo el que tiende a separarse levemente
de los demas valles (Santa Maria y Los Andes).

Finalmente, los resultados no son concluyentes para determinar si la presencia de hitos
geograficos, especificamente el rio Aconcagua, junto con las diferencias culturales propias
funcionaron como barreras geograficas importantes, dada las caracteristicas mestizas de
las poblaciones del valle de Aconcagua. Mas bien, los hitos geograficos presentes parecen
constituir limites culturales o politico-administrativos, mas que barrreras fisicas al flujo de
personas entre los valles.

Futuros estudios podrian estar enfocados a extraer la variabilidad del componente
indigena, a modo de sesgar el componente europeo y africano, para lo cual se necesitaria

la caracterizacion de las muestras para un nimero mucho mas elevado de marcadores
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moleculares. De una forma mas directa, los analisis de DNA antiguo en la zona podrian

evaluar directamente la diferenciacion genética a investigar.
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MATERIAL SUPLEMENTARIO
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Figura S1. Resumen estadistico de datos perdidos por individuo y por SNPs. A) Nimero de

genotipos perdidos por individuos. B) NUmero de genotipos perdidos por SNPs.
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Figura S2. Proporciones de ancestria estimado por ADMIXTURE en modo no supervisado

considerando K=3y K =4. El eje X corresponde a individuos de poblaciones de referencia
(CEU, YRI, AYM, PEH-HUI) y poblaciones del valle de Aconcagua (Putaendo, Santa Maria y
Los Andes), y el eje Y corresponde la proporcion de los componentes ancestrales. Los

colores corresponden a los componentes ancestrales.
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Figura S3. Andlisis de correlacién entre los componentes ancestrales derivados del analisis
de ADMIXTURE supervisado y no supervisado. CEU (Componente europeo), YRI
(Componente africano), IND. NORTE (Componente indigena del norte de Chile) y IND.
CENTRO SUR (Componente indigena del centro sur de Chile). Valor de r corresponde al
coeficiente de correlaciéon de Pearson y p corresponde a la significancia estadistica (p <
0.05) del valor de r. A) Correlacion ADMITURE supervisado y no supervisado componente
CEU. B) Correlacion ADMITURE supervisado y no supervisado componente YRI. C)
Correlacion ADMITURE supervisado y no supervisado componente IND. NORTE. D)
Correlacion ADMITURE supervisado y no supervisado componente IND. CENTRO-SUR.
Recta corresponde a la linea de mejor ajuste. Cada punto corresponde a la proporcion de

ancestria de un individuo.
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Figura S4. Densidades de individuos asociados a la funcién discriminante 1y 2 dado los
resultados de DAPC. Colores azul (1), amarillo (2) y rojo (3) corresponden a los valles de
Putaendo, Santa Maria y Los Andes, respectivamente. A) Densidad de individuos
correspondiente a la funciéon discriminante 1. B) Densidad de individuos correspondiente

a la funcidén discriminante 2.
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Figura S5. Inferencia de nimero de clusters (K) en el set de datos del valle de Aconcagua
segun los valores de BIC (Bayesian Information Criterion). Considerando K=1 a K=10, para
cada K existe un determinado valor de BIC. La eleccion del nimero dptimo de clisters esta

dado por el valor mas bajo de BIC (K =1, BIC = 369.84).

66



Tabla S1. Andlisis de asignacidon poblacional de cada individuo a los valles de Putaendo,
Santa Maria y Los Andes. Probabilidad de asignacién de cada individuo muestreado en el
valle de origen con respecto a los valles existentes en el valle de Aconcagua (Valles de

Putaendo, Santa Maria y Los Andes).

Probabilidad | Probabilidad | Probabilidad

de asignacion | de asignacion | de asignacion

Muestra a Putaendo | aSanta Maria | alos Andes
PUT-001 (Putaendo) 0.4450 0.3055 0.2972
PUT-003 (Putaendo) 0.7294 0.4813 0.5507
PUT-005 (Putaendo) 0.5941 0.6307 0.5951
PUT-006 (Putaendo) 0.2821 0.4319 0.5818
PUT-007 (Putaendo) 0.0595 0.1673 0.0631
PUT-009 (Putaendo) 0.1275 0.3551 0.1058
PUT-010 (Putaendo) 0.4512 0.6995 0.5433
PUT-011 (Putaendo) 0.8734 0.8113 0.8143
PUT-014 (Putaendo) 0.1956 0.1360 0.2636
PUT-015 (Putaendo) 0.4212 0.3095 0.3968
PUT-016 (Putaendo) 0.0340 0.0851 0.0930
PUT-017 (Putaendo) 0.1204 0.1208 0.3844
PUT-020 (Putaendo) 0.1821 0.2943 0.6693
PUT-022 (Putaendo) 0.7984 0.5944 0.6964
PUT-023 (Putaendo) 0.0418 0.1678 0.0730
PUT-024 (Putaendo) 0.9478 0.8904 0.9173
PUT-025 (Putaendo) 0.6967 0.6706 0.8724
PUT-026 (Putaendo) 0.6049 0.6052 0.5909
PUT-027 (Putaendo) 0.3217 0.4825 0.6051
PUT-028 (Putaendo) 0.6294 0.7069 0.7312
PUT-029 (Putaendo) 0.6898 0.6827 0.7446
PUT-030 (Putaendo) 0.2607 0.3668 0.2488
PUT-032 (Putaendo) 0.2760 0.6448 0.5407
PUT-033 (Putaendo) 0.8669 0.8056 0.7433
PUT-034 (Putaendo) 0.1864 0.2674 0.1610
PUT-035 (Putaendo) 0.3629 0.3122 0.2475
PUT-037 (Putaendo) 0.5482 0.4224 0.6258
PUT-038 (Putaendo) 0.1839 0.3551 0.4572
PUT-039 (Putaendo) 0.6976 0.8071 0.8881
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PUT-040 (Putaendo) 0.2822 0.3866 0.4972
PUT-041 (Putaendo) 0.5696 0.7932 0.7097
PUT-042 (Putaendo) 0.4082 0.4702 0.4644
PUT-043 (Putaendo) 0.7428 0.7592 0.7546
PUT-044 (Putaendo) 0.3931 0.5224 0.6152
PUT-045 (Putaendo) 0.4940 0.3334 0.4563
PUT-046 (Putaendo) 0.5655 0.6404 0.6214
PUT-047 (Putaendo) 0.7532 0.6683 0.8766
PUT-048 (Putaendo) 0.2471 0.4888 0.6021
PUT-050 (Putaendo) 0.2493 0.6684 0.8679
PUT-051 (Putaendo) 0.7865 0.7339 0.8340
AA-001 (Santa Maria) 0.3138 0.5745 0.5965
AA-002 (Santa Maria) 0.1123 0.2174 0.2926
AA-003 (Santa Maria) 0.5909 0.6915 0.8536
AA-005 (Santa Maria) 0.8201 0.8513 0.8824
AA-006 (Santa Maria) 0.0813 0.2574 0.1186
AA-007 (Santa Maria) 0.2490 0.6276 0.3711
AA-008 (Santa Maria) 0.3156 0.7294 0.5983
AA-009 (Santa Maria) 0.3772 0.5956 0.7982
AA-010 (Santa Maria) 0.7679 0.8683 0.9355
AA-012 (Santa Maria) 0.5733 0.6451 0.4983
AA-014 (Santa Maria) 0.3724 0.2975 0.4060
AA-015 (Santa Maria) 0.5775 0.8226 0.5844
AA-016 (Santa Maria) 0.0047 0.0091 0.0093
AA-017 (Santa Maria) 0.0230 0.0511 0.0529
AA-018 (Santa Maria) 0.3803 0.2064 0.3478
AA-019 (Santa Maria) 0.5386 0.8963 0.7163
AA-020 (Santa Maria) 0.1966 0.4997 0.5277
AA-021 (Santa Maria) 0.1042 0.4227 0.3217
AA-022 (Santa Maria) 0.0761 0.1603 0.3020
AA-024 (Santa Maria) 0.2014 0.1278 0.1805
XL-057 (Santa Maria) 0.0346 0.0794 0.0840
XL-070 (Santa Maria) 0.0871 0.1068 0.1337
XL-081 (Santa Maria) 0.3108 0.2350 0.3715
XL-087 (Santa Maria) 0.5281 0.6515 0.5487
XL-095 (Santa Maria) 0.3936 0.5767 0.7267
XL-099 (Santa Maria) 0.1571 0.3900 0.2081
XL-155 (Santa Maria) 0.0413 0.1050 0.1074
XL-199 (Santa Maria) 0.4063 0.7843 0.7317

LA-001 (Los Andes) 0.7433 0.6073 0.7066
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LA-002 (Los Andes) 0.3417 0.6464 0.8063
LA-003 (Los Andes) 0.8972 0.8863 0.9418
LA-004 (Los Andes) 0.2720 0.2839 0.4010
LA-005 (Los Andes) 0.1147 0.1399 0.0677
LA-007 (Los Andes) 0.1641 0.2240 0.4454
LA-008 (Los Andes) 0.3661 0.2622 0.5197
LA-009 (Los Andes) 0.1599 0.3013 0.5274
LA-010 (Los Andes) 0.6581 0.6337 0.7070
LA-012 (Los Andes) 0.4178 0.6505 0.6377
LA-013 (Los Andes) 0.1211 0.2519 0.3824
LA-015 (Los Andes) 0.2203 0.5799 0.3587
LA-016 (Los Andes) 0.0584 0.1793 0.0912
LA-017 (Los Andes) 0.3359 0.3968 0.6348
LA-018 (Los Andes) 0.2435 0.3131 0.3568
LA-019 (Los Andes) 0.3249 0.4231 0.5537
LA-020 (Los Andes) 0.3824 0.5019 0.4982
LA-021 (Los Andes) 0.0337 0.1484 0.1857
LA-022 (Los Andes) 0.3781 0.7162 0.6878
LA-024 (Los Andes) 0.3107 0.3807 0.3089
LA-025 (Los Andes) 0.4697 0.4731 0.6195
LA-026 (Los Andes) 0.3148 0.2492 0.2283
LA-027 (Los Andes) 0.8987 0.8866 0.9863
LA-028 (Los Andes) 0.0312 0.0372 0.0562
LA-029 (Los Andes) 0.1485 0.2991 0.2397
LA-030 (Los Andes) 0.3890 0.4578 0.5861
LA-031 (Los Andes) 0.0649 0.1614 0.1826
LA-032 (Los Andes) 0.1945 0.2154 0.3642
LA-033 (Los Andes) 0.9842 0.9798 0.9939
LA-034 (Los Andes) 0.5889 0.8740 0.8632
LA-035 (Los Andes) 0.1943 0.2119 0.4015
LA-036 (Los Andes) 0.3854 0.4268 0.4515
LA-037 (Los Andes) 0.1694 0.4942 0.4678
LA-038 (Los Andes) 0.1320 0.0548 0.1515
LA-040 (Los Andes) 0.1678 0.4595 0.4177
LA-043 (Los Andes) 0.1427 0.1323 0.1702
LA-044 (Los Andes) 0.0646 0.1794 0.2056
LA-045 (Los Andes) 0.8951 0.9762 0.8883
LA-046 (Los Andes) 0.0606 0.2019 0.1021
LA-047 (Los Andes) 0.0837 0.2406 0.2490
LA-048 (Los Andes) 0.2984 0.3808 0.3987
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LA-049 (Los Andes) 0.3460 0.5801 0.5143
LA-050 (Los Andes) 0.0171 0.1094 0.0580
LA-051 (Los Andes) 0.0349 0.0606 0.0360
LA-052 (Los Andes) 0.6805 0.9383 0.9202
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