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Resumen

Las poblaciones agropastoriles de la region de Coquimbo se destacan, dentro de otras
poblaciones mestizas campesinas del pais, debido a un modo de vida particular basado en
la trashumancia de cabras. La propuesta mas extendida del origen de estas poblaciones
las sitba en la época colonial, a partir de poblaciones mestizas que se establecen en
espacios marginales de los distintos valles de la regiéon. Sin embargo, la conformacion de
estas poblaciones mestizas no es clara, al recibir esta zona constantes migraciones de
indigenas encomenderos, mulatos, europeos y al establecerse la extincion normativa de los
pueblos locales, en un intento de establecer valores nacionales durante la época de la
Republica. A través del analisis de la region hipervariable del ADN mitocondrial, se busca
esclarecer el origen materno de estas comunidades, a través de la exploracion de las
relaciones filogeogréaficas de estas comunidades con otras poblaciones nativas y mestizas
de Chile y Argentina. Siendo la hipétesis de trabajo que el origen genético mitocondrial de
las poblaciones agropastoras de la regién de Coquimbo se encuentra en poblaciones
nativas de la zona. Dentro de los resultados, se registraron patrones haplotipicos atipicos
en comparacién a otras poblaciones indigenas y mestizas del pais, asi como también la
presencia de haplogrupos raros para el cono sur, un posible nuevo sublinaje, y un relativo
aislamiento genético respecto a las poblaciones de comparacion. Se evidencia también una
similitud genética de estas comunidades a pueblos indigenas y mestizos del Noroeste de
argentina, como las poblaciones Kolla argentinas y el pueblo de Calingasta, las que pueden
ser producto de los patrones de movilidad que tienen las comunidades agropastoras. Estos
resultados permiten sugerir que el escenario mas probable es que el componente femenino
de estas comunidades esté mayormente conformado por poblaciones nativas.

Palabras clave: Comunidades agropastoriles, Region de Coquimbo, ADN mitocondrial,
Diaguitas.



Introduccién

La regién de Coquimbo, ubicada en el norte semiérido de Chile, alberga un conjunto de
comunidades agropastoras que han mantenido un modo de vida tradicional arraigado, que
combina la agricultura y el pastoreo de cabras, a pesar de enfrentar un entorno geografico
desafiante para la productividad agricola.

Conocidos popularmente como crianceros, estos grupos trashuman de forma estacional
cruzando la cordillera hacia los valles altos de Calingasta en la cordillera de Los Andes,
buscando el mejor forraje para sus animales. A pesar de enfrentar desafios en el contexto
de la modernidad y la globalizacién, estas comunidades continlan preservando sus
tradiciones y formas de organizacion social, demostrando una notable resiliencia y
capacidad de coexistir con el entorno natural que las rodea.

Al ser uno de los ultimos grupos que practican la ancestral tradicion de la trashumancia, las
comunidades agropastoriles de la regién de Coquimbo han sido objeto de numerosos
estudios de diversa indole que se han interesado en la estructura social, la tenencia
colectiva de sus tierras y la accibn comunitaria como mecanismos de adaptacion vy
supervivencia en un contexto desafiante.

Sin embargo, el origen y la conformacion de estas poblaciones no esta claro. A pesar de
saber de su existencia desde épocas coloniales las personas que conformaron estas
comunidades fueron un grupo mixto de “marginados sociales” (Carmagnani, 1963; Castro
& Bahamondes, 1986) de los cuales se tienen pocos antecedentes de su procedencia.

El presente trabajo tiene como objetivo la caracterizacion genética de las comunidades
agropastoriles de la Region de Coquimbo, a través de un enfoque molecular que permitira
revelar las huellas impresas en su ADN mitocondrial. El andlisis de la region hipervariable
del ADN mitocondrial se presenta como una herramienta clave para desentrafiar los
patrones de migracion, y la relacibn genética del componente femenino entre estas
poblaciones, brindando una vision mas completa de su historia evolutiva y sus vinculos con
otras poblaciones.

Los resultados de esta investigacion tienen por fin no solo contribuir al conocimiento
cientifico de la historia genética de estas comunidades, sino también a la valoracién y
preservacion de su patrimonio cultural, develando la historia no escrita de estas poblaciones.
Asimismo, podria tener implicaciones importantes en la comprensiéon de la evolucién
humana y la dinamica de poblaciones en el contexto regional y sudamericano.



Antecedentes y Marco tedrico

1. ADN mitocondrial en estudios microevolutivos

La mitocondria es un organelo de origen endosimbi6tico que se encuentra presente en la
gran mayoria de las células eucariontes y se transmiten — en el caso del ser humano- por
via materna. Estas tienen la particularidad de poseer su propio ADN; el ADN mitocondrial
humano (ADNmt), el cudl es una biomolécula bicatenaria de estructura circular y cerrada,
constituida por 16.569 pares de bases conocidas en su totalidad desde el afio 1981
(Anderson et al., 1981) las cuales codifican para diferentes genes, ARN y proteinas que
participan en la fosforilacién oxidativa (Stoneking, 1994). Existe dentro de esta molécula un
segmento denominado D-loop o region control, que contiene 1.200 pares de bases y esta
compuesto por 3 regiones hipervariables - en adelante HV - ubicadas en torno al origen de
replicacion del ADNmt y se usa de manera preferente para hacer distintos estudios
poblacionales.

Es debido a una serie de propiedades Unicas en el ADNmt, como una alta cantidad de
copias; su herencia materna; la ausencia de recombinacion y su alta tasa de mutacién, que
es una eleccion habitual para los estudios de historia y evolucién de la poblacién humana
(Pakendorf & Stoneking, 2005). Dentro de ellos podemos enumerar la deduccion de
patrones migratorios y caracterizacion de poblaciones (Moraga et al., 2017). Asi como
también, en estudios recientes, el entendimiento de los efectos socioculturales que pueden
influir en la evolucibn humana: Tales como algunos tipos de matrimonio, patrones de
residencia postmarital, sistemas de castas o incluso el trazado de los origenes genéticos
de inmigrantes y esclavos (Gallardo & Garesse, 2012). Es a través de estos estudios que
hemos podido corroborar el origen africano del humano moderno, y mejorar nuestro
entendimiento de las migraciones que han dado forma a las poblaciones humanas
modernas.

Para realizar estudios poblacionales empleando ADNmt existen dos aproximaciones
principales basadas en el estudio de linajes; para lo cual se utilizan haplogrupos, y en el
estudio de las poblaciones individuales; que usan para sus fines, variados métodos de
genética poblacional. Es primordial entonces utilizar en conjunto los métodos de analisis de
haplogrupos y métodos estadisticos que examinen las relaciones poblacionales, para tener
una imagen completa de la historia de las poblaciones y las personas que la componen
(Gallardo & Garesse, 2012).
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2. Poblamiento americano y sus aproximaciones: evidencias arqueoldgicas y
genéticas

Las migraciones han sido siempre un aspecto intrinseco de los seres humanos. Gracias a
este proceso, hace aproximadamente 60.000 afios logramos salir de Africa como especie
y poblamos poco a poco cada uno de los continentes del planeta (Bergstrém et al., 2021).
Uno de los ultimos continentes en ser poblado fue América, el cual se encuentra separado
del resto por el océano Pacifico y Atlantico, por esta razén ha sido objeto de numerosos
estudios y debates que buscan inferir las rutas y el tiempo de su poblamiento. Dentro de
este debate, la arqueologia, la bioantropologia y la genética han sido disciplinas de
particular importancia para inferir los patrones de movilidad, las rutas, el tiempo y las
duraciones de los eventos migratorios tempranos hacia el continente, que permiten
finalmente construir hipétesis en este aspecto (Rothhammer & Dillehay, 2009)

A partir de la disciplina arqueoldgica la teoria predominante de poblamiento de América fue
la del "modelo Clovis", que sostiene que los primeros habitantes de América llegaron al
continente cruzando la region de Beringia, la cual conectaba Siberia y Alaska a través de
un corredor terrestre llamado “Corredor libre de Hielo” — IFC, por sus siglas en inglés. Este
se abrié entre las placas de hielo que cubrian el Noroeste de Norteamérica a finales del
Ultimo Méximo Glacial. Esta teoria se baso en el descubrimiento de sitios tempranos en
Norteamérica que se clasificaron bajo la cultura arqueolégica Clovis, o que sugiere una
probable colonizacion desde Asia, via Beringia, que se estimd con una edad aproximada
de 13.000 afios cal. A.P. (Waters & Stafford, 2007).

Sin embargo, en las Gltimas décadas se encontraron sitios en América del Sur con fechados
mas tempranos y con tipologias de herramientas liticas diferentes a los artefactos Clovis en
América del Norte, lo que sugirié que la migracién a través del IFC no fue el inico camino
de entrada a América. Se estimé una fecha mas temprana de los sitios tempranos en
Sudamérica que no calzan con el modelo Clovis y donde el sitio Monte Verde, al sur de
Chile, con una edad aproximada de 14.600 afios cal. A.P., jug6 un rol importante (Dillehay
et al., 2015; Dillehay & Collins, 1988). Este descubrimiento permitié la concepcion del
ingreso al continente en una época mas temprana que no es coincidente con la apertura
del IFC pero que si lo es con la disponibilidad de la costa del Pacifico como ruta de migracion
costera (Clark et al., 2022) . A su vez han motivado una busqueda de sitios paleoindios que
pudieran dar un marco temporal mas coherente con los fechados para Sudamérica.
Actualmente, los fechados indican un ingreso aproximado de 23.000 afios cal. A.P., siendo
esta la fecha del Sitio Rhinoceros Horn en Beringia (Hoffecker & Elias, 2007; Pitulko et al.,
2004). A pesar de no haber acuerdo respecto a la fecha y las olas migratorias dentro de la
disciplina arqueoldgica, existe un acuerdo de flujo de poblacion desde el Norte al Sur con
dos posibles modelos de poblamiento: (1) El modelo de "corredor libre de hielos" y (2) la
"migracion costera” (Rothhammer & Dillehay, 2009)

Sin embargo, la arqueologia no es la unica disciplina involucrada en el esfuerzo por
entender las problematicas del poblamiento de América. La linguistica y la genética también
se han sumado a este debate. El estudio linguistico con mayor relevancia es el de Joseph
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Greenberg (1987), quien, mediante un analisis de las lenguas indigenas del continente,
postulé que todas provienen de una lengua autdctona ancestral que se dividié en tres
ramas: las lenguas Eskimo-Aleut, Na-Dene y Amerindia. Si bien esta hipétesis ha sido
objeto de controversias centradas en la falta de evidencias de que haya entrado una sola
lengua al continente, y en la amplia diversidad linglistica de américa, este trabajo plantea
la posibilidad de que haya existido una separacién cultural previa o posterior al poblamiento
del continente.

Los estudios genéticos, en cambio, han mostrado que existen poblaciones indigenas en
América del Sur que tienen origenes antiguos y no se pueden explicar por una sola
migracion desde Siberia. La evidencia genética sugiere que el poblamiento del continente
desde Asia puedo haber comenzado hace unos 23.000 afios atras a través del estrecho de
Bering, y que los primeros habitantes permanecieron aislados en esta region hasta hace
unos 19.000 a 15.000 afios atras durante el tltimo maximo glacial (Pinotti et al., 2019; Tamm
et al., 2007), siendo esto concordante con otras lineas de investigacion ya nombradas. Es
importante destacar que estos dos modelos no son mutuamente excluyentes y que ambas
migraciones contribuyeron a la composicién genética de las poblaciones nativo americanas
posteriores (Castro E Silva et al., 2022).

El ADNmt, en este sentido, se ha utilizado como un marcador Gtil para probar hipotesis en
torno al poblamiento americano, entregando una caracterizacion genética de los distintos
grupos, y permitiendo conocer la antigiedad de los linajes con el fin de contrastar con otras
disciplinas y datos disponibles. Estos estudios han encontrado en américa 4
macrohaplogrupos de proveniencia asiatica A, B, C y D (Achilli et al., 2008) dando origen a
los linajes americanos A2, B2, Clb, Clc, C1d, C4c, C4qg, D1, D2a, D3, D4h3, X2a, teniendo
estos distribuciones y frecuencias variables a lo largo del continente, y siendo C1 el mas
extendido por América. (Achilli et al., 2008; Bandelt et al., 2003; Tamm et al., 2007). Todos
estos linajes surgen con relativa sincronicidad hace aproximadamente 18,400 afios A.P.,
indicando un periodo de aislamiento de los primeros pobladores probablemente en la zona
de Beringia (Llamas et al., 2016). Debido a la distribucién focalizada de los haplogrupos
D4h3a - encontrado en un esqueleto de Alaska y en poblaciones de la Patagonia del sur de
Chile y Argentina (De Saint Pierre et al., 2012; Moraga et al., 2000, 2004), C4c - encontrados
en la zona de Canada y Colombia (Brown et al., 1998) — y X2a — identificado solo en una
zona acotada de Norteamérica (Brown et al., 1998)— es que estos se clasifican como
haplogrupos raros dentro del continente. Un estudio paleo geografico de dos de estos
haplogrupos raros — D4h3a y X2a — indic6 al menos 2 rutas de migracion desde Beringia
con tiempos similares, una por la Ruta Costera -haplogrupo D4h3a - que juega un papel
importante en la poblacién de los dos continentes y en particular en Sudamericano, y otro
por el corredor sin hielo — X2a- el cual pudo ser mas significativo para el poblamiento de
Ameérica del Norte (Perego et al., 2010)

Desde los estudios de Achilli et al. (2008), no existen escenarios entregados por el ADNmt
gue avalen la idea preliminar de un poblamiento inicial relacionado a lo Clovis. Por el
contrario, en cuanto a estudios mas recientes utilizando ADN antiguo gendmico de
esqueletos precolombinos, han revelado una mayor diversidad genética de los antiguos
pobladores de América del Sur de lo que se pensaba anteriormente (Posth et al., 2018). En
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particular, se identificaron dos linajes ancestrales principales: uno relacionado con
poblaciones del norte de Sudaméricay otro relacionado con poblaciones de la region andina
(Posth et al., 2018). Los autores también encontraron evidencia de una alta mezcla genética
entre poblaciones ancestrales sugiriendo una interaccion y mezcla entre grupos que se
originaron en diferentes regiones de Sudamérica. Y que por lo tanto la region fue colonizada
por multiples poblaciones que se mezclaron y diversificaron con el tiempo.
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3. Poblamiento de Sudaméricay el cono sur.

Debido a las condiciones topogréaficas de Sudamérica, en particular a la presencia de la
cordillera de los Andes que podria presentar una importante barrera natural para los
primeros pobladores del subcontinente, es que se hipotetizan dos posibles vias: (1) Un
movimiento de las poblaciones hacia uno de los lados de la cordillera - este u oeste — con
flujos de movilidad hacia el otro lado desde distintas latitudes, o (2) una disgregacion de los
grupos en la zona norte de Sudamérica resultando en dos grupos separados. Siendo esta
Ultima la mas respaldada por los datos genéticos (Bodner et al., 2012).

Al respecto Rothhammer & Dillehay (2009) sefalan basandose en evidencia arqueoldgica
y paleoclimatica que el poblamiento del subcontinente parti6 hace unos 15.000 A.P. a
13.500 A.P., y proponen una ruta migratoria a través del istmo de Panama con grupos
cazadores recolectores que siguieron los cursos de los rios Cauca y Magdalena hacia los
Andes, o hacia el lado de Venezuela y el norte de Brasil. A partir de este evento es que una
poblacién sigue la ruta costera por el oeste de los Andes, y otra se dispersé por el
Amazonas hacia el sur, apoyando de esta forma el segundo modelo.

Con cada nueva investigacion, y la acumulacién de las evidencias obtenidas, este modelo
se ha vuelto mas complejo en términos de velocidad del poblamiento como en las posibles
rutas alternativas y variaciones. Actualmente se han caracterizado al menos 3 poblaciones
distintas que se dispersaron por el subcontinente sudamericano a través de rutas terrestres:
(1) Un primer grupo afin al individuo Anzick-1, el cual esta ligado a la cultura Clovis que
llegaria al continente. (2) Un Segundo grupo que empieza a “reemplazar” al primer grupo
en el registro genético hace aproximadamente 9.000 afios A.P. y (3) un tercer grupo cercano
a los individuos de las islas del canal de California, antes de los 4.200 afios A.P. y que en
algunas investigaciones se ha relacionado con la dispersiébn de la agricultura en
Mesoameérica.(Posth et al., 2018; Sutter, 2021) (Figura 1).

En cuanto al poblamiento del cono sur, Bodner et al. (2012) postula un posible poblamiento
temprano y de gran velocidad siguiendo la costa oeste, esto en base a la presencia de los
haplogrupos mitocondriales D1g y D1j en poblaciones del Sur de Chile y Argentina, en
donde la barrera natural de los Andes no seria una restriccion estricta, abriendo la
posibilidad a migraciones trasandinas en ambas direcciones.

Por otro lado, en la revision realizada por Fehren-Schmitz et al. (2017) se concluye que
hubo un poblamiento estacionario de los Andes Centrales hace unos 14.000 a 13.000 afios
A.P., con una continuidad poblacional durante al menos 8.500 afios antes del contacto
europeo, contradiciendo la hipétesis de Rothhammer et al. (2001) de un poblamiento
altiplanico desde el Amazonas. Postula ademas que se observa una alta diversidad
genética dentro de las poblaciones andinas modernas, lo que indica tamafios de poblacién
significativos y un flujo génico constante. Ademas, se destaca la predominancia del
macrohaplogrupo B2 a lo largo de los Andes, lo que demuestra la continuidad y afinidad
entre los grupos andinos. Sin embargo, es importante destacar que este patron no fue
constante a lo largo del tiempo, ya que se ha observado a través de estudios de ADN
antiguo, una predominancia del macrohaplogrupo D1 en poblaciones de la costa noreste y
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sureste de Perq, durante el Periodo Intermedio Tardio (1000 a 1400 A.P.). No fue hasta el
Periodo Tardio que la frecuencia mitocondrial se inclina hacia el macrohaplogrupo B2
(Barbieri et al., 2011; Fehren-Schmitz et al., 2017).

Figura 1. Recopilacion de investigaciones y rutas migratorias propuestas (Castro e Silva et al.,
2022)
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Al respecto, Gomez-Carballa et al., (2018) analizan ADN mitocondrial y SNP autosémicos
de diferentes poblaciones andinas comprobando lo expuesto por Fehren-Schmitz et al.,
(2017) en cuanto a la alta continuidad genética en las poblaciones andinas hasta tiempos
recientes. A partir de su investigacion agrega que pudo existir una ola migratoria desde
Norteamérica hace 16.000 a 14.600 afios A.P., apoyado ademas en la evidencia
encontrada por Brandini et al., (2018) estos migrantes avanzarian en dos rutas: una por la
parte Atlantica y otra por la costa pacifica. Se destaca también la existencia de un alto flujo
genético entre los territorios de Perd y Bolivia con una direccionalidad de Per( a Bolivia
hasta el Noroeste de Argentina, sin migraciones significativas en el sentido contrario.
(Figura 2).

El modelo migratorio propuesto por Gmez y Carballa et al., (2018) postula que no hubo
intercambios genéticos significativos entre los paleoindios del Oeste de los Andes con
guienes siguieron la ruta del Este de la cordillera, exceptuando las que se encuentran en la
franja andina de los territorios chilenos. En esta linea, se considera a los bosques
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amazonicos como una barrera geogréfica para el flujo génico entre las poblaciones que
tomaron las rutas Pacifica y Atlantica.

Figura 2: Ruta de poblamiento de Sudamérica segin Gomez-Carballa et al. (2018).
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Justamente en el sector andino chileno se plantean hipétesis sobre posibles pasos
trasandinos, como resultado del movimiento poblacional desde la ruta de la costa pacifica
hacia el sector Noroeste y Centro de la actual Argentina. Esta suposicidén se fundamenta en
la ubicacion de los sitios arqueoldgicos mas antiguos en el lado Oeste de la cordillera 'y en
la mayor densidad poblacional registrada en el centro de Chile. Estos factores sugieren la
existencia de una posible ruta de poblamiento a través de los Andes hacia Mendoza, y
ademas, el noroeste y centro oeste de Argentina podrian haber sido colonizados a través
de dos rutas distintas: la mencionada anteriormente, y otra a través del sector de la Puna.
(Motti et al., 2017).

Asi mismo, en la discusion del poblamiento de la zona mas austral, la presencia del
haplogrupo mitocondrial D4h3a5, presente en poblaciones patagénicas de Chile y Argentina,
puede indicar una ruta migratoria que muestra que toda la zona de la Patagonia pudo ser
poblada mediante la ruta costera (De Saint Pierre et al., 2012). Esto concuerda con el
estudio de Nakatsuka et al. (2020) en el que encontraron una clina correlacionada con el
ordenamiento geogréfico costero, utilizando secuenciacion completa de ADN antiguo y
modernos de grupos en poblaciones sub patagénicas (Nakatsuka et al., 2020). Estas
evidencias amplian nuestra vision a un poblamiento del cono sur, y particularmente de los
andes sur, como una serie de movimientos mucho mas complejos que los presentados por
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Rothammer & Dillehay inicialmente, y que reabren el debate sobre el modelo més preciso
para explicar el poblamiento de la zona.
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4. Descripcion de haplogrupos del cono sur: ADNmt en el Noroeste de
Argentinay el territorio de Chile.

El enfoque de este trabajo se centra en la regién de Coquimbo, la cual se encuentra ubicada
en la Macrozona del Norte semiarido, situada entre el denominado Norte Grande de Chile
y el sector Centro del mismo pais. Ademas, esta region se encuentra en proximidad a
numerosos pasos internacionales hacia la zona del Noroeste de Argentina. Por esta razon,
resulta fundamental llevar a cabo una revisién de los estudios de ADNmt en estos sectores,
con el fin de comprender las dinamicas en las que la poblacion estudiada podria estar
inserta.

Es relevante subrayar que para efectos de los estudios con ADNmt, el exterminio de
comunidades indigenas durante la colonizacion europea junto al proceso de mestizaje han
tenido un impacto significativo en la regién americana, resultando en una alta tasa de
extincion reciente de linajes mitocondriales ancestrales (Llamas et al., 2016). Este proceso
de colonizacion y mestizaje no solo ha llevado a la pérdida de informacion genética, sino
también a la formacién de una genética tripartita en todo el territorio sudamericano en dénde
se encuentran ancestrias principalmente indigenas, europeas y africanas. El mestizaje, que
ha ocurrido de manera local y diferenciada en el espacio, ha dado lugar a un mosaico de
ancestrias, reflejando las asimetrias de sexo y poder socioeconémico presentes en la
sociedad. (Castro E Silva et al., 2022). Es la localidad del proceso de mestizaje que
involucra irremediablemente a poblaciones indigenas lo que genera la consistencia de
grupos residiendo en las mismas regiones que sus antepasados. Este tipo de circunstancias
dio lugar al concepto de homopatria que establece que las poblaciones que actualmente
residen en la regién dénde habité determinado grupo étnico, conservan linajes de dicho
grupo y que, por lo tanto, el estudio de poblaciones actuales tiene validez para hacer
interpretaciones respecto a la distribucién geografica de linajes nativos (Goncalves et al.,
2010)

Asi mismo, hay que tener en cuenta que el sector de los Andes centrales, situado un poco
mas al Norte de las areas estudiadas, fue ocupado durante un periodo mas extenso y por
poblaciones de mayor tamafio en comparacion con el resto de Sudamérica. Estas
comunidades contaban con sistemas de produccion de alimentos intensivos y, con el tiempo,
desarrollaron una estructura jerarquica, manteniendo conexiones culturales sélidas que se
expandieron hacia las regiones circundantes. En consecuencia, a nivel gendmico,
presentan una mayor diversidad genética dentro de las poblaciones y, al mismo tiempo, una
menor diferenciacion genética entre ellas en comparacion con otras regiones de
Sudamérica. (Castro E Silva et al., 2022; Fehren-Schmitz et al., 2017; Gémez-Carballa et
al.,, 2018). Por otra parte, las comunidades indigenas del Cono Sur se distinguen
genéticamente de otras comunidades indigenas de Sudamérica, manteniendo una
continuidad genética a lo largo del territorio. Especificamente, el centro-sur de Chile y la
Patagonia presentan un componente genético Unico (Castro E Silva et al., 2022)

Para la region de los Andes Sur, que abarca el sur de Peru y Bolivia, el noroeste de
Argentina y el norte de Chile, la composicién genética fue moldeada por los movimientos
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poblacionales generados a raiz de las redes de intercambio, vinculadas a los centros
politicos imperiales como Tiwanaku, Wari e Inka. Estas redes de intercambio jugaron un
papel crucial en la conformacion de las dindmicas poblacionales y en la distribucion
genética en la region (Fuselli et al., 2003). Un linaje crucial para el estudio de esta region
es el haplogrupo B2, el cual est4 presente en toda américa del Sur con un porcentaje
aproximado del 23%, aunque su frecuencia varia en cada zona del continente. Sin embargo,
en las regiones andinas, este haplogrupo alcanza una presencia significativa, con
aproximadamente un 20% a 40% en Ecuador, y frecuencias cercanas al 90% en
poblaciones nativas de Peru y Bolivia (Gomez-Carballa et al., 2018).

En un estudio filogeografico del haplogrupo B2 en linajes andinos Gémez-Carballa et al.,
(2018) investigaron los linajes especificos para los andes sur. Entre ellos se encuentra el
haplogrupo B2ai, caracterizado por el polimorfismo C16168T, el que se encuentra en
frecuencias cercanas al 4% en los Andes del Pert y Bolivia, con una edad aproximada de
8.400 afios A.P. Este se expande hacia Ecuador y el Norte de Chile, dando lugar también
al sublinaje B2ai2a, presente en Bolivia y el Norte de Argentina.

Se identifica también el linaje B2aj, el cual es exclusivo de la region andina y esta definido
por los polimorfismos A88536G, G15883A y C16188T. Este linaje tiene su origen en Perq,
con una antigledad de 10.400 afios A.P., y representa evidencia del flujo de genes entre
regiones vecinas, ya que abarca desde Peru hasta Bolivia y los andes argentinos, sin
evidenciarse rutas en direccion inversa. En cuanto al sublinaje B2ajlala este podria
haberse originado en Argentina (Gémez-Carballa et al., 2018).

En cuanto al linaje B2y, caracterizado por el polimorfismo C16261T, se encuentra presente
en toda la costa del Pacifico, desde Norteamérica hasta Chile, y tiene su origen en el
subcontinente norte. También se registra una distribucion moderada hacia el Norte de
Argentina. Por su parte, el subclado B2y2ala surge en Perld hace 6.600 afios
aproximadamente, y se extiende por Bolivia hasta el Noreste de Argentina (Gomez-Carballa
et al., 2018).

En relacién con las caracteristicas genéticas del sector noroeste de Argentina (NOA), se ha
identificado que la zona del Norte del pais trasandino posee el componente genético
americano mas destacado en relacién con el resto del pais, alcanzando un 70% de
prevalencia. (Catelli et al., 2011). De igual manera, las investigaciones confirman una
marcada conexién entre las poblaciones del norte del NOA aquellas de origen andino. En
localidades como Maimard y Quiaca, se han encontrado altas frecuencias de haplogrupos
caracteristicos del Norte de Chile y el Oeste de Bolivia (Motti, 2012) Ademas, en la provincia
de Jujuy, se observa un alto porcentaje de frecuencia de los linajes A2 y B2, alcanzando un
13,9% y un 56,7%, respectivamente (Cardoso et al., 2013)

Dentro de los estudios de Motti et al., (2012) en poblaciones mestizas del Noroeste y centro-
oeste de Argentina, se han encontrado distribuciones interesantes de los linajes D1j, que
se presentan en abundantes muestras y son casi exclusivos de la zona central de Argentina.
Es por esta distribucion restrictiva que se hipotetiza un origen de D1j en las Sierras
Pampeanas (Garcia et al., 2012). De igual manera, los haplogrupos D1g, B2i2 y C1b13
estan altamente representados en localidades como La Rioja, San Juan, Calingasta y el
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Norte de Mendoza (NOA) tres linajes que se encuentran también en la zona central de Chile
(Pezo et al., 2022) pudiendo indicar relaciones de flujo de poblacion ancestrales o histéricas
entre ambas macrozonas.

En la revision del haplogrupo D1g en el Noroeste de Argentina se ha observado una alta
diversificacion, con haplogrupos que se separan del nodal por numerosos pasos
mutacionales, lo que sugiere la presencia de una gran cantidad de haplotipos faltantes. Esto
podria significar que el area muestreada es una zona periférica de distribucion del linaje o
el resultado de una disminucién de la diversidad haplotipica, debido a un evento como un
cuello de botella poblacional. Estos hallazgos son de relevancia para comprender la historia
genética y las dinamicas poblacionales en esta region del pais (Motti, 2012).

La estructura genética de la poblacion chilena actual ha sido caracterizada a partir de tres
componentes: el amerindio, el europeo y en menor medida el africano, variando la
proporcion de estos componentes en relaciébn con la ubicacion geografica y las
caracteristicas de la poblacién estudiada, teniendo en cuenta la historia de formacién de la
poblacién chilena -en donde mayoritariamente la genética local fue desplazada y/o reducida
por la poblacién europea y africana- y los procesos migratorios propios de cada region
(Moraga et al., 2017)

Los estudios de ADNmt en Chile se han llevado a cabo para poblaciones originarias del
norte -Aimara y Atacamerio- y sur -Mapuche, Pehuenche, Huilliche, Yagan y Kawésqar-, y
mestizas para sectores urbanos y rurales (De Saint Pierre et al., 2012; Flores-Alvarado et
al., 2022; Gomez-Carballa et al., 2016; Moraga et al., 2017; Pezo et al., 2022). En poblacién
originaria los estudios muestran los cuatro macro haplogrupos fundadores — A2, B2, Cl1 y
D1 — con un patron de decrecimiento de los macrohaplogrupos A2 y B2 hacia el sur, al
mismo tiempo que los haplogrupos C1 y D1 aumentan en el mismo sentido. Este patréon se
puede explicar debido al efecto fundador (De Saint Pierre et al., 2012; Moraga et al., 2000,
2004, 2017).

El linaje A2, se ha encontrado en Chile en un 5,1% en las muestras encontradas en
poblaciones Aimara y un 25% en las encontradas en poblaciones Atacamefia (De Saint
Pierre et al.,, 2012). En las poblaciones amerindias de Centro-Sur se encuentra en
frecuencias menores al 10% en poblacion Huilliche y Pehuenche. Y no se encuentra
presente en poblaciones Mapuche ni del extremo sur del pais (De Saint Pierre et al., 2012;
Moraga et al., 2000)

El linaje B2, como es mencionado anteriormente esta ligado a las poblaciones de los andes
Centrales (Fehren-Schmitz et al., 2017), existiendo unas altas frecuencias del haplogrupo
B2 en poblaciébn Aimara y Atacamefia, de aproximadamente un 65% para ambas
poblaciones (De Saint Pierre et al., 2012; Moraga et al., 2010). Sin embargo el
subhaplogrupo B2i2 se encuentra ausente en las poblaciones del norte y se encuentra con
frecuencias entre el 10% al 40% entre las poblaciones del centro-sur como Mapuche,
Pehuenche y Huilliche (De Saint Pierre et al., 2012; Moraga et al., 2000).

Respecto a los linajes C1 y D1, aumentan en frecuencia hacia los sectores mas
meridionales, alcanzando valores de mas de un 40% en poblaciones Mapuche, Huilliche y
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Pehuenche, y valores cercanos al 50% en poblacion Yagéan (De Saint Pierre et al., 2012;
Moraga et al., 2000) y Kawésqgar (De Saint Pierre et al., 2012). Para el linaje C1, el mas
extendido en las poblaciones del Centro-Sur es el linaje C1b13 que va desde el 13% al 28%
de representacion. La poca diversidad que presenta el macrohaplogrupo C1 en relacion a
los haplogrupos B2 y D1 en los grupos del extremo Sur de Chile y Argentina pueden ser
explicados por efecto fundador (Moraga et al., 2000) .

En tanto el linaje D1, en particular los subhaplogrupos D1g y D1j que son haplogrupos poco
comunes en América, muestran altas frecuencias en las poblaciones nativas de Chile y
Argentina. El haplogrupo D1g se encuentra especialmente en los grupos Pehuenche,
Huilliche y Mapuche de ambos paises (Bodner et al., 2012; De Saint Pierre et al., 2012).
Los subhaplogrupos C1b13 y D1g son los mas extendidos en estas poblaciones. Como se
ha mencionado previamente, Bodner et al., (2012) sostiene que ambos linajes — D1jy D1g
— son consistentes con un movimiento rapido costero, y sugiere que el sublinaje D1g
representa un linaje ancestral Mapuche, ya que la extensién del haplogrupo D1g se solapa
con el antiguo territorio Mapuche. Por otro lado, como ya se ha mencionado, la presencia
del haplogrupo D4h3a5 en poblaciones patagonicas de Chile y Argentina, podria indicar
una ruta migratoria alternativa a la propuesta por Rothhammer & Dillehay (2009) la cual
sugiere que toda la zona de la Patagonia pudo ser poblada a través de la ruta costera (De
Saint Pierre et al., 2012).

Por otra parte, los estudios realizados a poblaciones mestizas se han realizado en
localidades rurales como los Valles de Azapa, Camarones, caleta Paposo en la zona norte;
el Valle de Aconcagua, por la zona central; y Carelmapu, Quetalmahue, Detif y Chiloé por
la region del sur, asi como también en sectores urbanos como Iquique, Antofagasta,
Calama, San Felipe y Los Andes, Santiago, Concepcion, Temuco y Punta Arenas.
Observandose el mismo gradiente de representacién de haplotipos que el observado en
poblaciones originarias (Gomez-Carballa et al., 2016; Moraga et al., 2017; Moraga et al.,
2004; Pezo et al., 2022).

Dentro de esta categoria se encuentra un estudio que presenta una discontinuidad en la
costa y valles de la region de Antofagasta, encontrandose una mayor relacion de sectores
costeros con poblaciones del Centro-Sur del pais, mientras que los sectores del interior son
mas cercanos a las poblaciones nativas del norte de Chile, los Andes bolivianos y el
Noroeste de Argentina (de Saint Pierre Barrera et al., 2020; Faure Echeverria, 2018).

Asi mismo en un estudio reciente se analizan migraciones histéricas para las ciudades de
Santiago, Concepcién y Los Andes/ San Felipe, analizando 3 linajes restringidos a la zona
centro sur: B2i2, C1b13 y D1g. Se encuentra un alta afinidad entre las ciudades de Santiago
y Concepcion (Pezo et al., 2022)

Todos los grupos nativos analizados a lo largo de diferentes investigaciones concuerdan en
una alta continuidad geografica de las poblaciones. Nakatsuka et al., 2020 determiné para
las poblaciones Kawésqar, Yamana maritimo y Selknam terrestres que las poblaciones
actuales estdn mas relacionadas con individuos arqueoldgicos de la misma region que a
los individuos actuales de otras regiones.
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5. Poblamiento e historia de laregion de Coquimbo

La region de Coquimbo se encuentra en la zona norte del pais - norte semiarido — entre las
regiones de Atacama al norte y Valparaiso al sur, limitando al este con la provincia de San
Juan en Argentina. Tiene una extensién de alrededor de 40.500 km? y una poblacién
aproximada de 757.586 (INE, 2017).

Es un area de clima seco con areas mas humedas entre la cordillera de la costa y el océano
Pacifico. Se encuentra surcado por cadenas montafiosas orientadas de oeste-este de
alrededor de 3000 metros, y cortada por los rios Elqui, Limari y Choapa de norte a sur, los
cuales se encuentran asociados a valles y provincias del mismo nombre. La gran mayoria
de la poblacién vive en pueblos o ciudades cercanas a la linea costera, y gran parte de los
valles cercanos a las riberas de rio estan ocupados por pueblos asociados a compafiias
agroindustriales (INE,2017). Por su parte, las comunidades agropastoriles se ubican por lo
general en sectores marginales o en la alta montafia. (Ministerio de bienes Nacionales,
2020).

El territorio de la regiébn de Coquimbo ostenta una rica historia de ocupacion temprana,
respaldada con evidencia arqueolédgica de hace al menos 13.000 afios A.P. en la zona del
valle del Choapa. A lo largo del tiempo, diversas ocupaciones de cazadores recolectores
han mantenido una ocupacion constante tanto en la costa como en el interior de la region.
Entre los sitios e hitos mas significativos del periodo finipleistocénico, merecen mencioén el
Sitio Santa Julia con una datacién aproximada de 11.000 afios A.P., ubicado al Norte de
Los Vilos (Jackson et al., 2007); el Sitio Quereo, datado entre 13.500 y 13.000 afios A.P.,
en la quebrada homonima al sur de Los Vilos (Montané & Bahamondes, 1973; Nufez et al.,
1987); el Valiente, con una antigiiedad aproximada de 10.700 a 9.970 afios A.P., situado
en la localidad de Tilama, al interior de Los Vilos (Méndez & Jackson, 2015); La Coipa,
datado en 13.000 afios A.P., ubicado en Combarbala, siendo este el Unico sitio en el interior
hasta la fecha; y Los Rieles, con una antigledad que oscila entre 12.410 y 11.230 afos
A.P., localizado al norte del sector de Los Vilos (Jackson et al., 2012).

Este altimo sitio, Los Rieles, se distingue por resguardar uno de los restos humanos mas
antiguos de Sudameérica y exhibir un escenario de singular interés, al diferenciarse de los
otros sitios mencionados. En contraposicidn a los conjuntos liticos "cola de pescado" y las
adaptaciones a la caza o carrofieo de megafauna hallados en los demas sitios, Los Rieles
presenta afinidades con el conjunto litico de la cultura Huentelauquén, y adaptaciones a
recursos costeros. Ademas, el patron de entierro lateral flectado ha sido identificado en
otros sitios tempranos en la costa del Pacifico, como el complejo temprano Las Vegas en
Ecuador y el complejo Paijan en el Centro-norte de Perd, asi como también en culturas
posteriores, como el complejo Huentelauquén. Esto ha suscitado la interpretacién de que
la zona fue poblada a través de la ruta costera y que los sitios Santa Julia, Quereo vy el
Valiente, en contraste con el sitio Los Rieles, podrian reflejar poblaciones distintas,
sugiriendo posibles evidencias de dos oleadas de poblamiento en la zona o una misma
poblacién que cambio su estrategia de explotacion de recursos (Jackson et al., 2012).
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Durante el periodo arcaico, esta ocupacién muestra patrones de movilidad a lo largo de la
costa, pero también una posibilidad de movilidad hacia el interior, al descubrirse en sitios
trasandinos una tecnologia litica similar en su morfologia a la local de la region de Coquimbo
(Falabella et al., 2016). A su vez durante el arcaico temprano u holoceno temprano,
aparecen en sitios cercanos a posibles rutas de paso distintas materialidades que muestran
la presencia de restos, que podrian indicar patrones de alta movilidad estacional entre
distintos pisos altitudinales, desde la costa pacifica hasta la provincia de San Juan,
Argentina. Como ejemplo, el sitio San Pedro Viejo Pichasca presenta una ocupacion
continua durante todo el holoceno en un sector de paso. Este sitio corresponderia a grupos
de cazadores recolectores que coexistirian con el complejo Huentelauquén en la costa y la
cultura Los Morrillos de la vertiente oriental de Los Andes (Cornejo et al., 2016), y hacia el
holoceno tardio da indicios de agricultura similares a los vistos en Argentina y restos
malacoldgicos obtenidos desde la costa occidental (Kelly, 2017). Asi también se tiene en
cuenta la existencia de sitios de la Provincia de San Juan, como ARQ-18, que presentan
indicios de un proceso temprano de domesticacion, asociado segun la academia
arqueoldgica argentina, a influencias desde el lado chileno de la cordillera (Gasco, 2014)

Durante el periodo alfarero, se evidencio un proceso de poblamiento que se extendi6é desde
el valle del rio Copiap6 hasta el valle del rio Aconcagua, con el establecimiento de modos
de vida méas sedentarios. Las investigaciones actuales, basadas en el andlisis de la
diversidad ceramica de los sitios pertenecientes al periodo alfarero temprano, sugieren que
este territorio habria sido ocupado por diversos grupos, cuya influencia habria dejado su
impronta en el estilo alfarero de estas poblaciones. Entre las posibles influencias, se
destaca la cultura Agrelo-Calingasta del centro-oeste argentino, asi como otras poblaciones
contemporaneas ubicadas hacia el sur y norte de esta regién (Sanhueza et al., 2003). Las
tradiciones alfareras de estas areas mantuvieron una notable continuidad con escasos
cambios durante gran parte del periodo alfarero y, muy probablemente, coexistieron en el
tiempo con la Cultura diaguita. Uno de los desarrollos culturales mas destacados del
periodo Alfarero Temprano es el complejo cultural Molle, que se caracteriza por la presencia
de tembetas de piedra, pipas de piedra en forma de T invertida y ceramica monocroma con
decoraciones que comparten rasgos y modelados similares a los encontrados en el
Noroeste de Argentina, asi como también con decoraciones que se asemejan a las de la
posterior cultura Diaguita. Este complejo cultural se mantendra a lo largo del periodo
Alfarero Intermedio (Troncoso et al., 2016).

Durante el periodo alfarero intermedio aparece el complejo cultural Animas, el cual presenta
dos patrones de asentamiento distintos en las regiones tercera y cuarta. En este complejo,
se destaca la presencia de sitios habitacionales que coexisten con sitios caracterizados
como Diaguitas. Ademas, se observa la presencia de metalurgia en cementerios con
similitudes estéticas y funcionales a lo encontrado en el Noroeste de Argentina, asi como
la presencia de estafio como bien no local. Esta metalurgia muestra afinidades con los
desarrollos de las culturas Belén y Santa Maria en Argentina. En los sitios funerarios, se ha
registrado una alta cantidad de camélidos, lo que podria indicar la existencia de sociedades
pastoras, aunque no se ha encontrado evidencia del proceso de domesticacion en la zona
(Troncoso et al., 2016).
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Existen varias hipotesis que vinculan el complejo cultural Animas con el desarrollo de la
cultura Diaguita en la cuarta region, a pesar de la presencia de contextos Animas
contemporaneos a los Diaguitas (Troncoso et al., 2016). Asimismo, a nivel pan regional, las
culturas arqueolégicas Belén y Santa Maria en la provincia de Catamarca, estan
relacionadas con el desarrollo de la cultura Diaguita en Argentina, basandose en sus
caracteristicas ceramicas (Motti, 2012).

Durante el periodo alfarero intermedio tardio, aproximadamente en el siglo 850 d.C.,
emerge en la regién la cultura Diaguita, caracterizandose como el desarrollo cultural méas
representativo en el area comprendida, desde el valle de Huasco hasta el valle del Choapa.
Esta cultura presenta una serie de modos de vida y materialidades compartidas en todos
los sitios (Ampuero, 1989) , aunque también se distinguen singularidades particulares entre
valles (Troncoso et al., 2016).

En cuanto al origen de estas comunidades, diversas hipétesis han sido propuestas. En un
enfoque inicial, Latcham sugiere que los grupos Diaguita de la zona se vinculan con las
comunidades Diaguita de Argentina (Carvajal Lazo, 1990). No obstante, Cornely en 1954
argumenta que la Unica similitud entre los Diaguitas chilenos y argentinos es el idioma que
hablaban, ya que incluso dentro de la regién argentina, los grupos diaguitas compartian
Unicamente la lengua kakan. Iribarren cuestiona este dato y la relacidon entre los Diaguitas
y Chilenos al demostrar que el kakan dificiimente fue hablado por los pueblos de la parte
chilena (Ampuero, 1989). En la actualidad, se entiende el origen de los Diaguitas como un
proceso enraizado en el desarrollo previo de las comunidades del grupo animas (Troncoso
et al., 2016). En estudios mas recientes, sin embargo, Paola Gonzalez plantea una posible

relacion con los grupos Shipibo-Conibo-Cashibo de la Amazonia peruana, basandose en
los disefios decorativos presentados en ambas culturas (Gonzalez, 2016).

Durante el periodo intermedio tardio, la cultura Diaguita se caracterizd6 por desarrollar
sociedades agricolas y sedentarias. Los sitios diaguitas emergieron en lugares que
coinciden con las actuales comunidades agropastoras en el semiarido, con un patrén de
asentamiento disperso a lo largo de terrazas fluviales en zonas propicias para el cultivo y
con unidades autosuficientes conformadas por un par de grupos familiares. El ndcleo
principal de asentamiento Diaguita se localizé en el valle de lllapel y la bahia de La Serena.
Por otro lado, en el valle del Choapa, los asentamientos se ubicaron en la zona de
Huentelauquen y el estero Conchali, ambos lugares aptos para la vida agricola y ganadera,
con accesos hacia las zonas del interior. (Troncoso et al., 2016).

Las sociedades Diaguitas preincaicas presentan caracteristicas importantes desde la
perspectiva arqueoldgica. A pesar de estar organizadas en asentamientos familiares y, por
lo tanto, ser heterogéneas, cuentan con sectores de uso comun, como los cementerios, o
cual indica cierto grado de organizacion social. Asimismo, se destaca una alta
estandarizacion de la cerdmica (Troncoso et al., 2016)

Otro rasgo relevante de estas sociedades es la presencia de arte rupestre en areas fuera
de los valles, especialmente en sectores de paso. Este Ultimo aspecto ha sido
conceptualizado como un espacio de uso publico y se ha observado que estan ubicados de
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manera que indican direccionalidad de los movimientos de las personas, tal como lo han
analizado Troncoso et al., (2020).

Ademas, se ha identificado una abundante presencia de camélidos en algunos sitios, con
un patron mas cercano al aprovisionamiento de materiales -como el textil- mas que a la
domesticacion y pastoreo activos. Esto ha llevado a concebir un sistema de crianceros
similar al de las comunidades agricolas de cabras que habitan actualmente la zona
(Cartajena Fasting et al., 2015; Lopez M et al., 2015).

En el periodo tardio, aproximadamente durante el siglo XV, un acontecimiento relevante
previo a la invasion espafiola fue la presencia incaica y su anexamiento al Tawantinsuyo,
lo que generd una profunda transformacion en los patrones culturales locales. Este proceso
tuvo un impacto significativo en los sistemas tecnoldgicos, visuales y habitos de consumo,
tal como se evidencia arqueolégicamente a través de la introduccién de nuevas formas,
disefios y decorados ceramicos. Ademas, se incorporaron nuevos elementos al paisaje,
como tambos y santuarios en altura (Cantarutti Rebolledo & Mera Moreno, 2004; Uribe &
Sanchez, 2016).

En cuanto a la hip6tesis sobre el ingreso al territorio, Stehberg (1992) ha propuesto una
teoria que sugiere que el proyecto incaico se habria expandido desde el este al oeste y de
sur a norte. En otras palabras, el movimiento incaico se habria desplazado inicialmente por
el lado trasandino, conquistando el Noroeste y Centro-oeste de Argentina, para luego
ingresar a Chile y anexar a los grupos Diaguitas nucleares a su territorio. Para los grupos
Diaguitas de Argentina, esta anexion al imperio incaico habria ocurrido en un ambiente
relativamente pacifico, sin eventos violentos, y la dominacion politico-econémica del
territorio se habria llevado a cabo mediante un contingente de migrantes traidos desde otros
territorios (Motti, 2012).

En el caso del territorio chileno, las hipétesis actuales también sugieren un escenario de
alianza entre la ocupacion incaica y las culturas Diaguitas. Esta idea se sustenta en la falta
de evidencias de conflictos o fortalezas defensivas (Pukaras) en el territorio Diaguita.
(Troncoso, 2022). Los territorios en dénde arqueolégicamente se han encontrado los
nidcleos de conquista inca suelen coincidir con los territorios ocupados por poblacién
Diaguita, teniendo un espacio de conexion principal en el Valle del Quilimari y al valle de
lllapel, como un centro de agregacién comunitaria (Troncoso, 2022)

Durante el siglo XV, la posterior conquista espafiola resulté en una devastadora aniquilacién
de las culturas locales de la zona, segun se hipotetiza en fuentes etnohistéricas (Acufia et
al., 2000; Falabella, Uribe, Sanhueza, Aldunate, & Hidalgo, 2016). Para el afio 1558, en la
visita realizada por el Oidor Hernando de Santillan, apenas quedaban alrededor de 3.630
personas en 22 pueblos (Figura 3) de los aproximadamente 20.000 individuos que se
estima vivian en la regién al momento de la llegada de los espafioles, segun lo sefialado
por Jorge Hidalgo en su libro “"Las culturas Protohistéricas del Norte Chico". Es importante
considerar que para entonces, estos pueblos ya habian sufrido castigos y matanzas
infligidos por los espafioles desde la llegada de Almagro, Joan Bohon, Francisco Villagra y
Francisco de Aguirre, en su intento de someter a estas comunidades.(Cortés, 2003).
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Figura 3: Pueblos de indios 1536 -1544 (Region de Coquimbo). Fuente: Cortés, 2003.
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En el circulo morado se destaca el pueblo de “indios” mas cercano al sector del estudio.

Los valles del Copiap6, Huasco, Elqui, Limari y Choapa son distribuidos entre los primero
11 y luego 9 primeros conquistadores — encomenderos (Figura 4). Por disposiciones de la
entonces legislacion sobre mercedes de tierra ningin encomendero era duefio del valle
entero ni de las quebradas e interfluvios adyacentes a él, aptas para sembrar trigo o criar
ganado, estas tierras tendran el nombre de estancias y es aqui donde luego se
desarrollaran las comunidades agropastoriles de la regién (Cortés, 2003).

Durante la época de la colonizacion, la poblacion indigena encomendada fue destinada
como mano de obra en diversos lugares, como los lavaderos de Andacollo o las minas
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Brillador, Los Choros y La Higuera, ubicados en el valle del Elqui, asi como a las minas de
Mincha y Chigualoco en el valle del Choapa, y a las minas de cobre de Tamaya en Limari.

La sobreexplotacion de los indigenas, sumado a las condiciones de malnutricién y
enfermedades, provoco un drastico declive en la poblacién local, llegando a un punto critico
durante la crisis de 1580. En el siglo XVII, la situacion se agravoé, y se comenzé a importar
mano de obra indigena desde regiones como Perq, las provincias de San Juan, Cuyo y
Mendoza, la region de la frontera Mapuche y la isla de Chiloé, con el fin de cubrir la demanda
de mano de obra (Cortés, 2003). Ademas, es importante mencionar que también se trajeron
esclavos africanos desde Portugal, Espafia y diversas regiones de Africa para satisfacer
estas demandas (Mellafe, 1984). Es relevante resaltar que durante el proceso de
encomienda en las villas trasandinas, se produjo una migracién principalmente de hombres
hacia Chile. Esto puede comprobarse mediante fuentes etnogréaficas que relatan casos de
mujeres indigenas en la region de Cuyo, que quedaban solas con sus hijos en los pueblos
trasandinos (Motti, 2012).
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Figura 4: Mercedes de tierras concedidas 1544, 1549 y 1558 (Region de Coquimbo). Fuente:
Cortés, 2003.
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Durante el periodo colonial, los predios en la regién experimentaron una subdivision
progresiva en pequefias parcelas de tierra, las cuales comenzaron a ser heredadas o
vendidas a medida que la poblacion local aumentaba. A lo largo del Siglo XVII, la economia
de la zona se especializ6 en la mineria en las serranias y la agricultura de trigo en las tierras
bajas (Carmagnani, 1963; Cortés, 2003). Y hacia finales de siglo, se produjo un notable
aumento de la poblacion blanca y mestiza en la regiéon de Coquimbo, la que crecia en
proporcion inversa a la disminucién de la poblacion indigena encomendada, aunque la
poblacién indigena en general, tanto encomendada como no encomendada, seguia
aumentando (Tabla 1) (Carmagnani, 1963).

Tabla 1: Poblacion indigena encomendada del Norte Chico. 1700-1770. Fuente: Carmagnani, 1963

1700 1750 1770
217 192 172

Copiap6

Huasco 768 661 604
Coquimbo 2210 1902 1628
Quillota 2016 1727 1622
TOTAL 5211 4482 4026

En esa época, la region tenia tres grupos de indigenas con diferentes estatus: los
encomendados, los de depdsito y los libres. Los indios de depdsito eran, por definicion, una
supresion de la esclavitud de los "araucanos", pero esta categoria desaparecio a principios
del siglo XVIII, y estos indigenas pasaron a ser considerados indios libres. Los indios libres
eran antiguos indios de depdsito o aquellos que habian huido de la encomienda, y
generalmente prestaban servicios en minas, haciendas o casas. En La Serena, para el afio
1699, se observd que esta categoria estaba mayormente ocupada por indigenas de la
Araucania o Tucuman, mientras que para el afio 1740 procedian de la Araucania o lugares
cercanos. Este proceso de migracion indigena contribuyd al aumento de la poblacién
indigena, a pesar de la disminucién de la encomienda (Carmagnani, 1963).

En las ultimas décadas del Siglo XVII, la economia basada en la encomienda se vio
afectada por diversas pestes, especialmente una ocurrida en 1687, lo que resultd en una
reduccién significativa de la cantidad de indigenas encomendados. Para satisfacer la
demanda laboral, decidieron trasladar a los nativos de los pueblos a trabajar en haciendas
0 estancias, rompiendo asi el sistema de trabajo anterior que consistia en tres turnos de
trabajo para los indigenas encomendados. Este traslado aceleré el proceso de mestizaje
en las haciendas. Al mismo tiempo, al quedar libres las tierras de los pueblos indigenas,
estas se convirtieron en un objetivo para los mestizos y blancos pobres, quienes
comenzaron a ocuparlas (Carmagnani, 1963).

Es importante resaltar que las caracteristicas censales de la época se llevaban a cabo
principalmente en iglesias y estaban sujetas al criterio del péarroco, lo que implicaba
dificultades para distinguir entre mestizos y "blancos", especialmente debido al alto grado
de ilegitimidad. El proceso de mestizaje y el alto grado de ilegitimidad en la region sirvié
para acentuar el numero de personas marginadas y pobres. (Carmagnani, 1963)
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Durante el Siglo XVIII, la region sufrié nueve brotes de viruela, tres de tifoidea, uno de célera,
dos de influenza y tres de disenteria. Aunque no se tiene una comprension clara de qué
territorios y poblaciones fueron afectados en mayor medida, la poblacion continué
aumentando no solo debido al crecimiento natural interno, sino también por procesos de
inmigracion, especialmente hacia las zonas mineras en auge (Carmagnani, 1963).

En la tabla siguiente, se puede observar la cantidad de matrimonios entre inmigrantes y
vecinas del distrito de Petrorca. Es notable que la mayor cantidad corresponde a aquellos
efectuados entre "arribanos" (inmigrantes) y mujeres locales, lo que indica que la mayor
parte del contingente migratorio estaba compuesto por hombres, aunque también hubo una
menor migracion de mujeres (Tabla 2). Los inmigrantes procedian principalmente de la zona
central del pais, de lugares como Santiago, Maule, Chillan y Concepcion. Ademas, también
se registr6 una migraciobn externa de espafoles, franceses, italianos e irlandeses
(Carmagnani, 1963).

Tabla 2: Migracion vista a través de matrimonios entre 1771-1800 en el distrito de Petrorca. Fuente:
Carmagnani, 1963

1771-1775 25 13 49 87

1776-1780 44 12 59 115
1781-1785 33 28 95 156
1786-1790 45 32 72 149
1791-1795 53 37 101 191
1796-1800 69 40 109 218

En el caso de los afrodescendientes, si bien la esclavitud fue un proceso evidente durante
toda la época colonial, fue en las ultimas décadas del siglo XVIII que dicho proceso se
acentué debido a la creciente demanda de mano de obra en la region. En 1778, el curato
con mayor poblacion afromestiza era el de Limari, con un 54,8% de mulatos dentro de la
poblacidn total del curato. Esta tendencia se mantuvo en 1813, siendo el distrito de Barraza
el que registr6 un 40% de poblacién de origen africano, de los cuales la mayoria eran
personas libres para esa fecha. Los esclavos, por su parte, se ubicaban principalmente en
ambitos domésticos o urbanos; en la region de Coquimbo, se concentraban en la ciudad de
La Serena. En contraste, los afromestizos libres desempefiaban diversas ocupaciones y
profesiones, tales como criados, inquilinos, peones de minas, artesanos, pequefios
propietarios, arrieros, entre otros, y se encontraban principalmente en los sectores rurales
(Arre Marfull, 2011).

En cuanto a la trata de esclavos, estos eran principalmente trasladados desde el Rio de la
Plata, Buenos Aires, hasta el Reino de Chile, observandose en la regién de Coquimbo una
leve predominancia del contingente femenino en estas ventas (Tabla 3). No obstante, en
las actas de defunciones se aprecia un patrén opuesto, con un mayor numero de hombres
esclavos fallecidos que mujeres. Al respecto, es importante destacar que las esclavas
obtenian con mas frecuencia su libertad, probablemente debido a que estaban mayormente
vinculadas a las casas y rara vez cambiaban de lugar de trabajo una vez que alcanzaban
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la libertad. Por otro lado, los hombres esclavos desempefiaban labores de campo, mineria
o trabajos pastoriles, manteniendo menor contacto con sus amos. Ademas, es muy
probable que la liberacion de las esclavas haya contribuido significativamente a la
numerosa poblacion de afrodescendientes libres en provincias como Limari, dado que la
condicidn de esclavo o libre era transmitida a través de la madre (Arre Marfull, 2011)

Tabla 3: Ventas de esclavos en Coquimbo por sexo y casta 1702-1820. Fuente: (Arre Marfull,

2011)

I (e e T s T [
1702-1761 10 38,5%
1762-1820 O O 21 27 48 61,5%

Total 10 6 26 36 78 100%
Porcentaje  12,8% 7,8% 33,3% 46,1% 100%

Debido a todos estos procesos la poblacion local se compone de una herencia mestiza con
un componente indigena local, un componente indigena encomendero, un componente
espafol y un componente africano caracterizado como menor (Acufia et al., 2000; Mellafe,
1984).

En el siglo XIX, gran parte de los indigenas y afrodescendientes practicamente
"desaparecieron” de los registros, siendo reemplazados en el lenguaje por una nueva
categoria mestiza que incluia a campesinos, obreros, artesanos, peones, entre otros, en un
esfuerzo republicano por fomentar un sentimiento de "chilenidad" y un compromiso
patriotico durante los conflictos bélicos que se desarrollaron a lo largo de ese siglo (Ovalle
Letelier, 2020).

Finalmente, a pesar de la extensa matanza e invisibilizacion de los indigenas locales, que
fueron tempranamente considerados como mestizos, han surgido movimientos recientes
gue buscan reivindicar la cultura originaria Diaguita en el territorio de la regién de Coquimbo,
tanto en areas rurales como urbanas. Esto ha llevado al reconocimiento estatal de esta
cultura en el afio 2006 (Sabio Collado, 2009). Asimismo, investigaciones actuales han
vinculado algunas de las tradiciones locales con una herencia Diaguita. Un ejemplo de ello
son los bailes chinos practicados por las comunidades agropastoriles en la cuarta region,
cuyos movimientos, patrones de baile y tecnologia sonora se asemejan a los representados
en el arte y materialidad arqueoldgica Diaguita (Gili et al., 2023). Estos hallazgos evidencian
una herencia cultural de larga data, y un vinculo entre las personas que habitan el territorio
en la actualidad y los grupos indigenas locales que existieron en épocas pre-espafolas.
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6. Las comunidades agropastoriles del Norte Semiérido de Chile

Las comunidades agropastoriles son definidas legalmente como una agrupacion de
propietarios de un terreno rural comuan (Ley 19.233, 1968), estos grupos se han dedicado a
la transhumancia de cabras y ovejas, y a la produccion agricola de baja escala. La mayor
parte de estas comunidades se encuentran en la regiéon de Coquimbo (187) y unas pocas
en la region de Atacama (2), de Valparaiso (7) y Metropolitana (1) (Figura 5) (Ministerio de
Bienes nacionales, 2020)

Figura 5: Mapa de las comunidades agricolas de la region de Coquimbo. Fuente: (Montalva, 2014)
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Estas comunidades se caracterizan por poseer un sistema de propiedad colectiva de las
tierras que es clasificada por Gallardo Fernandez (2002) como un sistema semi comunitario
de la administracién de la tierra, al presentar una mezcla de derechos colectivos e
individuales sobre esta. Se encuentran generalmente ubicadas en territorios con baja
productividad agricola las que sufren deteriorizacion de la tierra debido a sequias
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recurrentes. Es en este sentido que se presenta al pastoralismo de estas poblaciones como
una estrategia de subsistencia que responde a la escasez de recursos y a las condiciones
climaticas propias de esta region (Gallardo Ferndndez, 2002). En general estas
comunidades se caracterizan por ser demograficamente pequefas, con una baja tasa de
inmigracion y relativamente aisladas geograficamente (Bienes nacionales, 2020; Hamelin,
2003).

Origen de las comunidades agropastoras y la tenencia comunal de tierras.

Si bien el origen de las comunidades agropastoras y sus tradiciones no es claro, se remonta
a la entrega de las Mercedes de tierra a espafioles de alto rango en el siglo XVIII durante
la época colonial, constituyéndose comunidades mestizas de aborigenes prehispanicos y
espafoles, e ingresando de esta forma la idea de la propiedad privada (Cortes, 2003;
Gallardo Fernandez, 2002).

La transformacién gradual de estancias a comunidades agricolas tiene varias posibles
hipo6tesis resumidas por Gallardo Fernandez (2002), basadas a partir del deterioro de la
tierra debido a su uso intenso como fuente de comida y combustible para las personas
trabajando en las minas, asi como también en la deteriorizacion de la hacienda como
institucion econdémica colonial a partir del siglo XVIII. En primer lugar, Castro y Bahamondes
(1986) sefalan que el origen se da gracias al deterioro de las tierras y abandono de los
mercederos de estas dejandolas a cargo de los inquilinos. Por otra parte, Santander (1993)
sugiere un origen colonial basado en un sistema previo prehispanico de las comunidades
locales. Finalmente, la misma Gallardo Fernandez (2002) propone que la tenencia comunal
y la multigenitura indivisible de herencia de las tierras se dieron a causa de las condiciones
climaticas adversas y la escasez de trabajadores.

Pese a la existencia de las comunidades desde tiempos coloniales y los procesos de
reconocimiento de tierra incentivados por los mismos campesinos, el primer reconocimiento
de caracter institucional de estas comunidades ocurre en 1962 en la reforma agraria del
presidente Jorge Alessandri R. Posteriormente, en el gobierno del presidente Eduardo Frei
Montalva se publica la Ley de Comunidades Agricolas - o Decreto fuerza de Ley N°5 de
1968- dandose gran parte de la expropiacién de terrenos durante este periodo y el posterior
del gobierno del presidente Salvador Allende (Alexander, 2008).

En dictadura, se consagra al agua como un bien liberal en 1981 y se separa la tierra
mediante una nueva ley de comunidades agricolas que establece dos goces distintos:
inscritos y no inscritos. Esto desencadend conflictos relacionados con la individualizacién y
parcelacion de predios comunales, asi como disputas en torno a la ocupacion de recursos
hidricos (Alexander, 2008).

Con la instauracion de la democracia, se cred6 un marco juridico especifico para estas
comunidades, modificando el decreto de 1968 en 1993. No obstante, estos reglamentos
son interpretados e implementados de manera diversa en cada una de las comunidades. A
pesar de los nuevos aspectos juridicos, la region sigue enfrentando una constante escasez
de agua que aun no ha sido resuelta (Sanchez Dinamarca, 2018).
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En la actualidad, los sectores rurales de la regién de Coquimbo experimentan una baja tasa
de inmigracion y una elevada tasa de emigracion hacia las zonas urbanas (Hamelin, 2003).
Ademas, muchas de las comunidades prohiben el acceso de personas ajenas a ellas a la
tenencia o dominio de las tierras (Sanchez Dinamarca, 2018).

Subsistencia

Las comunidades agropastoriles ocupan los espacios del interior de los valles transversales,
asentdndose en sectores de menor productividad agricola en la regién y altamente
afectados por los procesos de desertificacion y erosion. Segun Alexander, (2008), estas
comunidades so6lo disponen de un 7% de la tierra arable, de la cual tnicamente un 1,6% se
encuentra bajo riego.

La aridez y desertificacion de la zona se atribuyen a la falta de recursos hidricos, asi como
a la erosion natural de los suelos, que ha sido intensificada por acciones humanas como la
actividad minera, la deforestacion, las practicas agricolas y el exceso de pastoreo (Castro
& Bahamondes, 1986; Peralta, 1978). Estas condiciones aridas revisten importancia en la
conformacion de las comunidades, considerando las hipétesis de origen ya mencionadas
anteriormente. El factor climatico-ambiental ha favorecido el sistema de subsistencia de
estas comunidades, y esto se ve reforzado por un sistema social que promueve su forma
de vida, como lo son la tenencia privada y comunal de la tierra (Gallardo Fernandez, 2002),
la emigracion frecuente necesaria para mantener el tamafio reducido de las comunidades,
acorde a las condiciones ambientales (Alexander, 2008). Asi mismo son comunidades que
se caracterizan por un sistema politico social acorde sus formas de subsistencia, esto se
materializa en formas de asistencia mutua, redistribucion de excedentes, estructuras de
toma de decisiones, estrategias domeésticas en conjunto con produccién, pastoralismo e
integracion del mercado y trabajo agricola (Alexander, 2008).

La actividad agricola que presentan las comunidades cumple un doble propésito de
autoconsumo y la produccién de especies para el intercambio econdémico. Para lograrlo,
utilizan tres formas de uso del espacio de tierra relacionadas con la produccién (Alexander,
2008; Castro & Bahamondes, 1986):

En primer lugar, se encuentra el trabajo en "hijuelas”, que son pequefias superficies de
tierra arable de entre 0,5 a 7 hectareas, dotadas de sistemas de riego, destinadas a la
horticultura. El acceso a estas areas suele ser heredado, aunque en algunas comunidades
se permite la compra entre sus miembros (Castro & Bahamondes, 1986).

Otra forma es el cultivo del secano, el que consiste en una tierra de uso temporal
dependiente de las lluvias. En general se ocupa para la produccién de cereales y son tierras
de tenencia colectivas para el usufructo privado (Castro & Bahamondes, 1986). El uso
individual de estas tierras es decidido en un asamblea de comuneros (Alexander, 2008).

Finalmente, destaca el pastoreo en campos colectivos, que abarcan alrededor del 80 al
90% de las tierras de las comunidades, convirtiéndose asi en una de las estrategias
productivas més significativas para ellas. El pastoreo, especialmente de ganado caprino,
esta orientado principalmente a la produccién de quesos en lugar de carne o cuero. No
obstante, debido a diversos factores como la construccién de caminos, cercamiento de
tierras y venta de terrenos, entre otros (Hevilla & Molina, 2010) los espacios colectivos han
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ido disminuyendo y la transhumancia de alta movilidad es aln una practica vigente pero
poco comun en la actualidad (Alexander, 2008).

ltinerarios de trashumancia

El agropastoralismo, como estrategia de subsistencia, se distingue por la combinacion de
actividades agricolas y sedentarismo con pastoreo y movilidad. Aquellas poblaciones que
lo practican generalmente residen en areas de baja productividad agricola (Kgosikoma et
al., 2018) y enfrentan una continua desatencion por parte de los gobiernos centrales hacia
sus modos de vida (Johnson, 1993), lo cual los vuelve méas vulnerables a las condiciones
ambientales, llevandolos a adoptar estrategias de propiedad colectiva de la tierra y accién
colectiva.

Las practicas trashumantes son parte de las dinamicas mas caracteristicas de los pueblos
agropastores, y parte de las tradiciones arraigadas en las comunidades agropastoriles de
la region de Coquimbo en Chile. La trashumancia como practica existe tanto para fines de
subsistencia como para fines comerciales (Aranda, 1971).

Figura 6: Mapa de la frontera chileno- Argentina para la zona de la regiéon de Coquimbo y zonas de
pastaje en Calingasta. Fuente: (Hevilla & Molina, 2010)
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En estas comunidades, se emplea tradicionalmente el uso de espacios comunitarios para
el pastoreo, especificamente desde marzo hasta las primeras nieves. Sin embargo, durante
los meses de junio y julio, se busca una "segunda primavera" en la alta cordillera argentina
(Ciadella & Dubroeucq, 2003) o en septiembre y octubre en las “veranadas” (Hevilla &
Molina, 2010). Estos desplazamientos estacionales tienen el propdsito de proveer alimento
a las cabras en las pasturas de alta montafia generadas en las zonas de deshielo (Figura
6).

El estudio de Ximena Aranda en el afio 1971, establece que los movimientos de ganado
tienen menor amplitud en los valles del Huasco y el Elqui, donde se llevan a cabo dentro de
las comunas interiores y la parte chilena de la cordillera. Por otro lado, en el valle del Limari,
se observa una estructura interna de masa ganadera diferente, con traslados de cortas
distancias para ovinos y de largas distancias para caprinos. Estos desplazamientos de
animales incluyen zonas costeras y areas de la cordillera de San Juan. Para las
comunidades de Monte Patria, Combarbala y Punitaqui mas del 70% de la masa de
caprinos transhuman principalmente a las localidades de Tulahuen, Las Toértolas y Cogoti.

Aunque en menor intensidad que en el pasado, las practicas trashumantes audn se
mantienen vigentes. Los crianceros o cabreros chilenos que realizan actualmente estos
desplazamientos hacia el otro lado de la cordillera suelen ser pastores o propietarios
caprinos que se desplazan en grupo. En esta labor, tradicionalmente participan nifios,
mujeres y hombres de la comunidad, habitando viviendas temporales llamadas "pircas",
cuya funcién principal es el resguardo y la elaboracién de queso, principalmente a cargo de
mujeres y nifios. Mientras tanto, otros miembros de la familia buscan los mejores pastajes,
generando pequefias movilidades complementarias al ascenso y descenso de la cordillera
(Hevilla & Molina, 2010).

Es importante destacar que estos viajes no solo tienen el propdsito de aprovisionamiento
de pastajes, sino también implican la instauracién de redes de socializacion y la generacion
de intermediarios para la venta de quesos, involucrando estos trayectos con redes
comerciales, actitudes individuales y procesos sociales mas amplios. Sin embargo, es
relevante mencionar que los movimientos de ganado a través de la cordillera fueron
penalizados por ley hasta el afio 2013 debido al peligro de propagacion de pestes, aunque
estas legislaciones no detuvieron el pastoreo en zonas trasandinas (Hevilla & Molina, 2010)

De manera similar, las poblaciones argentinas de Calingasta y San Juan realizan arreos
hacia los sectores de pastajes, principalmente de caballos, vacas y ovejas, a partir de
octubre. Estas practicas también involucran a la familia, pero con movilidades de distancias
mas cortas y con la principal produccion de lana para vender en Chile, Mendoza y areas
cercanas. Cabe sefialar que estas practicas fueron intervenidas en 1970 con la
expropiacién de fundos por razones de seguridad del estado (Hevilla & Molina, 2010).

En resumen, las dinamicas de pastoralismo en ambos lados de la cordillera van creando
escenarios que se entrelazan y relacionan cultural, social y econémicamente las regiones
chilenas de los valles con la cordillera, los limites internacionales y las poblaciones de
Calingasta.
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Estructuray genética de las poblaciones agropastoriles de la region de Coquimbo

Estudios previos a las poblaciones agropastoriles de esta region han demostrado que estas
tienen una ancestria mixta, con un componente americano y europeo en proporciones
similares (Acufia et al., 2000; Montalva Rivera, 2014). El componente africano si bien
aparece dentro de los andlisis bayesianos de Montalva Rivera (2014) se encuentra en
menor medida y desaparece al aumentar las iteraciones.

En cuanto a la estructura de la poblacion se sabe que presentan una alta consanguineidad
tanto a partir de estudios de isonimia (Barrai et al., 2012) como genéticos (Montalva Rivera,
2014). Si bien estudios previos enuncian una posible estructuracién geografica (Montalva
Rivera, 2014), esta se vio desmentida por un estudio posterior de genética de poblaciones
bajo el método Monmonier, que sin embargo reveld la presencia de barreras cripticas norte-
sur entre los valles de Elqui-Limari y Limari- Choapa, quedando de esta manera el valle del
Limari genéticamente un poco mas aislado que los otros. Asi también este mismo estudio
revel6 una mayor similitud genética entre las poblaciones de la costa que con el interior
(Guerra Spencer, 2019).

Finalmente, estos grupos han sido estudiados por su adaptacion reciente a la lactosa -
persistencia de la lactasa-, siendo un caso interesante de introgresién genética del alelo
13910 *T de origen europeo (Montalva et al., 2019; Montalva Rivera, 2014)

En conclusion, existen cinco aspectos que son claves a la hora de estudiar la estructura
genética de estos grupos: El bajo tamafio demografico, el aislamiento, la consanguineidad,
la trashumancia y por lo tanto alta movilidad de estos grupos, la baja inmigracion y alta
emigracion.
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Planteamiento del problema

Los estudios de ADN mitocondrial han jugado un rol importante en la comprension del
origen bioldgico y microevolucion de las poblaciones actuales, permitiendo estudiar el
origen de las poblaciones ancestrales y reconocer las caracteristicas de los procesos de
conformacion de la poblacion mestiza (Moraga, Pezo, & de Saint Pierre, 2017).

La siguiente investigacion se centra en el andlisis de la region hipervariable del ADNmt de
los pobladores de las comunidades agropastoriles del Norte semiarido de Chile,
particularmente en la cuarta region de Coquimbo, con el fin de estudiar los origenes de esta
poblacién, concretamente a la poblacién femenina que dio origen a estas comunidades. De
esta manera, la interrogativa que guiara el proceso investigativo es cual es el origen
genético de la poblacién de las comunidades agropastoriles del Norte Semiarido de Chile.

Teniendo en consideracién el vacio investigativo que tiene esta area geografica -
sopesando ademas su larga data de ocupacién amerindia - asi como a la poblacion
estudiada que en investigaciones anteriores, mediante marcadores nucleares, se ha
caracterizado como grupos de ancestria mixta (Acufia et al., 2000; Montalva et al., 2019),
se intentara dar respuesta a dos inquietudes que surgen a partir de la caracterizacion de
linajes mitocondriales de poblaciones similares: (1) Si estas poblaciones tienen origen
genético en paoblacion nativa de la zona, y por lo tanto, presentaran haplotipos no
documentados; (2) y cudl es la relacion filogenética de los grupos agropastoriles de la region
de Coquimbo con respecto al resto de las poblaciones chilenas y las poblaciones del
Noroeste de Argentina.

Hipotesis

El origen genético mitocondrial de las poblaciones agropastoras de la region de
Coquimbo se encuentra en poblaciones nativas de la zona.

Objetivos

Objetivo general:

Explorar las relaciones filogeograficas de las poblaciones agropastoriles de la region de
Cogquimbo mediante el ADNmt.

Objetivos especificos:

Realizar la amplificacion por PCR y secuenciacion de las regiones hipervariables del
ADNmt de la muestra de las poblaciones agropastoriles de la region de Coquimbo.

Describir los haplogrupos mitocondriales de las poblaciones agropastoriles de la region de
Coquimbo.
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Comparar las frecuencias de haplogrupos mitocondriales con otras poblaciones dentro del
territorio chileno y argentino.

Examinar la relacién genética de las poblaciones agropastoriles de Coquimbo en relacion
con otras poblaciones chilenas.

Examinar la relacién genética de las poblaciones agropastoriles de Coquimbo en relacion
con poblaciones del Noroeste argentino.

Metodologia

1. Muestra

La muestra fue recolectada en el contexto del proyecto Fondecyt N° 11160402 “Cultural
phylogenetics and coevolution of wealth inheritance and land tenure norms in
agropastoralist communities” teniendo como poblacion a las Comunidades agropastoriles
de la region de Coquimbo y realizando un muestreo no probabilistico basado en criterios de
representacion de la diversidad - el coeficiente Gini, sesgo agnaticio y diversidad de
apellidos - y la accesibilidad descritos en el apartado 5.2 de Sanchez (2018). El muestreo
valida su representatividad a partir del estudio realizado por Flores-Alvarado (2018) en el
cual se evalla el efecto del muestreo por conveniencia.

La muestra final se compone de 111 muestras de 5 comunidades de la region de Coquimbo

(

Tabla 4). Estas corresponden a individuos femeninos y masculinos voluntarios, mayores de
18 afios, con consentimiento informado aprobado por el Comité de Etica de la Universidad
de Tarapaca. Para la recoleccién se realizé un frotis de 10 hisopos de algodén en el lado
interno de su boca por participante, los cuales fueron almacenados en tubos cénicos de 15
ml que contenian 2.5 ml de Salgboombuffer. Cada tubo fue marcado con un codigo distintivo
para cada participante, sellado con parafilm y almacenado en una bolsa térmica aislada
para evitar la precipitacién de SDS fuera de la solucién a bajas temperaturas (Montalva
Rivera, 2014). La extraccién del ADN se llevé a cabo mediante el protocolo de Quinque et
al (2006) en el laboratorio de Nicolas Montalva el afio 2018.

Tabla 4: Muestras por comunidad

El divisadero 7
El altar 12
Manquehua 22
Punitaqui 57
Rinconada Punitaqui 13
TOTAL 111
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Figura 7: Mapa de las comunidades muestreadas
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Debido a la calidad de las muestras no fue posible utilizar la totalidad de ellas en el analisis
final. Esto se debi6 a diversas limitaciones, como la falta de amplificacién, secuenciaciones
confusas o incompletas (Anexo 1). Por ello se tomo la decision de excluir las muestras que
no amplificaron o que contenian secuenciaciones confusas de cualquier analisis.

No obstante, las muestras con secuenciaciones incompletas se utilizaron Unicamente en
los andlisis de frecuencias de haplogrupos, siempre y cuando la cantidad de lecturas fuera
suficiente para inferir un haplogrupo. Para los alineamientos y andlisis estadisticos,
Unicamente se emplearon las muestras completas con el fin de garantizar la fiabilidad y
precision de los resultados. (Tabla 5)

Tabla 5: Muestras utilizadas por comunidad

Comunidad Secuencias incompletas Secuencias completas

El divisadero 3 4
El altar 6 6
Manquehua 1 15
Punitaqui 9 32
Rinconada de Punitaqui 0 11
TOTAL 20 67

40



2. Métodos

Amplificacion y secuenciacion

Se realiz6 la amplificacion de la Region hipervariable del ADN mitocondrial para un total de
1026 bp. comprendidas entre las posiciones 16032-16544 (HV1) y 51-555 (HV2-HV3) para
todas las muestras. Las condiciones de amplificacion son descritas por Moraga et al. (2000)
y son resumidas por las tablas 6, 7 y 8. Para la amplificacion se utilizaron los primers F: M1
y R: M14, ambos descritos también en Moraga et al. (2000). Para la visualizacion de las
amplificaciones se realizaron electroforesis en gel de agarosa 1,5%.

Para la secuenciacion del PCR se recurrié a los servicios de secuenciacion automéatica
disponibles (Macrogen Inc, en las sedes de Corea del Sur y Chile), donde se utilizaron los
partidores M1y B597R (Tabla 9 para mas detalle). Dada la dificultad de secuenciar la region
HV1 para individuos de haplotipo B2 se realiz6 una segunda amplificacién con el partidor
M3R. Para HV2 se complement6 la secuenciacion con el partidor mm5 cuando fue
necesario.

Tabla 6: Compuesto PCR para un volumen final de 25 pl

Buffer 5x 5
dNTPs 2
MgClI2 15

Part. F: M1 1,25
Part. R: M14 1,25

Taq. 0,2
H20 dd 12,8
DNA 1
Vol. Final 25

Tabla 7: Condiciones para la amplificacion de PCR para un volumen final de 25 pl

Per ks [Temse

Inicio 94 5:00
Desnaturalizacion 35 94 0:30
Alineamiento 35 60 1:00
Elongacion 35 72 1:.00
Elongacion final 1 72 7:00
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Tabla 8: Partidores utilizados para la amplificacion de linajes mitocondriales

Linaje Marcador Partidores Posicion partidor

Mitocondrial 5 a3

D-loop Secuencias M1 (F) CACCATTAGCACCCAAAGCT
M14 (R) AGGGTGAACTCACTGGAACG

Tabla 9: Partidores utilizados para la secuenciacion de linajes mitocondriales

Partidores Posicion Partidor Referencia partidor
M1 CACCATTAGCACCCAAAGCT Moraga et al., (2000)
B597R GAGGAGGTAAGCTACATAAACT Moraga et al., (2000)
M3 (R) GTGGTTAATAGGGTGATAGAC Moraga et al., (2000)
MM5 CCCCTCCCCATGCTTACAA Gallimany, 2015.

Revision de cromatogramas y alineamiento de secuencias

Para la revisibn de los cromatogramas se utiliz6 el programa Sequencher 5.4.6
(Http://www.genecodes.com) usando la secuencia de referencia de Cambridge (Anderson
et al., 1981) para describir los polimorfismos detectados. A partir del resultado de esta
descripcion y a partir de las bases de MitoTool (http://www.mitotool.org) y Phylotree
(http://www.phylotree.org/, van Oven & Kayser, 2009) se determinaron haplogrupos
mitocondriales para cada uno de los individuos.

Para el alineamiento final de las secuencias se utilizé una parte (n =67) de la muestra inicial
(n=111) en base a criterios de calidad de las secuencias, se utilizé el programa Mega X v.
10.1 (Kumar, Stecher, Li, Knyaz, & Tamura, 2018).

Andlisis estadistico y andlisis de datos

Se realiz6 el calculo de las frecuencias de haplogrupos tanto para la muestra analizada en
el presente estudio, con un total de 87 individuos (Tabla 5), como para aquellas de interés
en la investigacién, representadas por 1221 muestras (Tabla 10). Este calculo se realizé
mediante el conteo directo de los polimorfismos descritos en el trabajo. Los datos obtenidos
fueron graficados utilizando el software R versién 4.1.2, facilitando la visualizacién y el
andlisis de los resultados.

Para el resto de los andlisis estadisticos se utilizaron Unicamente las muestras completas,
representadas por 67 individuos.

Se empled del software Arlequin 3.5 (Excoffier & Lischer, 2010) para calculos de indices de
diversidad molecular (Tabla 11), test de neutralidad y el AMOVA. Los indices de diversidad
molecular se realizaron para caracterizar las poblaciones en estudio, test de neutralidad
para evaluar posibles eventos de cuello de botella o expansion, mientras que el AMOVA
para evaluar la cercania de una agrupacion poblacional con otra.

42

60°


http://www.genecodes.com/

Tabla 10: Muestras de poblaciones para comparar.

Grupos N Ref.

Aimara 39 De Saint Pierre et al., 2012
Iquique 73 Gomez-Carballa et al., 2016
Antofagasta 87 De Saint Pierre et al., 2020
Calama- Chuquicamata 63 De Saint Pierre et al., 2020
Atacamefio 28 De Saint Pierre et al., 2012
Valparaiso/Vifia de mar 26 GOmez- Carballa et al.,2016
Santiago 188 GoOmez- Carballa et al.,2016
Concepcion 112 GoOmez- Carballa et al.2016
Temuco 90 GoOmez- Carballa et al.,2016
Mapuche 19 De Saint Pierre et al., 2012
Pehuenche 42 De Saint Pierre et al., 2012
Huilliche 61 De Saint Pierre et al., 2012
San Juan 99 Motti, 2012

Calingasta 65 Motti, 2012.

Mendoza 55 Motti, 2012

Villa Tulumaya 63 Motti ,2012

Jujuy 34 Motti, 2012

Diaguita argentino 24 Gdbmez-Carballa et al.,2018
Kolla argentino 41 Gomez-Carballa et al.,2018
Shipibo-Conibo-Cashibo 12 Sandoval et al., 2023
TOTAL 1221

Tabla 11: indices de diversidad molecular utilizados.

N N° de muestra

H N° de haplotipos

Hd Diversidad genética o haplotipica

K N° promedio de diferencias entre 2 pares
de secuencias

m Diversidad nucelotidica

Utilizando el mismo programa se calcularon matrices de distancias genéticas (Fsr), esto con
el fin de indagar en la estructura genética poblacional y evaluar las posibles relaciones
genéticas con poblaciones aledafias. Para ello se elaboraron en base a las secuencias
parciales del D-loop de la muestra secuenciada para el presente trabajo, en adelante
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“‘Comunidades de Coquimbo”, y a otras poblaciones chilenas publicadas como “Chilena”
(de Saint Pierre et al, 2012; Gémez-Carballa et al 2016; de Saint Pierre et al., 2020), del
“‘Noroeste de Argentina” (Motti et al., 2013), dos poblaciones indigenas de Argentina
(Gémez-Carballa et al., 2018) y una muestra del grupo linglistico amazénico Shipibo-
Conibo-Cashibo (Sandoval et al., 2023). Las agrupaciones para los datos de las
Comunidades de Coquimbo se hicieron en base a la comunidad de origen (Tabla 1),
utilizando el software DNAsp v.6.12.03 (Rozas et al., 2017) para esta agrupacion y la
posterior exportacion a MEGA X. A partir de esta matriz de distancia se evalu6 si las
poblaciones presentan diferencias significativas entre si y se cre6 un dendrograma por NJ
(Kumar et al., 2018), para lo cual se hizo uso del software MEGA X v. 10.1. En base a la
misma matriz Fsr se realiz6 un analisis de componentes principales con el paquete
factoextra del software R version 4.1.2.

Finalmente, para la creacion de redes de haplotipos se hizo uso del software Network (Leigh
et al., 2015) Para ello se eliminaron los sitios 16519 y 152 de los andlisis por ser altamente
homoplasicos en la mayoria de los casos (Soares et al., 2009). Se utilizé el algoritmo de
Median-Joining (Bandelt et al.,1999). Se editaron los sitios mutacionales para hacerlos
correspondientes.
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Resultados

1. Frecuencia de linajes mitocondriales

Para el total de muestras analizadas (n=87) las frecuencias haplotipicas se muestran a

continuacion:

Tabla 12: Frecuencias de haplogrupos mitocondriales para las comunidades agropastoriles.

Haplogrupo | Frecuencia |
A2 6

B2
B2d
B2i2
B2o
B2v
Cc1

Cib
Cib13
Cib2
Ci1d+194
D1d2
D1g
D1j
D4h3a
NA
TOTAL

12

R, NP W R

6,90%
13,79%
1,15%
4,60%
1,15%
2,30%
1,15%
12,64%
14,94%
1,15%
4,60%
3,45%
14,94%
3,45%
6,90%
6,90%

A continuacién se muestran las frecuencias haplotipicas separadas en cada una de las
comunidades (Gréfico 1). El detalle de los porcentajes en cada comunidad se encuentra en

el Anexo 3.
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Gréfico 1. Sublinajes amerindios de las comunidades agropastoriles de Coquimbo
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Comunidades agropastoras

Linajes amerindios

Las frecuencias de los linajes mitocondriales para las comunidades agricolas de la region
de Coquimbo dan cuenta de un predominio de haplogrupos mitocondriales amerindios (A2,
B2, C1, C4, D1y D4h3a), con una representacion del 93,1% (Tabla 12).

El linaje A2 tuvo una frecuencia cercana al 6,9% en el muestreo total realizado. Este se
encontré Unicamente en las comunidades de El Altar — donde se presenta en el 8% de su
muestreo -, Manquehua — dénde se presenta en un 25% - y Punitaqui — con un 5% dentro
de su muestreo.

El macrohaplogrupo B2 tuvo un frecuencia de 22,99% con 4 sublinajes diferentes. De sus
sublinajes el mas extendido es B2 con 13,79% de representacion, le sigue el sublinaje B2i2
con un 4,6% de representacion. Este se encuentra presente en todas las comunidades con
excepcion de Manquehua. Para la comunidad de El Divisadero es dénde se encuentra la
mayor frecuencia con un 57% de las muestras, perteneciendo el 14% al linaje B2 y 43% al
linaje B2i2. Continuando en orden de frecuencia la comunidad de El Altar presenta un 41%
dentro de las muestras con un 33% perteneciente al linaje B2, un 8% al linaje B2i2 y un 8%
al linaje B20. EIl sublinaje B2i2 se encuentra presente Unicamente en estas dos
comunidades. En la comunidad de Punitaqui se encuentra un 12% de representacion de B2
y un 2% de B2d. De la misma manera, en la comunidad Rinconada de Punitaqui se
encuentra un 18% de sublinaje B2 y un 18% del sublinaje B2v.

El macrohaplogrupo C1 presenta una frecuencia de 34,48% siendo la frecuencia més alta.
- Los subhaplogrupos Clb y C1b13 son los mas frecuentes con una representacion del
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12,64% y 14,94% respectivamente. C1b se encuentra en todas las comunidades con
porcentajes que varian desde el 8% en la comunidad El Altar, 12% en las comunidades
Punitaqui y Manquehua, un 14 % en la comunidad El Divisadero y un 18% en la comunidad
de Rinconada de Punitaqui.

El macrohaplogrupo D1 tiene la presencia de linajes derivados mas diversa con 10
sublinajes diferentes (Anexo 2) pero una frecuencia menor a la reportada para los linajes
B2 y C1 con un 21,84% de representacion. Se destacan 3 sublinajes: D1d2 y D1j con un
3,45% de representacion, D1g siendo el mas extendido con un 14,94% de prevalencia.
D1d2 se encuentra Unicamente en las comunidades de Manquehua y Punitaqui, mientras
gue D1j se encuentra exclusivamente en la comunidad de Punitaqui. Sin embargo el
sublinaje D1g se encuentra en todas las comunidades estudiadas con porcentajes que
varian desde el 8% en la comunidad de El Divisadero hasta un 36% en la comunidad de
Rinconada de Punitaqui.

Finalmente el haplogrupo D4h3a con un 6,9% de frecuencia en las muestras estudiadas.
Se encuentra en las comunidades de El divisadero, El Altar y Punitaqui con variaciones de
un 14%, 8% y 10% respectivamente.

A grandes rasgos se puede visualizar una alta diversidad de sublinajes para los
macrohaplogrupos B,C y D. Y una alta prevalencia para estos mismos macrohaplogrupos.

Linajes no amerindios

De los linajes mitocondriales no amerindios encontrados en las comunidades agricolas de
la region de coquimbo, se tiene una frecuencia de 6,9%. En general provienen de linajes
africanos y europeos.

Linajes africanos

Los linajes africanos constituyen un 2,15% de las comunidades muestreadas. El Gnico linaje
africano encontrado en las muestras es el L3f1b4a, encontrado en 2 de las muestras, ambas
en la comunidad Manquehua.

Linajes europeos

Los linajes europeos constituyen un 4,75% de las comunidades muestreadas. Dentro de
las muestras europeas recolectadas tenemos el haplogrupo H, reportado en dos individuos
de las comunidades Manquehua y Punitaqui. Y el haplogrupo T2b, encontrado en una sola
muestra en Punitaqui.
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2. Indices de diversidad molecular y test de neutralidad.

Se realiz6 la prueba de Tamura-Nei para estimar la probabilidad de que dos individuos al
azar de la poblacion tengan distintos haplogrupos mitocondriales. Los resultados fueron
resumidos en la siguiente tabla (Tabla 13).

La gran diversidad de niumero de haplotipos (h) podria dar cuenta de una poblaciéon en
crecimiento, sin embargo este indice puede verse afectado por el tamafio poblacional de
las comunidades y debido al tamafio muestral bajo de estas comunidades no es posible
sacar esta conclusion. De la misma manera, a partir de los valores de diversidad haplotipica
(Hd), podemos evidenciar que no existe una diferencia importante entre las distintas
comunidades, puesto que todas tienen un valor alto y similares entre si. Lo que nos da
evidencia de poblaciones con un alto nivel de migracion o en proceso de expansion
demografica. A modo de descripcion la poblacion que presenta la diversidad haplotipica
mas baja es Rinconada de Punitaqui (0,9778) y las mas altas Manquehua, El divisadero y
El Altar (1.0). Este indice también puede verse afectado por el tamafio de muestreo de estas
comunidades.

Para los valores promedio de diferencias entre dos secuencias (K) se pueden evidenciar
valores similares en todas las comunidades, siendo los valores de EI Divisadero y
Manquehua los mas altos, y las comunidades de Punitaqui y Rinconada de Punitaqui los
gue tienen valores mas bajos.

Finalmente, para la diversidad nucleotidica (1), al igual que en los otros casos se pueden
observar valores similares en todos las comunidades observadas. Siendo nuevamente las
comunidades de El Divisadero y Manquehua las que tienen los valores mas altos, y las
comunidades de Punitaqui y Rinconada de Punitaqui las que tienen los valores mas bajos.

Tanto los valores de K como los de 1 pueden indicar un mayor flujo de migracién para las
comunidades de El Divisadero y Manquehua. Asi mismo indica un flujo menor para las de
Punitaqui y Rinconada de Punitaqui.

Tabla 13: indices moleculares basicos (Tajima-Nei) de comunidades agropastoriles estudiadas.

Ii---__

El Divisadero 4 1.0000 11.333333 0.139918
El Altar 6 6 27 1.0000 10.666667 @ 0.131687
Manquehua 12 12 39 1.0000 11.469697 0.141601
Punitaqui 31 20 58 0.9527 9.744086 0.120297
Rinconadade 11 10 27 0.9778  9.854545 0.121661
Punitaqui

Simbologia: (n)- N° de copias de genes; (h) - N° de haplotipos; (S) - N° de sitios
polimorficos; (Hd) - Diversidad genética o diversidad haplotipica; (K) - N° promedio de
diferencias entre dos pares de secuencias; (m) - Diversidad Nucleotidica.

Para establecer entonces si las poblaciones estudiadas tuvieron cuellos de botella o
eventos de expansion se realizé un test de neutralidad a partir de la prueba de Fu. Debido
a la falta de significancia estadistica la prueba no presenta eventos de expansién ni cuellos
de botella.

48



Tabla 14: Test de neutralidad: Prueba de Fu's para las comunidades agropastoras estudiadas.

| Poblacion __|[Fs____p |

El Divisadero 0.47937

El Altar -0.85898
Manquehua -4.43079
Punitaqui -3.83459
Rinconada de -2.27174
Punitaqui

0.378
0.167
0.016
0.097
0.103

Simbologia: p — p-valor siendo p=0.05
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3. Redes de haplotipos

Se construyeron redes de haplotipos utilizando el algoritmo Median-Joining, con el fin de
observar la estructura poblacional, y analizar la distribucion y diversidad presente en las
comunidades muestreadas.

Se realizaron andlisis por separado para cada macrohaplogrupo (A2, B2, C1y D). Los sitios
homopléasicos/inestables como 309+C(C), 315+C, inserciones de AC entre 515-522,
A16182C, A16183C, 16193+C(C) y 16519 fueron eliminados.

Macrohaplogrupo A2

De las comunidades estudiadas solo el 6,9% de los individuos presentaron un
macrohaplogrupo A2. La red de haplogrupo (Figura 8) presenta una disposicion simple que
incluye individuos de las comunidades El Altar, Manquehua y Punitaqui.

Figura 8: Red de haplotipo A2.
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Macrohaplogrupo B2

El macrohaplogrupo B2 se encontr6 en el 22,99% de las muestras estudiadas, sin embargo
debido a la falta de calidad necesaria de algunas muestras sélo se utilizaron 6 muestras
para la creacién de la red de haplotipos (Figura 9), por lo que sélo se ve representadas las
comunidades El divisadero, Punitaqui y Rinconada de Punitaqui, excluyendo a la
comunidad El Altar dénde el 49% de los individuos presentaba un haplotipo de este
Macrohaplogrupo.

Se observa al igual que en la red anterior una estructura simple, se puede definir un grupo
de Rinconada de Punitaqui que parece estar ligado a partir de las mutaciones 143y 165 lo
gue se hipotetiza podria ser un nuevo sublinaje del haplogrupo B2.

Figura 9: Red de haplotipo B2.
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Macrohaplogrupo C1
El macrohaplogrupo C1 esta representado por un 34,48% de las muestras estudiadas. La
red de haplotipos (Figura 10) presenta una estructura mas compleja que para los
macrohaplogrupos anteriores y en la que se ven representados individuos de todas las
comunidades estudiadas. Las muestras para C1b13 se ordenan en un patron tipo estrellado
con haplotipos derivados con una sola mutacion

Figura 10. Red de haplotipo C1.
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Macrohaplogrupo D

El macrohaplogrupo D esta representado por un 34,48% de las muestras estudiadas. La
red de haplogrupos (Figura 11) presenta una estructura mas compleja que para los
macrohaplogrupos anteriores y en la que se ven representados individuos de todas las
comunidades estudiadas. Las ramas largas que separan D1g con D1j, D1d y D4h3a se
deben a los grandes tiempos de divergencia sobre todo de los dos ultimos sublinajes.

Figura 11: Red de haplotipos D.
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4. Matriz de distancias Fsr y dendrogramas Neighbor-joining

Se cre6 una matriz de distancias Fsr de diferenciacién poblacional (Tabla 15) para evaluar
la diferenciacion genética entre distintos grupos de Chile y Argentina, y compararla con la
poblacién de estudio. A partir de los valores entregados en la matriz podemos observar una
cercania de las Comunidades agropastoras con las poblaciones del NO de Argentina,
particularmente con la ciudad de Calingasta, mostrando un valor de 0,016. Seguido con
valores bastantes similares de distancia con la ciudad de Temuco, Santiago y San Juan con
valores de 0,023, 0,026 y 0,028 respectivamente.

En la Figura 11, en el dendrograma A se muestran graficamente las distancias y cercanias
genéticas entre las poblaciones de Chile y el Noroeste de Argentina, a través de un
dendrograma Neighbor-joining. En este podemos ver tres agrupamientos: Un primer grupo
gue contiene a poblaciones indigenas de la zona norte del pais (Aimara y Atacamenfios) y a
poblaciones mestizas de la misma macrozona (Calama y Antofagasta). Un segundo grupo
agrupa a poblaciones indigenas de la zona Centro-Sur del pais (Mapuche, Pehuenche y
Huilliche) con poblaciones mestizas de la misma macrozona (Temuco, Santiago,
Concepcidn y Valparaiso-Vifia) y una poblacién mestiza del norte del pais (lquique). El
tercer grupo agrupa a las comunidades agropastoras estudiadas en la presente tesis con
poblaciones mestizas argentinas como Calingasta, San Juan, Mendoza y Villa Tulumaya.

En base a este primer resultado se realiz6 un segundo dendrograma a partir de la matriz
de distancias hecha de secuencias de la regién hipervariante | (HVI) que incluye
poblaciones indigenas del norte de Argentina — Kollas y Diaguitas - (Tabla 16). Para esta
matriz de distancias se puede observar mayor cercania a las poblaciones Kolla argentinas
con un valor de 0,012, la ciudad de Calingasta con un valor de 0,019 y la ciudad de Temuco
con un valor de 0,021.

En la Figura 12, en el dendrograma B se muestran graficamente las distancias genéticas.
En él podemos ver 4 grupos: El primero esta compuesto de las ciudades del NO de
Argentina, la poblacion Kolla Argentina y las comunidades agropastoriles, el segundo grupo
estd compuesto de las poblaciones indigenas y mestizas del Centro-Sur de Chile y
finalmente el tercer grupo que estd compuesto por las ciudades del Norte de Chile, y las
poblaciones indigenas del Norte de Chile y Diaguitas de Argentina.
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Tabla 15: indice Fst Tamura & Nei Poblaciones de comparacion Chile y NOA. En azul se muestran los valores de p-valor, siendo p=0,05. En azul
y negrita se muestran los valores estadisticamente significativos. En color negro se muestran los valores del Fst

0,104 | 0,206 0,007 0,004 0,207 0,259 0,475 0,299 0,062 0,228 0 148 | 0,155 | 0,081 0,122 0,125 0,003

Tm 0,020 0,075 0,000 0,000 0,741 0,055| 0,242 0,003 0,000 0,840 | 0,175 0,006 0,039 0,001 0,005 0,011
Ph 0,013 0,017 0,000 0,000 0,200 0,041 0,056 0,004 0,000 0,047 0,068 0,010 0,014 0,001 0,000 0,000
Ai 0,077 0,141 0,144 0,065 | 0,001 0,000 0,000 0,009 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000/ 0,000
At 0,088 0,149 0,156 0,027 0,000 0,000 0,000 0,004 0,039 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000
Ma 0,014 -0,013 0,015 0,129 0,149 0,079 | 0,530 | 0,057 0,020 | 0,637 0,346 | 0,014 0,141 | 0,017 | 0,039 | 0,030
H 0,007 0,015 0,025 0,132 0,128 0,031 0,033 0,010 0,000 0,093 0,062 0,038 0,005 0,002 0,003 | 0,000
Iq -0,003 0,003 0,019 0,091 0,102 -0,006 0,020 0,059 | 0,002 | 0,062 | 0,012 | 0,045 0,002 0,001 0,020 | 0,000
An 0,004 0,037 0,043 0,037 0054 0,031 0,029 0,013 0,391 0,002 | 0,044 0,003 0,008 0,001 0,001 0,000
Ca 0,027 0,069 0,079 0,010 0,030 0,057 0,063 0,035 0,000 0,000 | 0,003 | 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000
Sa 0,007 -0,004 0,016 0,119 0,133 -0,008 0,009 0,001 0,029 0,057 0,120 | 0,006 | 0,025 0,000 0,002 0,003
Cp 0,014 0,005 0,016 0,100 0,121 0,001 0,013 0,012 0,015 0,040 0,005 0,003 | 0,048 | 0,000 0,000 | 0,001
Mz 0,014 0,032 0,039 0,141 0,117 0,055 0,020 0,028 0,037 0,074 0,025 0,034 0,044 0,357 @ 0,254 0,005
Cal 0,021 0,015 0,031 0,121 0,124 0,017 0,033 0,015 0,028 0,058 0,014 0,013 0,017 0,012 | 0,132 | 0,036
VT 0,018 0,043 0,051 0,114 0,08 0,056 0,041 0,027 0,037 0,060 0,037 0,050 0,001 0,026 0,105 | 0,000
SJ 0,015 0,025 0,048 0,119 0,113 0,033 0,029 0,017 0,035 0,063 0,020 0,033 0,003 0,006 0,009 0,003

Com 0,058 0,023 0,059 0,208 0,207 0,037 0,046 0,048 0,080 0,129 0,026 0,036 0,031 0,016 0,058 0,028

Las abreviaturas de las poblaciones son: V = Valparaiso-Vifia; Tm = Temuco; Ph =Pehuenche; Ai =Aimara; At = Atacamefio; Ma = Mapuche; H =
Huilliche; Iq = Iquique; An =Antofagasta; Ca = Calama; Sa =Santiago; Cp = concepcion; Mz = Mendoza; Cal = Calingasta; VT =Villa Tulumaya;
Sj= San Juan; Com = Comunidades agropastoras.
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Pob |An

Tabla 16: indice Fst Tamura & Nei Poblaciones de comparacion Chile, NOA e indigena argentino y Amazénico Peruano. En azul se muestran los

valores de p-valor, siendo p=0,05. En azul y negrita se muestran los valores estadisticamente significativos. En color negro se muestran los
valores del Fsr.

0,002
0,036
0,027
0,031
0,015
0,015
0,091
0,042
0,023
0,067
0,036
0,034
0,046
0,040
0,042
0,042
0,044
0,013

0,293

0,008
0,011
0,067
0,041
0,036
0,151
0,085
0,051
0,116
0,075
0,070
0,099
0,074
0,082
0,086
0,083
0,046

0,015
0,190

0,014
0,142
0,104
0,066
0,243
0,158
0,110
0,201
0,150
0,141
0,185
0,143
0,154
0,155
0,161
0,104

0,040
0,173
0,154

0,117
0,093
0,065
0,209
0,124
0,093
0,158
0,106
0,126
0,136
0,129
0,123
0,137
0,139
0,082

0,008
0,000
0,000
0,000

0,011
0,065
0,019
0,042
0,018
0,011
0,016
0,012
0,018
0,016
0,005
0,038
0,010
0,027

0,048
0,004
0,000
0,000
0,079

0,046
0,042
0,016
0,019
0,040
0,034
0,008
0,029
0,010
0,029
0,020
0,010
0,014

0,136
0,047
0,019
0,018
0,006
0,017

0,128
0,062
0,008
0,082
0,050
0,028
0,075
0,038
0,047
0,054
0,049
0,009

0,000
0,000
0,000
0,000
0,030
0,000
0,000

0,053
0,055
0,012
0,044
0,033
0,030
0,029
0,025
0,066
0,021
0,061

0,002
0,000
0,000
0,000
0,003
0,048
0,008
0,000

0,032
0,058
0,039
0,037
0,023
0,013
0,036
0,022
0,021
0,011

0,018
0,001
0,000
0,000
0,042
0,023
0,219
0,000
0,008

0,028
0,013
-0,009
0,030
0,004
0,014
0,017
0,003
0,000

0,000
0,000
0,000
0,000
0,123
0,004
0,002
0,094
0,001
0,022

0,020
0,024
0,019
0,026
-0,001
0,067
0,017
0,046

0,004
0,000
0,000
0,000
0,055
0,003
0,015
0,001
0,005
0,077
0,049

0,030
-0,001
0,022
0,005
0,034
0,019
0,015

0,050
0,011
0,001
0,001
0,196
0,244
0,144
0,051
0,057
0,582
0,105
0,080

0,046
-0,009
0,017
0,014
-0,013
0,005

0,002
0,000
0,000
0,000
0,049
0,010
0,003
0,007
0,033
0,010
0,069
0,439
0,026

0,023
0,008
0,031
0,023
0,019

0,001
0,000
0,000
0,000
0,020
0,042
0,021
0,003
0,048
0,190
0,015
0,009
0,644
0,010

0,015
0,016
-0,005
0,005

0,000
0,000
0,000
0,000
0,184
0,002
0,012
0,007
0,002
0,044
0,421
0,196
0,135
0,140
0,012

0,045
0,011
0,020

0,008
0,000
0,000
0,000
0,009
0,052
0,025
0,000
0,057
0,072
0,000
0,016
0,208
0,023
0,053
0,002

0,019
0,001

Las abreviaturas de las poblaciones son: DA = Diaguita Argentino; Kl = Kolla argentino; Al =Aimara; At = Atacamefio; Ma = Mapuche;
Ph =Pehuenche; H = Huilliche; 1q = Iquique; An =Antofagasta; Ca = Calama, V = Valparaiso-Vifia; Sa =Santiago; Cp = concepcién; Tm = Temuco;

Sj= San Juan; Cal = Calingasta; VT =Villa Tulumaya; Mz = Mendoza; Com = Comunidades agropastoras.

0,001
0,000
0,000
0,000
0,095
0,079
0,018
0,021
0,032
0,254
0,061
0,032
0,712
0,024
0,386
0,056
0,057

0,016
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0,160
0,030
0,003
0,007
0,067
0,155
0,256
0,004
0,212
0,376
0,019
0,169
0,308
0,124
0,293
0,095
0,363
0,149



Figura 12: Dendrogramas Neighbor-Joining construidos a partir de las distancias genéticas del andlisis de FST Tamura & Nei entre poblaciones
chilenas y argentinas. El dendrograma de la izquierda (A) se realiza a partir de secuencias para poblaciones nativas y mestizas de Chile y
mestizas del NO Argentina. El dendrograma de la derecha (B) se realiza a partir de la HVI de secuencias de poblaciones nativas y mestizas de
Chile, Nativas de argentina (Diaguita y Kolla), Mestizas del NO de Argentina y la poblacion Shipibo-Conibo-Cashibo de la selva amazénica de

Pera.
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5. Anélisis de Componentes Principales

En el Grafico 2 se muestra la representacion grafica de un andlisis de componentes
principales a partir de la matriz de datos de la Tabla 16. En esta se observan los grupos
organizados en las dimensiones 1 y 2 las que explican el 94% de los datos, 73% y 21%
respectivamente (Anexo 4).

En este se observan cinco grupos diferenciados: el primero que incluye a poblaciones
Aimara y Atacamefia; el segundo que involucra a poblaciones Diaguitas argentinas con las
ciudades chilenas Calama y Antofagasta; el tercero que agrupa a las ciudades de Noroeste
de Argentina (Villa Tulumaya, San Juan, Calingasta) , las poblaciones indigenas chilenas
(Mapuche, Pehuenche y Huilliche) y las ciudades chilenas (Santiago, Concepcion, Vifa-
Valparaiso, Temuco e lquique). El cuarto grupo que comprende a la poblacién indigena
Kolla Argentina y la ciudad argentina de Mendoza. Y finalmente el quinto grupo que incluye
Unicamente a las Comunidades agropastoras de Coquimbo como un dato aislado.

Gréfico 2: Analisis de componentes principales a partir de la matriz del indice FST Tamura & Nei
Poblaciones de comparacion Chile, NOA e indigena argentino y Amazoénico Peruano.

Analisis de Componentes Principales

Ca ° . lq
L]
0.2 Cp
L]
Ma
L]
Sa
L]
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® At ‘ s
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i ® Indigena Chile
% A Mz Indigena NOA
L ]
8 -0.2 ® Mestiza Chile
Mestiza NOA
L]
KI
-0.4
-0.6 Com
-0.6 -0.4 -0.2 0.0 0.2
PC1 (73%)

Las abreviaturas de las poblaciones son: DA = Diaguita Argentino; Kl = Kolla argentino; Ai =Aimara;
At = Atacameiio; Ma = Mapuche; Ph =Pehuenche; H = Huilliche; Iq = Iquique; An =Antofagasta;
Ca = Calama; V = Valparaiso-Vifia; Sa =Santiago; Cp = concepcion; Tm = Temuco; Sj= San Juan;
Cal = Calingasta; VT =Villa Tulumaya; Mz = Mendoza; Com = Comunidades agropastoras.
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6. AMOVA
Se realizaron test AMOVA para contrastar distintas hip6tesis de diferenciacion genética.

Para el primer test (Tabla 17) que contrasta la hipétesis de un clado entre las comunidades
agropastoriles y las del Noroeste de Argentina, tenemos el porcentaje de variacion entre
grupos que es de 0,87%. Mientras que el porcentaje de variacion entre poblaciones dentro
de grupos es 1,54%. Y el porcentaje de variacion dentro de poblaciones es de 97,59%. En
este caso, todos los valores p son muy cercanos a cero (0,00001), lo que indica que las
diferencias observadas en los componentes de varianza son altamente significativas.

Para el segundo test que contrasta la hipotesis de un clado entre las comunidades
agropastoriles y las del Centro-Sur de Chile, tenemos el porcentaje de variacién entre
grupos que es de 0,8%. Mientras que el porcentaje de variacién entre poblaciones dentro
de grupos es de 1,58%. Y el porcentaje de variacion dentro de poblaciones es de 97,61%.
En este caso, los valores p también son muy cercanos a cero (0,00000), indicando que las
diferencias observadas en los componentes de varianza son altamente significativas.

En general, los valores p son cercanos a 0 en ambas hipétesis, indicando que los resultados
son altamente significativos y poco probables de ocurrir por azar en ambos casos. Sin
embargo, los valores presentan diferencias no mayores a 1% de varianza entre grupos en
comparacion al porcentaje de variacion entre poblaciones dentro de grupos, por lo que no
se observan diferencias significativas ni estructuracion.

En resumen, ambas hip6tesis muestran que no existe una diferenciacion significativa entre
los grupos. Es decir, las comunidades agropastoriles no se agrupan mejor ni con las
poblaciones de Argentina ni con las poblaciones mestizas de Chile.

Tabla 17: Test AMOVA para contrastar hipétesis de diferenciacién entre comunidades
agropastoriles y poblaciones del Noroeste de Argentina y mestizas chilenas de centro sur.

Hipotesis Porcentaje de Porcentaje de Porcentaje de
variacion entre  variacion entre variacion entre

grupos poblaciones poblaciones
dentro de los

Clado entre poblaciones 0,87% 1,54% 97,59%
argentinas y Comunidades

Agropastoriles

p-valor 0 0 0,00684
Clado entre poblaciones 0,8% 1,58% 97,61%
mestizos del Centro -Sur

de Chile y Comunidades

agropastoriles

p-valor 0 0 0,02933

Se cred un nuevo set de AMOVA para contrastar las hipotesis de cercania entre distintos
grupos de Argentina con las comunidades agropastoriles.
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Para el primer test (

Tabla 18) que contrasta la hipotesis de un clado entre las comunidades agropastoriles y las
poblaciones Kollas, tenemos un porcentaje de variacién entre grupos que es de 1,23%. El
porcentaje de variacion entre poblaciones dentro de grupos es de 0,87%. Y el porcentaje
de variacién dentro de poblaciones es de 97,9%. En este caso, el valor p para la variacion
entre grupos es menor y de variacion entre poblaciones dentro de los grupos es menor de
0,05 (0,00196 y 0,03324 respectivamente), lo que indica que la diferencia observada en
estos componentes de varianza es significativa. Sin embargo, para las variaciones entre
poblaciones se obtiene un valor de p mayor a 0.05 por lo que no es estadisticamente
significativa.

Para el segundo test (

Tabla 18) que contrasta la hip6tesis de un clado entre las comunidades agropastoriles y las
mestizas del Noroeste de Argentina, tenemos un porcentaje de variacion entre grupos que
es de -0,49%. Mientras que el porcentaje de variacion entre poblaciones dentro de grupos
es de 1,58%. Y el porcentaje de variacion dentro de poblaciones es de 98,9%. En este caso
observamos un patrén similar al del test anterior en el valor de p, para la variacion entre
grupos y entre poblaciones es menor a 0.05, mientras que para la variacion dentro de las
poblaciones es mayor a 0.05 siendo este Gltimo no significativo estadisticamente.

Los porcentajes de variacion entre grupos y entre poblaciones dentro de grupos tampoco
tienen una diferencia significativa, por lo que las comunidades agropastoriles no se agrupan
mejor ni con las poblaciones Kolla argentinas ni con las poblaciones mestizas de Argentina.

Tabla 18: Test AMOVA para contrastar hipétesis de diferenciacién entre comunidades
agropastoriles y poblaciones Kolla y mestizas Argentina del Noroeste.

Hipotesis Porcentaje de Porcentaje de Porcentaje de
variacion entre variacion entre variacion entre

grupos poblaciones poblaciones
dentro de los

Clado entre 1,23% 0,87% 97,9%
poblaciones Kolla'y

Comunidades

Agropastoriles

p-valor 0,00196 0,03324 0,06940
Clado entre -0,49% 1,58% 98,90%
poblaciones
mestizos de
Argentinay

Comunidades
agropastoriles
p-valor 0,00196 0,00196 0,83773

Se cre6 entonces un tercer set de AMOVA para contrastar la cercania de poblaciones
chilenas con las comunidades agropastoriles. Para el primer test (Tabla 19) que contrasta
la hipotesis de un clado entre las comunidades agropastoriles y las poblaciones del Centro-
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Sur de Chile, se obtiene un porcentaje de variacién entre grupos que es de 4,6%. El
porcentaje de variacion entre poblaciones dentro de grupos es de 2,28%. Y el porcentaje
de variacion dentro de poblaciones es de 93,11%. En este caso, los valores p también son
muy cercanos a cero (0,00000), indicando que las diferencias observadas en los
componentes de varianza son altamente significativas.

Para el segundo test que contrasta la hipotesis de un clado entre las comunidades
agropastoriles y las poblaciones del Norte chileno, se obtiene un porcentaje de variacion
entre grupos que es de 1,46%, un porcentaje de variacion entre poblaciones dentro de los
grupos de 3,83% y finalmente un porcentaje de variacion entre poblaciones de 94,71%. En
este caso los primeros dos valores de p son cercanos a cero (0,00000) mientras que el valor
de p para el componente de variacion entre poblaciones es ligeramente mayor a 0,05
(0,05083).

Para estos resultados se obtiene una variacion entre grupos mayor a la variacion entre
poblaciones dentro de los grupos en el clado entre poblaciones de Centro-Sur chilenas y
las comunidades agropastoras, obteniendo valores de p cercanos a 0. Por lo tanto a partir
de este test AMOVA las poblaciones agropastoriles se agrupan mejor con las poblaciones
del Centro-Sur de Chile.

Tabla 19: Test AMOVA para contrastar hipétesis de diferenciacion entre las comunidades
agropastoriles y poblaciones del Norte y Centro-Sur de Chile.

Hipotesis Porcentaje de Porcentaje de Porcentaje de
variacion entre variacion entre variacion entre

grupos poblaciones poblaciones
dentro de los

grupos
Clado entre 4.6% 2,28% 93,11%

poblaciones de

Centro-Sur chilenas

y Comunidades

Agropastoriles

p-valor 0 0 0,00196
Clado entre 1,46% 3,83% 94,71%
poblaciones del

Norte chileno y

Comunidades

agropastoriles

p-valor 0 0 0,05083

61



Discusidn

Como se menciond en el apartado de resultados, las frecuencias haplotipicas revelan una
alta prevalencia de linajes amerindios en las comunidades muestreadas, alcanzando un
93,1% del total (Tabla 12). Este es un resultado esperado considerando la composicion
genética habitual en Chile, y la asimetria sexual presente en la época colonial, dénde el
componente masculino fue principalmente europeo y el femenino indigena (Cussen, 2016).

A nivel de frecuencia de los linajes amerindios se observan para el haplotipo A2 (6,9%)
valores coincidentes con los encontrados en otras poblaciones mestizas del Centro-Sur de
Chile. Asi mismo, las frecuencias de C1bl3 son ligeramente mas bajas para las
comunidades (14,9%) que para las poblaciones de Santiago y Concepcion (19, y 19,6%
respectivamente). El linaje D1g en las comunidades (14,94%) presenta valores similares a
los de Temuco (16,7 %), asi como también a las poblaciones Mapuche chilena (15,8%).
Esto podria ser coincidente con migraciones de poblaciones del Centro-Sur durante los
siglos XVII a XIX. Sin embargo el tercer linaje que esta relacionado con estas migraciones,
el linaje B2i2, tiene una frecuencia baja (4,6%) en comparacion a los grupos mestizos de
Chile que van desde los 11,54% en Valparaiso-Vifia a los 23,3% en Temuco. Respecto a
estos tres linajes ampliamente discutidos en De Saint Pierre et al., (2012) tienen origen en
poblaciones sudamericanas del Cono sur, con una fecha aproximada para D1g y B2i2 de
15.000 afios A.P., siendo estos asociados a los primeros pobladores de Chile, con un
posible surgimiento en las poblaciones del extremo sur del pais. Mientras que para el
sublinaje C1b13 se tiene un fechado mas tardio, de 11.000 a 12.000 afios A.P. aproximados,
y esta asociado al incremento poblacional en la zona centro-sur de Chile durante este
periodo.

Otro linaje para destacar es el linaje D1j, encontrado en las comunidades con una
representacion de 3,5%. Este presenta patrones similares a los encontrados en
comunidades nativas y mestizas del norte del pais. Es necesario mencionar que este es un
haplotipo frecuente en las poblaciones argentinas (Gomez-Carballa et al., 2016)
principalmente aunque no exclusivamente, en las regiones del Centro y Centro-Oeste
Argentinos, hipotetizandose un origen en esta regién (Garcia et al., 2012; Motti et al., 2017)
hace aproximadamente 13.000 afios A.P. (Bodner et al.,, 2012). También han sido
asociadas a poblaciones Kolla y Diaguitas argentinas (Bodner et al., 2012).

Llama también la atencion la alta frecuencia del haplotipo D4h3a que se registra en un 6,9%
en la poblacion muestreada. Este es un haplotipo definido como un haplotipo raro que tiene
una distribucién que va desde Alaska hasta Tierra del Fuego (Tamm et al., 2007). A pesar
de su amplia distribucién en poblacién chilena las frecuencias no suelen superar el 5%
(Goémez-Carballa et al., 2016) salvo en poblaciones fueguinas patagonicas (De Saint Pierre
et al., 2012).

Uno de los resultados inesperados en la revision de haplotipos fue la presencia de
haplotipos raros (Figura 13) como B2d, C1b2 y D1d2. Sin embargo, es importante tomar
precaucion al interpretar la asignacion de estos linajes, ya que al tratarse de una
secuenciacion unicamente de la region de control, la asignacién de sublinajes definidos por
polimorfismos fuera del D-loop puede resultar compleja.
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En cuanto al haplogrupo B2d, se encuentra en un individuo de la comunidad de Punitaqui
representando el 1,15% de la muestra total estudiada. Este sublinaje ha sido reportado
previamente en el grupo Arawak de los Wayuu en Colombia, el grupo Chibchan Ngdbe en
Panama (Achilli et al., 2008; Perego et al., 2010) y ha sido encontrada de manera amplia
en las poblaciones indigenas de Colombia siendo el sublinaje de B2d el méas frecuente
(Xavier et al., 2015). También ha sido identificado en poblaciones mexicanas de las
localidades de Puebla y Coahuila (Bodner et al., 2021) y en el Centro-Norte de Venezuela
(Castro de Guerra et al., 2012). Asi como en estudios de ADN antiguo en el sitio
arqueoldgico El Jicaro en Costa Rica (Morales-Arce et al., 2017) y en sitios arqueolédgicos
del periodo fromativo y Muisca en Colombia (Casas Vargas, 2017). Se ha discutido para
este sublinaje una edad aproximada de 6.300 a 7.600 afios A.P. Con un posible origen
Colombiano (Casas Vargas, 2017; Zheng et al., 2012).

El haplogrupo C1b2, esté representado por un individuo de la comunidad de Rinconada de
Punitaqui, siendo el 1,15% de la muestra total. Este sublinaje ha sido reportado previamente
en poblaciones de Puerto Rico, siendo el linaje mas recuente en poblaciones recientes y
arqueoldgicas de la zona (Nieves-Colon et al., 2020) Este tiene un origen hipotetizado hace
2.000 afios A.P. en el area meso-sudamericana (Gomez-Carballa et al., 2015).

En cuanto al haplogrupo D1d2, este fue encontrado en tres individuos de las comunidades
de Manquehua y Punitaqui, representando el 3,45% de la muestra total. El sublinaje D1d
ha sido identificado previamente en grupos hispanos de Estados unidos (Achilli et al., 2008)
y en poblacién mexicana contemporanea (Baptista Rosas & Arreola Cruz, 2018). Hasta el
momento no hay estudios respecto a su tiempo o lugar de origen.

Los patrones de distribucion de estos tres haplogrupos recuerdan al patrén de distribucion
de sublinaje B2y, que presenta un maximo de frecuencia en América del Norte, altas
frecuencias en zonas andinas y frecuencias moderadas en Argentina, sin presentar
individuos en poblaciones intermedias entre estos lugares. Salvo un encuentro marginal en
Guyana Francesa (Gomez-Carballa et al., 2018). Se hipotetiza para este linaje un
surgimiento en la costa de América del Norte hace aproximadamente 14,300 afios A.P.,
seguida de una expansién a lo largo de la costa del Pacifico hasta alcanzar latitudes del
norte de Chile (Gomez-Carballa et al., 2018).

De la misma manera, el descubrimiento de estos tres haplogrupos no descritos previamente
en Chile, pero presentes en Norte y Centro américa, plantea un posible patrén de
poblamiento complejo de la zona estudiada. Estos podrian ser remanentes de una
migracion original que tuvo lugar antes de los 10.000 afios A.P., y que se mantuvo en esta
poblacién, mientras que perdié presencia en otras poblaciones del pais debido a la deriva
génica. A pesar de los tiempos de divergencia documentados para B2d y C1b2, parece
poco probable una migracibn mas reciente que no haya dejado evidencia en areas
intermedias.

Ademas de los haplogrupos mencionados, se han detectado otros de baja frecuencia en la
literatura chilena, pero presentes en poblaciones vecinas. Tal es el caso de los haplotipos
B2oy B2v.

El haplotipo B2o fue identificado en un individuo de la comunidad de El Altar, representando
el 1,15% de la muestra. El origen de este sublinaje se remonta aproximadamente a unos
2.600 anos A.P. en Bolivia (Taboada-Echalar et al., 2013). Ha sido encontrado en San
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Martin de Pangoa en Peru (Fuselli et al., 2003), Bolivia (Taboada-Echalar et al., 2013),
grupos Tobas argentinos (A. Sala et al., 2019) y en la provincia de Jujuy en Argentina
(Cardoso et al., 2013). En una tesis reciente también se identificaron individuos con este
sublinaje en la ciudad de San Carlos en Chile (Castillo Torres, 2021)

El sublinaje B2v se encontrd en dos individuos de la comunidad de Rinconada de Punitaqui,
representando el 2,3% de la muestra. Este ha sido reportado en las localidades de
Zacatecas y San Luis Potosi en Mexico (Bodner et al., 2021), asi como también en una
muestra de poblaciones Wichi en el Norte de Argentina (A. Sala et al., 2019).

Figura 13: Mapa de distribucion de haplogrupos raros encontrados en las comunidades
agropastoras.
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Otra particularidad del presente estudio es la presencia de los polimorfismos 143 y 165 en
tres muestras B2, que podrian ser identificadas como un nuevo sublinaje. Estas muestras
también se agrupan dentro de un mismo nodo en el Network para este posible linaje.
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Respecto a los linajes no amerindios se encuentran dos ancestrias principales: el linaje
africano y el europeo.

Los linajes africanos constituyen un 2,15% de las comunidades muestreadas. El Unico linaje
africano encontrado en las muestras es el L3f1lb4a, encontrado en 2 de las muestras, ambas
en la comunidad Manquehua. El clado L3 tiene su origen en el centro de Africa, cercano a
sudan hace 45 mil afios atras. El haplogrupo L3f en particular es probablemente de origen
africano oriental, aunque su haplogrupo derivado L3fl también esta presente en Africa
occidental (Salas et al., 2004). Es importante destacar que el porcentaje de linajes africanos
enun 2,1% es mas del doble de lo reportado en promedio para Chile segun Gomez-Carballa
et al., (2016), pero concordante con los porcentajes esperados de ancestria africana para
la regién de Coquimbo a través de SNP segun Fuentes et al., (2014). Este valor puede ser
explicado por el proceso de esclavismo que se produjo a partir de mediados del siglo XVI.
Si bien dentro de la regién, Brasil tuvo la concentracion de esclavos mas importante, en
Chile se reporta una fuerte afluencia esclava en la zona del Norte semiarido y
particularmente en Coquimbo debido al auge minero en la zona (Cussen, 2016; Mellafe,
1984; Carmagnani, 1963). El paso de esclavos fue a través de la cordillera por la ruta desde
Buenos Aires, hasta Mendoza, San Juan y luego Chile, lugares que tienen una alta
representacion de linajes mitocondriales africanos en comparacion con otras ciudades
circundantes (Motti, 2012).

Otra posible explicacién podria deberse a una incorporacion reciente de migraciones,
principalmente procedentes de Haiti. Esto debido a que al tratarse de una zona agricola,
representa un nicho para trabajadores migrantes. En la provincia del Limari, entre los afios
2015y 2019, se han entregado un total de 4,817 visas. Dentro de este grupo los migrantes
haitianos (27%) y venezolanos (24%) conforman las mayores proporciones (Gobierno
Regional de coquimbo, 2020). Ademas se ha observado una tendencia de grupos haitianos
a establecerse y trabajar en lugares agricolas, siendo su principal fuente de empleo las
cosechas estivales (Gobierno Regional de coquimbo, 2020).

En cuanto a los linajes europeos, estos constituyen un 4,75% de las comunidades
muestreadas. Dentro de las muestras europeas recolectadas tenemos el haplogrupo H,
reportado en la comunidad Manquehua y Punitaqui. Este linaje tiene un origen en el Medio
Oriente y una datacion de hace unos 45 mil afios atras. Se caracteriza por poseer una
distribucién geogréfica y frecuencias muy amplias en la poblacion de Europa (Achilli et al.,
2004)

El haplogrupo T2b, encontrado en una sola muestra en Punitaqui. Este linaje se encuentra
frecuentemente en toda Europa y particularmente en la region de Los Alpes, con una edad
de aproximadamente 10.000 afios A.P. Arqueolégicamente se encuentra en poblaciones
paleoliticas de la cornisa cantabrica, en la cultura argueolégica Vaso Campaniforme en
Hungria e Inglaterra, y en la Edad neolitica también en Espafia, Italia, Francia, Alemania y
Suecia (Pala et al., 2012).

Respecto a las diferencias percibidas entre comunidades, si bien no tienen diferencias
significativas para los linajes amerindios, destaca la alta frecuencia de linajes no amerindios
en la comunidad de Manquehua (25%). Esto podria deberse principalmente a que durante
la época colonial en el territorio que hoy comprende a esta comunidad tuvo lugar una
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hacienda. Estos eran lugares foco de las migraciones tanto europeas como de mulatos
esclavizados o de servicio (Arre Marfull, 2011; Cortés, 2003).

Dado que no hay una diferencia significativa de los linajes amerindios entre distintas
comunidades, se agruparon todas estas como comunidades agropastoriles para observar
su relacion con otras localidades de Chile tanto nativas como mestizas. Los valores Fsr
muestran una mayor cercania de estas poblaciones a las poblaciones de Temuco y
Santiago con valores de 0,023 y 0,026 respectivamente, siendo ambas significativas
estadisticamente. Esta relacion se ve graficada en los dendrogramas mostrando una
cercania relativa a ambas ciudades, sin agruparse directamente con ellas. En una primera
hip6tesis puede pensarse que esta cercania relativa puede estar relacionada con la
migracion historica y reciente de contingentes de la zona de la Araucania a la zona de
Coquimbo (Carmagnani, 1963; Cortés, 2003; Hamelin, 2003). Sin embargo, los valores Fsr,
asi como los dendrogramas, mantienen una mayor distancia con las poblaciones Mapuche,
Pehuenche y Huilliche.

Tanto las distancias genéticas Fst como el dendrograma, revelaron que las comunidades
agropastoriles de Punitaqui comparten mas similitudes con las poblaciones del Noroeste de
Argentina que poblaciones chilenas. Tal es el caso de Calingasta, que tuvo un valor de
0,016 en el primer Fst y de 0,019 en el segundo, ambos significativos estadisticamente. Y
Kolla Argentina, que tuvo un valor de 0,012, que debe ser tomado con cautela puesto que
no es significativo estadisticamente. La observacién de que los grupos agropastoriles
revelan més afinidades con grupos trasandinos no es sorprendente, en vista de la larga
historia colonial y reciente que tienen estas poblaciones, asi como también de la gran
movilidad que tienen las comunidades en el pastoreo de cabras (Hevilla & Molina, 2010).
Sin embargo la afinidad que las comunidades tienen con Kollas argentinos de la provincia
de Jujuy esinesperada, sobre todo considerando estudios de barreras genéticas entre Jujuy
y las localidades de Mendoza y Villa Tulumaya, San Juan y Calingasta (Motti, 2012) y la
hipétesis de poblamiento de estas poblaciones desde Bolivia (Gémez-Carballa et al., 2018).

A pesar de esto resultados, sin embargo, los test AMOVA no revelaron cercania de las
comunidades agropastoriles con las poblaciones Kolla ni con poblaciones de Argentina. Sin
embargo un test de AMOVA revelo una mayor cercania de las poblaciones agropastoras a
las poblaciones del Centro-Sur de Chile.

Respecto al analisis de componentes principales, se siguen viendo agrupamientos similares
a los encontrados en los dendrogramas. Sin embargo, se observa una distancia de las
comunidades agropastoriles respecto al resto de las poblaciones argentinas y chilenas,
presentando a estas comunidades como un valor atipico situandolas en el borde del grafico.
Esto puede indicar que faltan poblaciones dentro de la muestra de comparacion que
pudieran ser mas cercanas a las comunidades agropastoriles, pudiendo elaborarse a partir
de este dato un probable vinculo con poblaciones nativas no estudiadas.

En resumen, los datos de comparacion de las comunidades agropastoras con otras
poblaciones chilenas y argentinas presentan a las poblaciones agropastoriles como
poblaciones aisladas genéticamente. Esto puede evidenciarse graficamente en el PCAy en
el test AMOVA que no reveld ninguna estructuracion con los grupos comparados.

Las descripciones y relaciones anteriormente citadas pueden interpretarse en dos
escenarios posibles: (1) Las poblaciones estudiadas pueden tener origen en poblaciones
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argentinas y (2) existe un origen de las poblaciones estudiadas en las poblaciones nativas
locales.

En el primer caso, es innegable que las migraciones trasandinas trashumantes dejaron un
rastro en la similitud entre las comunidades y las ciudades del Noroeste de Argentina,
especialmente aquellas mas cercanas a la cordillera, como Calingasta y San Juan. En el
presente estudio esto se ve reflejado en las distancias genéticas Fsr y dendrogramas que
agrupan a las comunidades agropastoriles con las poblaciones de Argentina. Sin embargo,
la propuesta de un origen de estas poblaciones en Argentina carece de fundamentos, ya
gue cabria esperar hallar una mayor cantidad de linajes compartidos entre ambas regiones,
asi mismo los test AMOVA presentan a estas poblaciones como mas cercanas a los grupos
chilenos de Centro-Sur. Por lo que seria mas correcto establecer que las migraciones
trasandinas trashumantes tienen un grado de influencia en la genética que presentas las
comunidades agropastoras.

En el mismo sentido, es posible comprender la proximidad observada en la matriz de
distancias Fst con respecto a los pueblos Kolla de Argentina mediante la consideracion de
los patrones culturales inherentes a las poblaciones estudiadas.

Para proporcionar un contexto adecuado, resulta esencial tomar en consideracion que el
pueblo Kolla constituye igualmente una comunidad trashumante de caracter pastoril. En la
actualidad, su asentamiento se localiza en la region cordillerana de la Regién de Atacama
en Chile y en diversas localidades argentinas como Fiambala, Laguna Grande, Jachal,
Saujil, Tinogasta, Belén y Catamarca, entre otras (Consejo Nacional de la Cultura y las
Artes, 2012). La emergencia de estas comunidades como una categoria étnica se atribuye
a la amalgama de distintas poblaciones indigenas autéctonas y a las migraciones
acontecidas durante el periodo Republicano, procedentes de Bolivia. Conforme a la
mayoria de la literatura, se sostiene que los Kolla chilenos son descendientes de familias
gue migraron desde el Noroeste Argentino y el sur de Bolivia entre los siglos XIX y XX,
coincidiendo con la Guerra del Pacifico (Quiroz & Jeria, 2010).

En Argentina, se los identifica como poblaciones mestizas que han perseverado en sus
modos de vida y tradiciones indigenas, compartiendo un origen comun con los chilenos en
el Noroeste de Argentina. Paralelamente, se han presentado investigaciones que
interpretan a los Kolla como una etnia que surge de la fusién entre los Diaguitas y los
Omaguacas, asi como de grupos de ascendencia Quechua y Aimara de Bolivia (Quiroz &
Jeria, 2010). Llama la atencion que Frites en 1971 los haya descrito como "parte de la masa
mestiza no integrada en los centros urbanos", encontrando su habitat en las montafias. Esta
concepciéon evoca al planteamiento del origen de las comunidades agropastoriles como
"marginales sociales", segun lo propuesto por Carmagnani (1963).

En un pasado mas reciente, existen registros de empleos temporales en la mineria para las
poblaciones Kolla, tanto en Chile como en Argentina (Consejo Nacional de la Cultura y las
Artes, 2012), y para las comunidades agropastoriles (Furnaro Lobos, 2015). Siendo la
mineria una funciéon econémica complementaria para estas poblaciones. Estas semejanzas
en términos de dinamicas culturales y laborales podrian ejercer un impacto sobre la
composicion genética de las mismas.

La segunda hipotesis en cambio encuentra asidero en la presencia de haplogrupos raros
gue pudieron presentarse en una poblacién nativa local. Estos datos indican, como se ha
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comentado anteriormente, un probable remanente de un poblamiento inicial que se
mantuvo en estas poblaciones por deriva génica. En concordancia con estos resultados, el
andlisis de componentes principales muestra a las comunidades agropastoriles como
poblaciones aisladas, lo que puede indicar la falta de poblaciones intermedias. Asi mismo
los test AMOVA no presentan una estructuracion de las comunidades agropastoras con
ninguna de las poblaciones comparadas, a pesar de que muestran una cercania a las
poblaciones del Centro-Sur chilenas. Sin embargo, no podemos asumir o refutar la idea de
la relacién entre las comunidades agropastoriles y poblaciones nativas de la zona pues no
existe un estudio de secuenciacion genética de estas poblaciones.

Por ultimo, debido a que los datos obtenidos de ADNmt revelan exclusivamente la historia
genética materna de las poblaciones, es necesario comparar los datos del presente estudio
con estudios de datos autosémicos y de cromosoma Y, estos ultimos ya desarrollados por
Caviedes Mufioz (2022) en el contexto del presente proyecto. En el estudio de analisis de
cromosoma Y se encuentra como unico linaje amerindio el Q1b, correspondiente a un 8,6%
de la muestra total utilizada, este es un haplogrupo de aparicion muy poco frecuente en
Chile, encontrdndose Unicamente en poblacion Huilliche en 3,8% (Reyes-Madrid et al.,
2022). Este haplogrupo también se encuentra en otros paises americanos como Paraguay
con una frecuencia entre el 22 y el 29%, Argentina, Bolivia y Peru, en donde las frecuencias
no superan el 7% (Balilliet et al., 2009; C. Sala et al., 2022; Sandoval et al., 2013). En el
estudio de Caviedes Mufioz (2022) se observa entonces una frecuencia mas alta para las
comunidades agropastoriles en comparacion a otras regiones de Chile y paises vecinos.
Encuentra una explicacién en la repoblacién masculina colonial con indigenas de distintas
regiones, la baja tasa de inmigracién y el aislamiento geogréafico para la permanencia del
haplogrupo Q1b en las comunidades.

En comparacion con el estudio realizado en la presente tesis, llama la atencion la
coincidencia en el descubrimiento de haplogrupos raros para estas poblaciones. Asi como
también una distribucién similar del haplogrupo de cromosoma Y Q1b con el haplogrupo de
ADNmt B2o.
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Conclusiones y Perspectivas futuras

La presente memoria se ha encargado de hacer una caracterizacion genética de las
poblaciones agropastoriles a partir del analisis de la regién hipervariable del ADN
mitocondrial. Es importante destacar que es la primera caracterizacién del ADN mitocondrial
de estas comunidades, asi como también de cualquier poblacion del valle del Limari.

Se encuentra un posible nuevo sublinaje B2 + 143 y 165, y la presencia de haplotipos raros
0 poco comunes en las poblaciones chilenas como lo son B2d, C1b2, D1d2, B2o y B2v. Si
bien es arriesgado generar hipotesis respecto a los tres primeros linajes, podemos
establecer una relacién a una probable migracion de poblamiento original de la regién, que
haya contenido estos haplogrupos y los haya preservado en estas comunidades debido a
la deriva génica.

En tanto los linajes B20 y B2v son coincidentes con linajes presentados en poblaciones
nativas del Norte de Argentina. Esta perspectiva, en concordancia con las relaciones de
estas comunidades con poblaciones argentinas Kolla y de Calingasta, presentan una
discontinuidad en lo encontrado hasta ahora en los estudios de poblaciones chilenas.

Los datos entregados en el presente trabajo no hacen posible aceptar, ni rechazar, mi
hipétesis inicial respecto a que el origen genético mitocondrial de las poblaciones
agropastoras de la regiébn de Coquimbo se encuentra en poblaciones nativas de la zona.
Sin embargo, el escenario mas probable es que el componente femenino de estas
comunidades esté mayormente conformado por poblaciones nativas, esto en base al
descubrimiento de haplotipos raros y posibles nuevos sublinajes, y al aislamiento genético
de estas comunidades en comparacion a otras poblaciones muestreadas cercanas.

No obstante, para contrastar esta hipétesis es precisa la comparacion con ADN antiguo
para buscar diversidad genética pre-contacto, dado que no hay andlisis disponibles de
poblacién indigena de la zona en la actualidad. Asi también, el estudio de ADN mitocondrial
de otras comunidades agropastoriles o de localidades urbanas cercanas (como La Serena,
Cogquimbo, Ovalle o Los Vilos) puede dar mas luces respecto al patron de poblamiento y
estructura de las comunidades. Particularmente considerando las barreras cripticas
identificadas por Guerra Spencer (2019) dentro de las comunidades agropastoriles de la
region, que posicionan a las comunidades del valle del Limari como mas aisladas que el
resto de las comunidades. Este fendmeno podria insinuar que los patrones observados en
las comunidades estudiadas pueden no necesariamente aplicarse de manera universal en
las comunidades agropastoras de distintos valles.

De la misma manera, un estudio comparativo de las relaciones de estas comunidades con
otras poblaciones del Norte de Argentina o poblaciones Kolla chilenas puede completar el
mapa genético, con el fin de evaluar las hipotesis méas afines a la conformacién de estos
grupos de crianceros.
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Anexos

Anexo 1: Estado de las muestras analizadas en la region de Coquimbo

ID
DV002
DVO004
DV005
DVO006
EA003
EA005
EA006
EA009
EA010
EAO11

MQo01
MQ002
MQ006
MQo07
MQ008
MQ009
MQ010
MQo11
MQo012
MQo14
MQo15
MQ016
MQ018
MQo19
MQ022
PQO01
PQO002
PQO05
PQO07
PQO08
PQO009
PQO11
PQO14
PQO17
PQO18
PQO19
PQ022

Estado
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa

ID
PQO023
PQO25
PQO026
PQO028
PQO31
PQO35
PQO36
PQO37
PQO038
PQ040
PQ042
PQO043
PQ045
PQO046
PQ047
PQO53
PQO054
PQO55
PQO56
RP0O01
RP005
RP0O06
RP007
RP0O08
RP009
RP0O10
RPO11
RP0O12
RP013
MQo004
MQo17
MQ020
MQo21
PQO004
PQO10
PQO13
PQO15

Estado
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Completa
Confusa
Confusa
Confusa
Confusa
Confusa
Confusa
Confusa
Confusa

ID
PQ020
PQO021
PQO032
PQO39
PQO050
PQO51
PQ052
RP003
DV001
DVO003
DV007
EA001
EA002
EA004
EA007
EA008
EA012
MQ005
PQO03
PQO06
PQ024
PQO27
PQ029
PQO030
PQO33
PQO034
PQO41
PQO049
RP004
MQo003
MQo013
PQO12
PQO16
PQO044
PQO048
PQO57
RP002

Estado
Confusa
Confusa
Confusa
Confusa
Confusa
Confusa
Confusa
Confusa
Incompleta
Incompleta
Incompleta
Incompleta
Incompleta
Incompleta
Incompleta
Incompleta
Incompleta
Incompleta
Incompleta
Incompleta
Incompleta
Incompleta
Incompleta
Incompleta
Incompleta
Incompleta
Incompleta
Incompleta
Incompleta
No amplifica
No amplifica
No amplifica
No amplifica
No amplifica
No amplifica
No amplifica
No amplifica
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Anexo 2: Frecuencia de haplogrupos en la regién de Coquimbo.

Haplogrupo Frecuencia Porcentaje

A2 6 6,90%
B2 12 13,79%
B2d 1 1,15%
B2i2 3 3,45%
B2i2b 1 1,15%
B20 1 1,15%
B2v 2 2,30%
c1 1 1,15%
Cib 11 12,64%
C1b13 13 14,94%
Clb2 1 1,15%
C1d+194 4 4,60%
D1d2 3 3,45%
Dlg 6 6,90%
Digl 2 2,30%
Diglb 1 1,15%
D1g2 1 1,15%
D1g2a 1 1,15%
D1g5 1 1,15%
D1g6 1 1,15%
D1j 3 3,45%
D4h3a 6 6,90%
H 1 1,15%
Hlapl 1 1,15%
H22 1 1,15%
L3f1b4 2 2,30%
T2b 1 1,15%

TOTAL

[e]
~



Anexo 3: Graficos de porcentaje de sublinajes amerindios en las comunidades estudiadas.

Sublinajes amerindios de El Altar Sublinajes amerindios de Manquehua

Sublinajes amerindios de Rinconada de Punitaqui

33%

Sublinajes amerindios de Punitaqui Sublinajes amerindios de El Divisadero

B2
14%

B2i2
43%
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Anexo 4: Contribucion de las dimensiones a explicar los datos.

80~

Percentage of explained variances
By [e)]
o o

N
o
'

0.1%

0.1%

9%

0%

Dimensions

8

9

10
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Anexo 5: Tabla de comparacion de frecuencias de haplogrupos de poblaciones nativas de Chile con las comunidades agropastoras.

Grupos/haplogrupos n A2% B2% B2ai% B2aj% B2d% B2i2% B20% B2v% B2y% B2-455+T% C1% C1b% C1b13% C1b2% Cild +194% D1% D1d2% Dij% D1g% D4h3a%

Aimara 39 510 10,30 510 28,20 000 000 000 000 510 1540 000 7,70 0,00 | 0,00 0,00 1540 000 260 2,60 2,60
Atacamefio 28 2500 2500 000 0,00 0,00 000 000 000 000 2143 000 714 360 | 0,00 000 360 000 360 000 0,00
acsr’?czrl‘;‘;'ades 87 6,90 1580 000 000 1,15 4,60 1,15 2,30 0,00 000 120 12,60 1490 115 460 000 345 350 14,94 6,90
Huilliche 61 9,80 000 000 000 0,00 2460 0,00 000 0,00 000 160 330 1310 | 0,00 000 330 000 000 3610 3,30
Pehuenche 42 7,10 0,00 000 000 000 2620 000 0,00 0,00 000 000 000 2860 0,00 000 000 000 000 3810 0,00
Mapuche 19 | 0,00 10,50 0,00 = 0,00 | 0,00 26,30 0,00 0,00 0,00 000 000 1580 2630 | 0,00 000 | 000 000 000 1580 5,30

Anexo 6: Tabla de comparacion de frecuencias de haplogrupos de poblaciones mestizas de Chile con las comunidades agropastoras.

B2-
Grupos/haplogrupos A2% B2% B2ai% B2aj% B2d% B2i2% B20% B2v% B2y% 16188 =2 o C1b13% C1b2% C1d1% el o, D1% D1d2% (I;‘)lg Dij% D4h3a%
o 455+T% +194% %
lquique 73 11,00 820 140 270 000 21,90 000 000 000 000 000 410 960 1,40 1510 000 550 000 000 000 960 270 270
Antofagasta 64 |2500/2500 000 000 000 000 000 000 000 000 2143 000 7,14 000 360 | 000 000 000 360 000 000 360 0,00
Calama 60 |13,33/13,33| 1,67 10,00 0,00 1833 0,00 0,00 500 000 333 167 667 000 667 | 000 167 000 500 000 833 333 0,00
ggfﬁ‘é?;gades 87 690 1580 000 000 1,05 460 1,15 230 000 000 000 1,20 12,60 000 1490 1,15 000 460 000 345 1494 350 6,90
Valparaiso- Vifia 26 | 7,69/19.23 000 000 000 11,54 000 000 000 000 000 000 38 000 38 | 000 7,70 000 000 000 1920 000 7,70
Santiago 188 690 6,40 000 000 000 17,60 000 000 000 1,60 000 110 7,40 050 19,10 000 1,00 000 3,70 0,00 1810 0,00 3,20
Concepcion 112 540 7,10 0,00 0,00 000 17,90 000 | 000 000 000 000 000 360 090 19,60 @000 | 1,80 000 2,70 000 24,10 0,00 0,90
Temuco 90 7,80 220 000 000 000 2330 000 000 000 000 000 220 440 000 2890 000 000 000 440 000 1670 000 2,20
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Anexo 7: Tabla con las secuencias incompletas del D-loop del ADN mitocondrial para las poblaciones en este estudio.

Comunidad

Haplogrupo

HV1 (16024-16544)

AGEID)

HV3 (438-574)

Observaciones

Dv001
EA001
EA007

PQ029

PQ030

EAO008

PQ024

PQO27

PQ049
EA004

DV003

Dv007

EA012

Divisadero
El Altar
El Altar

Punitaqui

Punitaqui

El Altar

Punitaqui

Punitaqui

Punitaqui
El Altar

Divisadero

Divisadero

El Altar

B2

B2

B2

B2

B2

B2

B2

B2

B2

B2 + 263

B2i2

B2i2

B2i2b

16183C 16189 ()
16217 16519

16183C 16189 ()
16519

16183C 16189 ()
16217 16519

16183C 16189 16241
16257 16289 16298
16519

16092 16126 16182C
16183C 16189
16183C 16189 ()
16257 16289 16519
16093 16163 16183C
16189 () 16193+C
16217 16221 16309
16519

16163 16206 16183C
16189 () 16217 16309
16519

16163 16183C 16189
() 16309 16519
16183C 16189 ()
16217 16519

16183C 16189 ()
16207 16217 16291
16519

16183C 16189 ()
16207 16217 16291
16519

16183C 16189 ()
16217 16519

73 207 263 315+C

73 152 263 315+C

73 152 263 315+C

73 143 263 309+CC
315+C

73 152 309+CC
73 143 263 278

309+CC
73 143 263 315+C

73 143 263 309+C
315+C

73 143 309+C 315+C
73 143 146 165 263

309+CC 315+C
73 263 309+C 315+C

73 263 309+C 315+C

73 207 263 309+C
315+C

470 499
499

499 522dd

0

0
499

499

499

499
499

470 499

470 499

470 499

hasta 560
hasta 573

hasta 556

hasta 574

hasta 500

hasta 576

hasta 620
hasta 573
hasta
16194 y

16232-560
hasta 566

hasta 570

Falta entre
16194 -16211
Falta entre
16192-16246
Falta entre
16194-16230
Falta HVIII

Falta HVIII

Falta entre
16208 - 16304
Falta entre
16194- 16222

Falta entre
16193-16220

Falta entre
16193-16221
Falta entre
16194-16229
Falta entre
16194-16220

Falta entre
16194-16220

Falta entre
16194 - 16213
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EA002 El Altar B2o 16092 16126 16182C | 73 152 309+CC 499 hasta 556 Falta entre

16183C 16189 () 16194-16290
16214 16217 16355A
16519

PQO006 = Punitaqui Cilb 16183C 16189 () 73 249d 263 290dd 489 493 523d 525d hasta 600 Falta 16194-
16223 16298 16325 315+C 16225
16327

PQO41 Punitaqui D1d2 16093 16189 () 16241 73 263 309+C 315+C 489 hasta 590 Falta entre
16218 16223 16311 16193-16227
16325 16362

PQ034  Punitaqui Dig 16187 16223 16362 73 263 0 Falta HVIII

PQO003 | Punitaqui D1glb 16044G 16187 16189 | 73 146 152 263 () () 489 Falta entre
16245 16252 16325 316-400
16362 16390

MQO05 Manquehu H 16145 16222 16519 73 () 0 Falta HVIII

a
PQO033 Punitaqui H22 16145 16222 16519 171d 263 0 hasta 273 Falta HVIII
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Anexo 8: Tabla con las secuencias completas del D-loop del ADN mitocondrial para las poblaciones en este estudio.

Comunidad

Haplogrupo

HV1 (16024-16544)

VAGEIR)

HV3 (438-574)

EA005
MQO008
MQO009
MQO19
PQO14
PQO19

RP001
RP009

PQO09
DV002

RP004

RP008

EA003
DV006

EA009

MQ007

El Altar
Manquehua
Manquehua
Manquehua
Punitaqui

Punitaqui

Rinconada Punitaqui

Rinconada Punitaqui

Punitaqui

Divisadero

Rinconada Punitaqui

Rinconada Punitaqui

El Altar

Divisadero
El Altar

Manquehua

A2

A2

A2

A2

A2

A2

B2 + 263
B2 + 263

B2d

B2i2

B2v

B2v

C1
Cib

Cib

Cib

16111 16223 16290 16294

16319 16362 16519G
16111 16223 16290 16319
16362

16111 16223 16290 16311
16319 16362

16111 16290 16294 16319
16362 16519

16111 16290 16319 16325
16362 16512

16111 16223 16290 16319
16362

16189 16217 16223 16519

16183C 16189 16217
16519

16183C 16189 16193+C
16217 16519

16183C 16189 16217
16291 16519

16140 16182C 16183C
16189 16217 16287 16318
16437 16519

16140 16182C 16183C
16189 16217 16287 16318
16437 16519

16223 16298 16325 16327

16156 16223 16298 16325
16327

16093 16223 16298 16302
16325 16327 16519
16093 16192 16223 16298
16302 16325 16327 16519

64 73 146 153 235 263
315+C

64 73 146 153 235 263
309+C 315+C

64 73 146 153 199 214 235
263 345

64 73 146 153 235 263
315+C

73 146 153 263 309+CC
315+C

64 73 146 153 235 263
309+C 315+C

73 143 146 165 263 315+C

73 143 146 165 263 315+C

73 152 263 315+C

73 263 309+C 315+C

73 263 309+C 315+C

73 263 309+C 315+C

73 152 249d 263 290dd

73 146 207 249d 263
290dd 315+C 361+A
73 201 249d 263 290dd
309+CC 315+C

73 201 249d 263 290dd
309+C 315+C

498d 511d

523d

523d

523d

522dd

522dd

499
499

498d 499

470 499

499 523d 525d

499 523d

489 523d
489 493 523d

489 493 523d

489 493 523d

16024 - 553
16024 -543
16024 - 553
16024 - 576
16024 - 614
16024 - 539

16024 - 570
16024 - 576

16024 - 600
16024 - 564

16024 - 560

16024 - 576

16024 - 553
16024 - 553

16024 - 539

16024 - 553
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MQO18
PQO07
PQO36
PQO45
PQO47
RP010
RP012
EA010
MQO002
MQO11
PQO01
PQO18
PQO26
PQO37
PQO38
PQO042
PQO43

PQO53

Manquehua
Punitaqui
Punitaqui
Punitaqui

Punitaqui

Rinconada Punitaqui

Rinconada Punitaqui

El Altar
Manquehua
Manquehua
Punitaqui
Punitaqui
Punitaqui
Punitaqui
Punitaqui
Punitaqui
Punitaqui

Punitaqui

Cilb

Cilb

Cilb

Cilb

Cilb

Cilb

Cilb

C1b13

C1b13

C1b13

C1b13

C1b13

C1b13

C1b13

C1b13

C1b13

C1b13

C1b13

16093 16183C 16189
16223 16298 16325 16327
16093 16192 16223 16298
16302 16325 16327 16519
16156 16223 16298 16325
16327

16156 16223 16289 16325
16327

16093 16192 16223 16298
16302 16325 16327 16519
16156 16223 16298 16325
16327

16156 16223 16298 16325
16327

16223 16298 16325 16327

16223 16298 16325 16327

16223 16298 16325 16327
16335

16147 16223 16298 16325
16327

16223 16264 16298 16311
16325 16327

16223 16298 16325 16327
16519

16223 16298 16325 16327

16223 16298 16325 16327

16223 16298 16325 16327

16223 16298 16325 16327

16223 16264 16298 16311
16325 16327

73 249d 263 290dd 315+C

73 201 249d 263 290dd
309+C 315+C

73 146 207 249d 263
290dd 309+C 315+C
73 146 207 249d 263
290dd 309+CC 315+C
73 201 249d 263 290dd
309+C 315+C

73 146 207 234 249d 263
290dd 309+C 315+C
73 146 249d 263 290dd
309+C 315+C

73 249d 258 263 290dd
309+CC 315+C

73 201 249d 258 263
290dd 309+CC 315+C
73 249d 258 263 290dd
315+C

73 207 249d 258 263
290dd 315+C

73 249d 258 263 290dd
315+C

73 249d 258 263 290dd
315+C

73 249d 258 263 290dd
315+C

73 249d 258 263 290dd
315+C

73 249d 258 263 309+C
315+C

73 249 258 263 290dd
309+C 315+C

73 249d 258 263 290dd
309+C 315+C

489 493 523d

489 493 523d

489 493 523d

489 493 523d

489 493 523d

489 493

489 493 522dd

489 493

489 493 523d

489 493 523d

489 493 522dd

489 493 523d

489 493 522dd

489 493

489 493 523d

489 493 523d

489 493 523dd

489 493 523d

16024 - 636

16024 - 600

16024 - 553

16024 - 553

16024 - 553

16024 - 576

16024 -576

16024 - 548

16024 - 309

16024 - 504

16024 - 563

hatsa 539

16024 - 539

16024 - 493

16024 - 556

16024 - 560

16024 - 553

16024 - 580
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PQO54
PQO55
RP006
MQO12
PQO17
PQ022
PQO56
MQO16
PQO02
MQO015

RP005
RPO11

RP013
DVO005

MQO06
RP007
EA006
PQ023

MQO001

Punitaqui

Punitaqui

Rinconada Punitaqui
Manquehua
Punitaqui

Punitaqui

Punitaqui
Manquehua
Punitaqui
Manquehua

Rinconada Punitaqui

Rinconada Punitaqui

Rinconada Punitaqui

Divisadero
Manquehua
Rinconada Punitaqui
El Altar

Punitaqui

Manquehua

C1b13
C1b13
C1b2
Cl1ld+194
Cld+194
Cld+194
Cld+194
D1d2
D1d2
Dlg

Dlg
Dlg

Dlg
Dlg

Dlgl
Dlgl
D1g2
Dilg2a

D1g5

16223 16298 16325 16327

16223 16298 16325 16327

16156 16223 16298 16325
16327

16051 16223 16249 16298
16325 16327

16051 16223 16249 16298
16325 16327

16051 16223 16249 16298
16325 16327

16051 16223 16249
16298 16325 16327
16093 16189 16218 16223
16311 16325 16362
16093 16183 16218 16233
16311 16325 16362
16187 16223 16252 16325
16362

16187 16223 16325 16362

16187 16223 16325 16362

16187 16223 16325 16362

16187 16223 16304 16325
16362

16187 16223 16325 16362
16390

16187 16223 16325 16362
16390

16187 16223 16304 16325
16362

16092 16187 16189 16223
16362

16187 16189 16209 16223
16325 16362

73 249d 258 263 290dd
309+cc 315+C

73 249d 258 263 290dd
309+C 315+C

73 146 207 249d 290dd
315+C

73 194 199 249d 263
290dd 309+CC 315+C
73 194 199 249d 263
290dd 309+C 315+C
73 194 199 249d 263
290dd 309+C 315+C
73 194 199 249d 263
290dd 309+C 315+C
73 263 309+C 315+C

73 263 309+C 315+C

73 263 315+C

73 263 315+C

73 115A 263 309+C
315+CC
73 263 315+C

73 263 315+C

73 146 152 263 315+C

73 146 152 263 315+C

73 263 309+C 315+C

73 143 263 266A

5556 73 152 263 315+C

489d 493

489 493

489 493 523d

489 523d

489 523d 525d

489 523d

489

489

489

489

489
489

489
489 553

489

489

489 523+CA

489 523+CA

489 499

16024 - 315

16024 - 497

16024 - 560

16024 - 553

16024 - 545

16024 - 576

16024 - 513

16024 - 576

16024 - 576

16024 - 561

16024 - 576
16024 - 473

16024 -576
16024 - 553

16024 - 618

16024 - 570

16024 - 553

16024 - 553

16024 - 512
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PQO46
PQO05
PQO08
PQO31
DV004
EAO011
PQO11
PQ025
PQ028
PQO35

MQ010
MQO014
MQ022

PQ040

Punitaqui
Punitaqui
Punitaqui
Punitaqui
Divisadero
El Altar
Punitaqui
Punitaqui
Punitaqui
Punitaqui

Manquehua
Manquehua

Manquehua

Punitaqui

D1g6
D1j
D1j
D1j
D4h3a
D4h3a
D4h3a
D4h3a
D4h3a
D4h3a

Hlapl
L3flb4
L3flb4

T2b

16178 16187 16223 16325
16362

16223 16242 16311 16325
16362

16223 16242 16311 16325
16362

16223 16242 16311 16325
16362

16223 16241 16301 16342
16362

16223 16241 16265C
16301 16342 16362
16223 16241 16265C
16301 16342 16362
16206 16223 16241 16301
16342 16362 16527
16223 16241 16301 16342
16362 16527

16223 16241 16298 16301
16342 16362

16183C 16189 16519

16209 16223 16311 16519

16209 16223 16253d
16311 16519

16126 16294 16296 16304
16344 16519

73 150 199 263 374

73 152 263 309+C 315+C

73 152 263 309+C 315+C

73 152 271 272 263 309+C
315+C
73 152 263 315+C

73 152 203 204 263 309+C
315+C

73 152 203 204 263 309+C
315+C

73 152 263 266G 315+C

73 152 263 315+C

73 146 152 208A 263
309+CC 315+C
152 263 309+C 315+C

73 150 189 200 263 310+T

73 150 189 200 255 263
309+C 315+C

73 151 152 263 309+C
315+C

408A 489

489 523+CA

489

489 523d

489 523d

489 523+CA

489 523+CA

489

489

489

474A 507 512 529C 537d

542

16024 - 553

16024 - 680

16024 - 563

16024 - 553

16024 - 565

16024 - 539

16024 - 664

16024 -530

16024 - 439

16024 - 576

16024 - 553
16024 - 576
16024 - 576

16024 - 576
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