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3. Resumen 

 

Punta Arenas fue formada a partir de inmigrantes chilenos y europeos, mayormente 

chilotes y croatas, que llegaron durante los siglos XIX y XX. Las diferencias culturales y su 

pertenencia a distintas clases socio-económicas sugieren la existencia de barreras que 

dificultan el flujo génico entre los grupos. La población actual no ha sido caracterizada 

para marcadores genéticos que permitan corroborar la contribución de los grupos de 

inmigrantes. Entonces nos preguntamos ¿cuáles son los patrones de mestizaje entre 

inmigrantes chilotes y croatas de Punta Arenas y cómo influyen en la configuración de la 

variabilidad genética actual de la ciudad? Se describe el fenómeno del mestizaje entre 

chilotes y croatas en Punta Arenas considerando las variables genéticas y sociales 

involucradas a través de la caracterización de una muestra de 135 voluntarios vía 

marcadores uniparentales (Cromosoma Y y ADN mitocondrial) y de una encuesta. El 

componente materno corresponde en un 86% a pueblos originarios, predominando los 

macrohaplogrupos C (35%), D (33%) y B (17%). En los linajes paternos predomina el 

componente no amerindio (92%), destacándose el haplogrupo R1b (48%) y la baja 

frecuencia de los preponderantes en Croacia (R1a1= 5%, I2a1= 3%). Se da cuenta de la 

relación existente entre marcadores genéticos, apellidos y lugar de origen de los 

individuos, de la existencia de un sesgo por sexo en el mestizaje y de la inexistencia de 

una asociación entre ancestría y estrato socio-económico. Los resultados no presentan 

diferencias significativas respecto a otras poblaciones urbanas de Chile, evidenciando una 

discordancia entre la relevancia dada a la inmigración europea en el relato histórico y su 

real contribución genética a la población de la ciudad de Punta Arenas, mostrando un 

predominio de la inmigración desde Chiloé.  

 

 

Palabras clave: ADN mitocondrial, Cromosoma Y, Ancestría, Mestizaje, Punta Arenas 
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4. Introducción 

 

La región de Magallanes y específicamente la ciudad de Punta Arenas tienen una historia 

migratoria diferente a la del resto del país debido a que su fundación no fue durante la 

colonia española sino que fue llevada a cabo por iniciativa del Estado de Chile con el 

propósito de defender el territorio adyacente al Estrecho de Magallanes.  

 

La población de la ciudad llegó en múltiples oleadas migratorias a partir de la segunda 

mitad del siglo XIX y el proceso se mantuvo como un flujo continuo de inmigrantes hasta 

pasada la segunda mitad del siglo XX. La ciudad es entonces de origen reciente, y los 

inmigrantes que llegaron a poblarla fueron tanto de origen chileno como extranjero, según 

fuera requerido por la Gobernación de la zona. De este modo llegaron en un primer 

momento inmigrantes provenientes del territorio chilote, a quienes se les encargó la 

colonización y poblamiento inicial; pero luego se incentivó el arribo de europeos entre los 

que destacaron en número los croatas, especialmente aquéllos provenientes de la isla de 

Brač. A ambos grupos de inmigrantes se les facilitaron terrenos y otros beneficios en 

primera instancia, sin embargo quienes llegaron con posterioridad no contaron con ello. 

 

Tanto chilotes como croatas se desempeñaron en un primer momento como obreros, sin 

embargo los primeros continúan por largo tiempo constituyendo el grueso de las clases 

populares, mientras que los inmigrantes croatas en pocas generaciones se introdujeron 

fuertemente en la vida política y en la economía de la región a través de diferentes 

empresas, pasando a formar parte de la clase dirigente. Ambos grupos de inmigrantes 

resultan ser altamente endogámicos, especialmente a su llegada a Punta Arenas, y la 

diferencia de ocupaciones y de estrato socioeconómico al que pertenecen podría 

perpetuar esta situación. 

 

Cabe entonces preguntarse si con el correr de los años estas dos poblaciones se han 

mezclado, cuáles son sus patrones de mestizaje y cómo esto influye en la variabilidad 

genética actual de la ciudad.  

 

El objetivo de esta memoria, entonces, es la caracterización genética de la población de 

Punta Arenas a través de marcadores uniparentales (Y-ADN y ADNmt) que permitan 

determinar la ancestría de las poblaciones actuales y el mestizaje que se ha producido 

entre ellas, con el fin de lograr una mejor comprensión de la historia de la región y de los 

procesos que dieron origen a las poblaciones que actualmente habitan en ella. 

 

Este estudio permitió en primer lugar caracterizar genéticamente a la población 

magallánica a través de marcadores uniparentales1. Esta caracterización es relevante 

tanto para comprender la historia de la población, los movimientos migratorios que le 

dieron origen y las relaciones sociales establecidas entre los grupos migrantes. 

                                                           
1 Al inicio de esta memoria no se contaba con datos para ninguno de los marcadores uniparentales 
en Punta Arenas, sin embargo recientemente se ha publicado un trabajo en ADN mitocondrial 
(Gómez-Carballa et al., 2016). 
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5. Marco Teórico - Conceptual 

 

5.1. Estudio de movimientos migratorios y mestizaje 

 

Las poblaciones usualmente se definen a partir de su distribución geográfica (Porras-

Hurtado et al., 2013), considerando para ello un concepto ecológico de población en que 

éstas corresponden a “un conjunto de individuos de la misma especie que coexisten 

geográfica y temporalmente, y entre los cuales hay relaciones de parentesco” 

(Rothhammer, 1977). Otras aproximaciones definen una población de estudio en base a 

su fenotipo o comportamiento o a través de características lingüísticas o culturales en 

caso de que se hable de poblaciones humanas. Estos elementos constituyen criterios no 

genéticos, y se espera que sean consistentes con la caracterización genética de la misma 

población (Porras-Hurtado et al., 2013), denominada población mendeliana y entendida 

como “una comunidad reproductiva de individuos que comparten un pool genético común" 

(Dobzhansky, 1950d. En: Dobzhansky, 1951). La caracterización genética de las 

poblaciones se basa en que éstas son polimórficas para muchos loci y por lo tanto 

presentan diferencias entre una población y otra, lo que permite estudiar relaciones 

evolutivas entre ellas (Harb, 2004).  

 

El mestizaje es una forma de flujo génico que se da entre dos o más poblaciones y 

constituye un proceso en que éstas, siendo diferentes genética y fenotípicamente debido 

a que tienen diferentes frecuencias alélicas, se aparean y forman nuevas poblaciones 

mixtas (Ding et al., 2011). Las poblaciones mestizas tienen diferentes ancestrías 

continentales (sus orígenes se encuentran en poblaciones ancestrales de diferentes 

continentes) y su estudio es útil en estudios de genética de poblaciones a la hora de inferir 

migraciones, detectar selección natural y en la búsqueda de genotipos asociados a 

enfermedades (Verdu & Rosenberg, 2011). Para ello se estudian las proporciones de las 

diferentes ancestrías en el mestizaje, lo cual entrega información respecto a la 

estructuración poblacional y especialmente respecto a la existencia de subestructuras en 

las poblaciones, lo cual es de gran relevancia para estudios realizados con un enfoque 

epidemiológico (Enoch et al., 2006; Santos et al., 2010).  

 

La estructuración o estructura poblacional ocurre en poblaciones con mestizaje reciente 

entre sus subpoblaciones y es la presencia de una diferencia sistemática entre las 

frecuencias alélicas entre ellas, debido a las diferentes ancestrías que le dieron origen 

(Hajiloo et al., 2013; Santos et al., 2010), y se define como la proporción del genoma que 

tiene ancestría de cada una de las subpoblaciones (Santos et al., 2010). Este fenómeno 

es producido por las diferencias históricas entre las poblaciones y al interior de las 

mismas, tanto por sus relaciones sociales como por los patrones de migración de las 

poblaciones ancestrales, prácticas de apareamiento y rasgos demográficos como 

expansiones reproductivas o cuellos de botellas (Hajiloo et al., 2013; Sevini et al., 2013), y 

puede ser estudiado a través de las contribuciones que realizan las diferentes ancestrías 

a las poblaciones mestizas.  
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Las relaciones genéticas entre poblaciones se estudiaron en un principio a través de la 

descripción y comparación de las frecuencias genéticas para diferentes loci (Harb, 2004; 

Oppenheimer, 2012), muchas veces a través del producto de la expresión de los genes 

como es el caso de los grupos sanguíneos (características polimórficas heredadas que se 

localizan en la superficie externa de la membrana de los glóbulos rojos), enzimas 

eritrocitarias y proteínas plasmáticas (como la fosfatasa ácida de los glóbulos rojos, 

fosfoglucomutasa 1, haptoglobulina y esterasa D) los cuales han sido estudiados en 

población chilena rural, urbana y aborigen desde 1967 (Harb, 2004) utilizándose el 

modelo de Bernstein (1931. En: Harb, 2004) para estimar la contribución de dos 

poblaciones fundadoras en la ancestría de la muestra a través de las frecuencias de estos 

marcadores. Otro método a través del cual se caracterizan genéticamente a las 

poblaciones son las frecuencias génicas del sistema de antígenos HLA (calculadas a 

través de la fórmula de Mattiuz (1970. En: Harb, 2004)) debido a que participa en el 

rechazo de tejidos transplantados y presenta variación entre las poblaciones que han sido 

observadas tanto en los grupos étnicos mayoritarios como en población indígena, rural y 

urbana en Chile (Llop, 2004). 

 

La resolución de los estudios mejora con la introducción de las aproximaciones basadas 

en linajes, las cuales utilizan el análisis filogeográfico de ADN uniparental no 

recombinante, es decir ADN mitocondrial y cromosoma Y, reconstruyendo árboles 

filogenéticos de regiones geográficas específicas (Oppenheimer, 2012). A nivel global, 

este enfoque ha permitido determinar que la ancestría de los humanos anatómicamente 

modernos es africana y ha dado cuenta de las rutas migratorias a partir de allí 

(Oppenheimer, 2012). Por otra parte, en Chile se ha caracterizado a la población a través 

de los polimorfismos de ADN mitocondrial desde la década de 1990 con la intención de 

conocer su origen y microevolución, así como con un enfoque biomédico (Moraga et al., 

2004). 

 

Recientemente, el estudio de ancestría y mestizaje desde una perspectiva molecular se 

realiza a través de los Marcadores Informativos de Ancestría o AIMs (Ancestry Informative 

Markers), que son polimorfismos cuya frecuencia alélica varía significativamente entre 

poblaciones de distinto origen geográfico (Santos et al., 2010). Los AIMs se seleccionan 

buscando maximizar la diferencia absoluta en las frecuencias de dos poblaciones 

ancestrales, δ, de modo que el marcador ideal es monomórfico en una población (sólo es 

posible identificar uno de los alelos) y es muy abundante para el otro alelo en la otra (Ding 

et al., 2011; International HapMap Project: Rosenberg et al., 2003. En: Enoch et al., 2006), 

sin embargo, esto último supone una dificultad en estudios genéticos en humanos dado 

que la mayoría de los alelos son compartidos entre las poblaciones, por lo que es de 

especial relevancia la elección de marcadores (Ding et al., 2011): para escaneo de 

genoma completo son necesarios 2000 a 5000 marcadores para realizar una estrategia 

de mapeo de mestizaje (Ding et al., 2011), mientras que una cantidad reducida de AIMs 

(decenas a cientos) correctamente seleccionados son suficientes para distinguir las 

diferencias en la ancestría continental entre individuos, sin embargo la capacidad de 

discriminar la diferencia subcontinental, es decir, aquélla intrapoblacional que permite 
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distinguir entre subpoblaciones -especialmente en poblaciones estrechamente 

relacionadas-, se encuentra menos estudiada y sólo recientemente se ha comenzado a 

investigar y utilizar, siendo en general necesario genotipificar una gran cantidad de 

marcadores o bien, viendo reducida su capacidad informativa, por lo que actualmente los 

esfuerzos apuntan al desarrollo de metodologías que permitan aumentar la efectividad del 

uso de un número pequeño de marcadores (Ding et al., 2011; Enoch et al., 2006; Hajiloo 

et al., 2013; Nassir et al., 2009). Sus usos principales son la determinación de la 

estructuración poblacional, el estudio de la contribución de diferentes ancestrías a 

poblaciones mestizas y la corrección de la estratificación de las poblaciones en estudios 

epidemiológicos o biomédicos (Enoch et al., 2006; Hajiloo et al., 2013; Nassir et al., 2009; 

Santos et al., 2010).  

 

Los estudios actuales suelen utilizar más de un tipo de marcador para complementar la 

información (Corach et al., 2010; Salas et al., 2008; Sevini et al., 2013). Además, al uso 

de métodos moleculares se puede incorporar la utilización de marcadores de ancestría 

transmitidos culturalmente como los apellidos, que permiten relacionar la historia 

genealógica documentada con la genética y para dilucidar la correspondencia entre 

filiación étnica reportada e identidad genética (Colantonio, Lasker, Kaplan, & Fuster, 2003; 

Corach et al., 2010; Sevini et al., 2013); o bien, se puede utilizar la evolución de la lengua 

con el propósito de trazar migraciones (Wang et al., 2007). 

 

5.2. Uso de marcadores uniparentales en el estudio de mestizaje y migraciones 

 

La determinación de la estructura genética de diferentes poblaciones puede ser utilizada 

para estudiar migraciones, identificar origen étnico o ancestría y con ello indagar en la 

historia de las mismas (Santos et al., 2010). El estudio de ancestría basado en linajes, 

que involucra un análisis filogeográfico de ADN no recombinante a través de marcadores 

uniparentales como el ADN mitocondrial (ADNmt) y el cromosoma Y no recombinante 

(NRY), permite un estudio detallado de los procesos migratorios (Oppenheimer, 2012). La 

ventaja del uso de marcadores uniparentales es que constituyen los únicos segmentos 

haploides del genoma humano, por lo que se transmiten sin sufrir recombinaciones y su 

única fuente de variabilidad son las mutaciones, que se acumulan en el tiempo y forman 

haplotipos, que son combinaciones de estados alélicos en una secuencia de nucleótidos 

que se transmiten de generación en generación; por lo tanto, permiten trazar la historia de 

las poblaciones que las portan (Jobling & Tyler-Smith, 2003; Pericić et al., 2005; Wilkins & 

Marlowe, 2006). 

 

La mitocondria es un organelo citoplasmático que posee su propio ADN, el cual es 

circular, de doble hebra y posee una región codificante y una de control. En el caso 

humano presenta 16.569 pares de bases cuya secuencia completa es conocida desde 

1981 (Anderson et al., 1981), siendo utilizada como referencia para identificar mutaciones. 

El ADNmt se hereda por vía materna sin recombinar (Giles et al., 1980) y posee una tasa 

de mutación 5 a 10 veces más rápida que el ADN nuclear (Brown et al., 1979). La mayor 

parte de los estudios evolutivos realizados a partir de ADNmt utilizan la región control, la 
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cual alberga tres regiones hipervariables, HV1 (sitios 16024-16400), HV2 (44-340) y HV3 

(438-576) (Bravi, 2004; Vigilant et al., 1989), que al tener una mayor tasa de mutación que 

el resto del genoma mitocondrial, resultan altamente polimórficas (Brown et al., 1979). Los 

polimorfismos más estudiados a partir del ADNmt son los SNPs, la mayoría de los cuales 

son neutros (no se seleccionan) y presentan importante variación geográfica, 

constituyendo haplotipos que se encuentran definidos en relación a una secuencia de 

referencia  (Secuencia de Referencia Revisada de Cambridge, rCRS, (Andrews et al., 

1999) o Secuencia de Referencia Reconstruida de Sapiens,RSRS (Behar et al., 2012)) los 

cuales son útiles como marcadores que permiten estudiar la historia evolutiva del linaje 

materno de las poblaciones que los portan (Coral et al., 1995; Pericić et al., 2005). 

 

Por otra parte, el cromosoma Y humano es de 60 millones de pares de bases y es 

determinante del sexo masculino, por lo que su herencia es holándrica. Tiene una región 

correspondiente a cerca de un 95% de su largo total que no recombina con el cromosoma 

X (llamada no recombinante o NRY) y sus polimorfismos permiten trazar linajes paternos 

(Jobling & Tyler-Smith, 2003; Pericić et al., 2005). Los polimorfismos más utilizados en la 

construcción de filogenias de cromosoma Y son los SNPs debido a que son caracteres 

binarios con baja taza de mutación. El cromosoma Y presenta diferencias geográficas 

importantes que están determinadas por el comportamiento masculino, que usualmente 

es patrilocal (Jobling & Tyler-Smith, 2003). 

 

Los individuos de sexo femenino pueden ser estudiados a través del ADNmt, mientras 

que los de sexo masculino presentan ambos marcadores y por lo tanto entregan 

información tanto de los linajes paternos como maternos de los que descienden. El uso de 

ambos marcadores uniparentales permite estimar las contribuciones diferenciales que 

realiza cada sexo al mestizaje debido a las circunstancias históricas en que se produce, 

entre las cuales destacan las diferencias en sus respectivas tasas de migración (Heyer et 

al., 2012; Jobling & Tyler-Smith, 2003). En Latinoamérica, producto de la colonización 

española, la contribución amerindia es muy superior por línea materna que paterna 

(Castro de Guerra et al., 2011; Salas et al., 2008). En Santiago de Chile, por ejemplo, un 

84% del ADN mitocondrial es amerindio, mientras que el cromosoma Y corresponde al 

22% y el restante es europeo (Pezo-Valderrama et al., manuscrito en preparación); y en 

poblaciones rurales e indígenas el componente materno amerindio es aún mayor (Moraga 

et al., 2004). 

 

La mayoría de los haplogrupos de ADNmt son continente específicos. Los encontrados en 

América son una fracción de los que se encuentran presentes en Asia y corresponden a 

los macro-haplogrupos A, B, C y D. El haplogrupo A se caracteriza por la ganancia de un 

sitio de restricción para la enzima Hae III en la posición 663, el B por la deleción de 9 

pares de bases en la región intergénica COII/tARN, el C por la pérdida de un sitio para la 

enzima Hinc II en la posición 13.259 y el D por la pérdida de un sitio para la enzima Alu I 

en la posición 5.176 (Moraga et al., 2004). En Europa, en tanto, los macro-haplogrupos 

más frecuentes son en primer lugar el R0 y sus subclados (R0a, HV, H y V), seguido por 

los haplogrupos derivados de N1, W, X, JT y U en diferentes frecuencias en las distintas 
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poblaciones y no se encuentran presentes ninguno de los haplogrupos amerindios (Pericić 

et al., 2005; Roostalu et al., 2006; Underhill & Kivisild, 2007). 

 

Las frecuencias de los haplogrupos del cromosoma Y también presentan distribuciones 

características en las diferentes regiones del globo (Francalacci & Sanna, 2008; Karafet et 

al., 2008). El haplogrupo más frecuente en Europa es el R, caracterizado por las 

mutaciones M207, M306, P224, P227, P229, P232, P280 y P285 (Karafet et al., 2008), y 

evidencia estructuración presentando una mayor frecuencia para el sub-haplogrupo R1a 

en el oriente y R1b en el occidente (P. a Underhill et al., 2014). En la población mestiza de 

Latinoamérica la mayor parte de la contribución es de origen español y corresponde a 

R1b (Salas et al., 2008) mientras que en la población originaria el linaje predominante es 

el Q, definido por la mutación M242, donde el haplogrupo Q1a3a es casi exclusivamente 

americano (Karafet et al., 2008; Salas et al., 2008; Zegura, Karafet, Zhivotovsky, & 

Hammer, 2004). 

 

5.3. Estrato socio-económico, mestizaje y ancestría 

 

Las poblaciones humanas normalmente no son panmícticas, es decir, el apareamiento no 

es al azar y no todos los individuos tienen las mismas posibilidades de aparearse entre sí, 

sino que forman comunidades reproductivas relativamente aisladas que tienen diferencias 

genéticas entre ellas y que internamente comparten una historia genealógica o de 

ancestría (Vanegas et al, 2008). En casos como el de Latinoamérica, la ausencia de 

panmixia entre poblaciones con diferente ancestría -también llamadas razas o etnias en 

algunos estudios (Sepúlveda, 2010; Vanegas et al., 2008)- se da asociada a la 

pertenencia de las mismas a estratos sociales diferentes, los cuales no se mezclan entre 

ellos, sino que por el contrario, predomina la homogamia, que es la unión de parejas con 

características socioeconómicas similares (Mac-Clure, 2012). 

 

Tradicionalmente, los estudios de estratificación social han operacionalizado la variable 

socio-económica utilizando datos objetivos de ingreso, educación y ocupación 

(Sepúlveda, 2010). Los trabajos realizados en Chile que relacionan el estrato socio-

económico y la ancestría utilizan la estratificación indirecta a través del lugar de residencia 

de los individuos analizados (Pinto-Cisternas et al., 1971. En: Harb, 2004), la capacidad 

de acceso a los centros asistenciales públicos o privados en que se obtuvo la muestra 

(Valenzuela et al., 1977; Pinto et al., 1980. En: Harb, 2004), o el colegio de egreso de la 

enseñanza media (González, 2013); o bien, la estratificación directa a través de una 

encuesta socio-económica. 

 

En Chile, a partir de la década de 1970 se llevan a cabo estudios para caracterizar 

genéticamente a la población a partir de los sistemas sanguíneos ABO y Rh y compararla 

con la variable estrato socio-económico, concluyendo que los estratos socio-económicos 

bajos tienen un mayor componente amerindio (calculado según Bernstein, 1931 (En: 

Harb, 2004)) y proponiendo la existencia de un gradiente sociogenético (Rothhammer et 

al., 1977. En: Harb, 2004) o cline sociogenético estructurado (González, 2013; 
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Valenzuela, 2011) que constituye la presencia simultánea de estructuración socio-

económica y genética y aúna las dos variables (Vanegas et al., 2008), el cual sería más 

evidente en las poblaciones urbanas que en las rurales debido al número de habitantes 

que poseen (Harb, 2004). 

 

 

6. Antecedentes 

 

6.1. Fundación de Magallanes y Punta Arenas 

 

 
Figura 1: Ubicación de Magallanes y Punta Arenas 
 

La Región de Magallanes tiene particularidades que la distinguen del resto del territorio 

chileno debido a su situación de aislamiento terrestre respecto al resto del país -teniendo 

acceso solamente por Argentina- y a su ubicación trioceánica -con fácil acceso a los 

océanos Atlántico y Pacífico a través del estrecho de Magallanes y al Antártico a través 

del Paso Drake- que han dado lugar a procesos históricos diferentes a los acontecidos en 

el resto del país y que le otorgan sus propias tradiciones (Martinić Beros, 2002). 

 

El poblamiento inicial de la zona ocurre entre los 11.000 y 9.000 a.C. y posteriormente 

ocurre una segunda etapa de poblamiento entre el 7.000 y el 3.400 a.C. y una tercera 

entre el 3.400 a.C. y 1.500 d.C (Borrero, 1999; Martinić Beros, 2002; Massone, 2004) En 

la época en que llegaron los primeros europeos a la zona, ésta se encontraba habitada 

por 4 etnias diferenciadas culturalmente: aónikenk en la estepa, selk'nam en Tierra del 

Fuego, kawésqar en los canales occidentales y yámana en canal Beagle. Los primeros 

dos eran cazadores recolectores terrestres mientras que los otros eran nómadas marinos 

(Martinić Beros, 1977, 2002). 

 



14 
 

El primer arribo de Europeos a la zona ocurrió el 21 de octubre de 1520 con la llegada de 

Hernando de Magallanes al estrecho que hoy lleva su nombre, y reconociendo en ese 

momento las llamadas Tierra de los Patagones (zona continental) y Tierra de los Fuegos 

(archipiélago de Tierra del Fuego). El primer intento de colonización de la zona fue llevado 

a cabo por Pedro Sarmiento de Gamboa, español que en nombre de Felipe II, Rey de 

España, fundó Nombre de Jesús el 11 de febrero de 1584 al suroeste del cabo Vírgenes, 

con una población de alrededor de 300 personas, la mitad de las cuales exploró los 

alrededores hasta dar con un lugar propicio para la fundación de la Ciudad del Rey Don 

Felipe a orillas del puerto de San Blas -actual Bahía Buena- el 25 de marzo del mismo 

año, sin embargo, al cabo de 3 años la mayoría de los colonos ya habría muerto y el 

último sobreviviente sería rescatado en 1590 (Martinić Beros, 1977, 2002). 

 

Con el inicio del tráfico mercante a vapor por la ruta del Estrecho de Magallanes en 1841, 

resurge el interés por el poblamiento de la zona, cuya organización es confiada por el 

Presidente Manuel Bulnes al intendente de Chiloé, Domingo Espiñeira y se inicia el 21 de 

mayo de 1843, cuando zarpa la goleta Ancud desde el puerto homónimo, al mando del 

capitán Juan Williams y con un total de veintitrés personas a bordo, llegando a la punta 

Santa Ana en la península de Brunswick y tomando posesión efectiva del estrecho de 

Magallanes en nombre de la República de Chile el 21 de septiembre del mismo año. El 30 

de octubre se funda Fuerte Bulnes en el lugar, sin embargo, las duras condiciones 

climáticas hacen necesaria la relocalización de la colonia por lo que 50 Km. al norte del 

lugar, el 18 de diciembre de 1848, el gobernador José de los Santos Mardones funda la 

ciudad de Punta Arenas, con una población de 120 habitantes (Martinić Beros, 1977, 

2002; Ortega Perrier, 1980; Zamora, 1975). 

 

6.2. Inmigración en Magallanes y Punta Arenas 

 

El poblado funciona inicialmente como establecimiento penal y sus habitantes sobreviven 

mayormente del comercio con los áonikenk, lo que propicia una insurrección en 1851 tras 

la cual el territorio es abandonado por 8 meses. Una nueva expedición oficial a cargo del 

gobernador Bernardo Phillipi se encarga de repoblar la zona, llevando para ello 14 

inmigrantes voluntarios de origen alemán, quienes en su mayoría eran artesanos. En 

1952, los migrantes europeos eran un 10% de la población (Martinić Beros, 1988, 1999a, 

2002; Ortega Perrier, 1980).  

 

En el año 1853, durante el gobierno de Manuel Montt, se declara Magallanes como 

“Territorio de Colonización”, deteniéndose el envío de reclusos. Pero no es sino a partir de 

1868, a un año de la llegada del gobernador Oscar Viel, que se toman las medidas para 

incentivar la inmigración, declarando a Punta Arenas como Puerto Menor y Puerto Libre. 

Además, éste se establece como puerto de recalada de la línea de vapores Liverpool-

Valparaíso, de la Compañía Inglesa de Vapores y de la Compañía Alemana de Vapores 

“Kosmos”, que conectó a la ciudad con Europa; y posteriormente la casa Braun y 

Blanchard establecería un servicio de vapores entre Punta Arenas y Valparaíso con 
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puertos de recalada en Chiloé, Puerto Montt y Corral, conectando el territorio con el centro 

de la República (Martinić Beros, 1999a, 2002; Ortega Perrier, 1980).  

 

Sumado a lo anterior, se mejora la urbanización de la ciudad y también se establecen 

beneficios a los inmigrantes tales como pasajes, raciones de la armada, pensiones 

monetarias e ingreso libre de sus efectos personales a los colonos llegados hasta 1868. 

Además, se establece la concesión de terrenos, primero rurales y posteriormente 

urbanos, siendo entregados un 92% de estos últimos entre 1870 y 1874 (Martinić Beros, 

1999a, 2002; Ortega Perrier, 1980; Zamora, 1975). 

 

La migración ocurrió inicialmente desde el centro del territorio chileno, especialmente de 

Chiloé y Valparaíso, y a partir de 1873 se buscó incentivar la colonización por parte de 

extranjeros al considerar que la inmigración nacional no había sido suficientemente 

fructífera (Martinić Beros, 1999a; Zamora, 1975). Los primeros colonos europeos 

contribuyeron a intensificar y diversificar la economía de la región a través de la 

explotación de guaneras, la instalación de un aserradero a vapor y la apertura de 

pequeños comercios (Ortega Perrier, 1980); además, se dedicaron a explorar la zona 

para finalmente centrar sus inversiones en la ganadería ovina, y el posterior 

descubrimiento de oro atrajo aún más inmigrantes de ultramar (Martinić Beros, 1977, 

2002; Ortega Perrier, 1980). Hacia 1893-94 el comercio importador y exportador, la 

industria y artesanía y la navegación pertenecían a extranjeros, así como un 98% de la 

masa ganadera ovina; los inmigrantes chilenos no traían un capital acumulado por lo que 

proveían la mano de obra para estas actividades (Ortega Perrier, 1980). 

 

La ocupación de tierras para el pastoreo, entregadas por el estado a los primeros 

inmigrantes, desplazó a los pueblos originarios de la zona de las tierras que ocupaban, 

llevando a que muchos kawésqar y selk'nam buscaran protección en las misiones 

salesianas que llegaban a la zona, mientras que los yámanas se vincularon a las misiones 

protestantes (Martinić Beros, 1977, 2002). Pese a los esfuerzos de los misioneros, los 

selk'nam fueron exterminados en su totalidad alrededor de una década después del inicio 

de la expansión ganadera en Tierra del Fuego (Martinić Beros, 2002), mientras que las 

otras poblaciones indígenas se acercarían a su extinción ya sea por el exterminio directo 

o por las enfermedades traídas por los colonos (Damianovic, 1948. En: Manríquez & Llop, 

2004). 

 

Punta Arenas fue poblado por una multiplicidad de inmigrantes de diversos orígenes 

(Figura 2) que produjeron una importante expansión del territorio urbano, y lo 

transformaron de poblado a ciudad, habiendo un 70,9% de población urbana en 1920 

(Ortega Perrier, 1980). Muchos de ellos eran europeos (un tercio del total entre 1875 y 

1907) que llegaron principalmente entre 1885-1890 y otros provenientes del territorio 

chileno, que ejercieron una fuerte presión demográfica sobre la ciudad entre 1894 y 1899 

(Martinić Beros, 2002; Ortega Perrier, 1980). En el primer grupo destacan los croatas, 

provenientes mayormente de la isla de Brač en la zona de Dalmacia, correspondiendo a 

un 30% de los europeos que llegaron a la zona, y cuyos descendientes constituyen un 
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quinto de la población actual (Hernández et al., 1993; Martinić Beros, 1999b). En el 

segundo grupo son mayoritarios los inmigrantes chilotes, originarios de diversas 

localidades de la isla y descendientes del mestizaje entre españoles y amerindios (Ortega 

Perrier, 1980). 

 

 
Figura 2: Población chilena y extranjera residente en la región de Magallanes (INE 
Magallanes, n.d.; INE, n.d.). 

 

Hacia fines de la década de 1910 la actividad económica de la región comienza a decaer 

por la instalación de las Aduanas en Magallanes. Esto, acompañado de la promulgación 

de la Ley de Cabotaje Argentina que busca recuperar los territorios australes dominados 

por capitales chilenos, reduce la importancia de Punta Arenas como puerto intermediario 

a los argentinos en el paso hacia el Pacífico. Sumado a la crisis económica posterior a la 

Primera Guerra Mundial, los grandes capitales migran hacia Argentina, y si bien la 

estructura social se torna menos polarizada, se generan problemas por el exceso de 

oferta en la mano de obra. La compleja situación económica genera un éxodo de la 

población, siendo considerada como una provincia emigratoria entre el período de 1940-

1952 (Martinić Beros, 1972; Ortega Perrier, 1980; Zamora, 1975). Pese a lo anterior, el 

tamaño poblacional crece y un 74,4% de sus habitantes pertenece a un estrato socio-

económico bajo (Silva, 1965. En: Ortega Perrier, 1980), dando surgimiento a las primeras 

áreas periféricas populares (Ortega Perrier, 1980; Zamora, 1975). 

 

En 1956 se dicta la ley que devuelve a Magallanes la calidad de Puerto Libre y se inicia la 

explotación de petróleo a gran escala, lo que revitaliza la economía de la región (Ortega 

Perrier, 1980). Hacia 1960 se produce un descenso importante del estrato socio-

económico alto y un descenso leve del estrato bajo, engrosando con ello el estrato medio 

(Silva, 1965. En: Ortega Perrier, 1980). En paralelo, entre 1952 y 1960 se produce una 

última oleada migratoria proveniente desde Chiloé y entre 1955 y 1970 se constituyen las 
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poblaciones marginales que alojan principalmente a los nuevos inmigrantes, existiendo un 

mayor hacinamiento en los estratos bajos que el que se presentaba en otras provincias 

(Ortega Perrier, 1980). Desde esta época hasta la actualidad se encuentran estancados 

tanto el crecimiento económico como el demográfico en la región, sin que los cambios en 

la estructura productiva o las leyes de excepción hayan producido efectos importantes. El 

crecimiento económico es el más bajo a nivel nacional, y las oportunidades laborales para 

la mano de obra calificada se ven reducidas, transformando la zona en una región 

emigratoria (Vera Giusti, 2008). 

 

Desde la década de 1870, Punta Arenas se transformó en el eje del desarrollo económico 

y social de la que entonces era la Colonia de Magallanes, constituyendo un núcleo de 

atracción poblacional debido a su desarrollo como región exportadora hacia mercados 

internacionales y al grado de diversificación de las posibilidades de consumo de la 

población (Ortega Perrier, 1980), y ha permanecido así hasta la actualidad: la Región de 

Magallanes tenía una población de 150.826 habitantes en el año 2002 (INE, 2003), de los 

cuales un 79% reside en la ciudad de Punta Arenas (Martinić Beros, 2002) y se proyecta 

que la población cuente con 161.177 habitantes para el año 2015 (INE, 2009). 

 

De los habitantes censados el 2002, un 42,73% declara haber nacido en otra región, 

mientras que un 1,44% proviene de otro país (INE, CEPAL & CELADE, 2014). Además, 

un 1,4% de la población declara pertenecer a alguna etnia (INE, n.d.). El importante 

porcentaje de población inmigrante en la región deja en claro que tanto las migraciones 

como el mestizaje de las poblaciones que la habitan son un fenómeno reciente y 

posiblemente aún en curso, el cual requiere de un estudio que permita conocer las 

características propias de estos grupos humanos y la forma en que interactúan en este 

territorio en particular. 

 

6.2.1. Inmigración Croata 

 

La migración croata hacia países fuera de Europa comenzó a fines del siglo XIX y ha 

continuado durante el siglo XX, distinguiéndose cuatro oleadas principales de las cuales la 

primera, entre 1880 y el final de la Primera Guerra Mundial, coincide con la migración 

masiva hacia Magallanes (Mesarić Žabčić & Perić, 2006), a donde llegaron entre 3000 y 

4000 de los más de 8000 migrantes que dejaron Croacia y cuyos descendientes 

actualmente representan alrededor de un 20% de la población regional (Barticevic, 2004, 

2007; Martinić Beros, 1992, 1999b). Si bien algunos llegaron con anterioridad, la mayor 

parte del volumen de migraciones se inició en 1890, huyendo del servicio militar austriaco, 

de la compleja situación económica (Barticevic, 2004, 2007; Nock, 1990) y llamados por el 

oro recientemente descubierto en la región, que luego ocuparon en el establecimiento de 

estancias dedicadas principalmente al ganado ovino, así como en empresas mineras, 

navieras, comercio, entre otros (Martinić Beros, 1999b; Mesarić Žabčić & Perić, 2006). La 

llegada de inmigrantes provenientes de Croacia disminuye al final de la Primera Guerra 

Mundial y finaliza completamente cerca de 1950 (Martinić Beros, 1992; Nock, 1990, p. 

291). 
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Figura 3: Ubicación de Croacia. Procedencia de los inmigrantes croatas: Hvar, Dubrovnik, 
Omiš, Korčula, Brač, Split, Kotor, Zadar, Rijeka, Istria, Ugljan (Barticevic, 2004; Martinić, 
1992). 
 

Los inmigrantes que llegaron a Chile son en su mayoría originarios del País de Dalmacia 

del Imperio Austro-Húngaro, el cual se ubica en la costa Este del mar Adriático, al norte 

de la península de los Balcanes, y está formado por una franja de tierra delimitada al Este 

por los Alpes Dináricos y por un archipiélago (Martinić Beros, 1992; Mesarić & Perić, 

2006). En un 70-90% de los casos provienen de la isla de Brač, así como también de las 

islas de Hvar y Korčula y en menor media de las regiones de Dubrovnik y Omiš (Figura 3; 

Martinić Beros, 1992; Mataic, 1998; Mesarić Žabčić & Perić, 2006). 

  

La población dálmata debe su origen en primer lugar a los pueblos celtas y más tarde 

recibió influencia de navegantes griegos para luego ser ocupado por el Imperio romano, a 

través del cual se difundió el cristianismo en la zona. A partir del siglo VII, Dalmacia fue 

invadida por los croatas de origen eslavo convertidos al cristianismo, que se fusionaron 

con la población anterior y fundaron el primer estado croata independiente en el siglo IX. 

Este territorio se mantuvo en conflicto con Venecia y Hungría hasta el siglo XVIII en que 

pasaron a formar parte de la corona de Austria (Martinić Beros, 1992). A fines del siglo 

XIX y comienzos del XX, las naciones que posteriormente conformarían Yugoslavia recién 

salían de un largo período de dominación extranjera, por parte del imperio Austro-

Húngaro en el caso de Croacia, lo que propiciaba las ideas nacionalistas tanto en lo 

político como en lo social dentro de cada una de las naciones que buscaban agruparse a 

la vez que se diferenciaban de las demás (Botev & Wagner, 1993; Mesarić Žabčić & Perić, 

2006; Nock, 1990).  

 

Los inmigrantes croatas llegaron a Magallanes atraídos por la explotación aurífera, sin 

embargo se desempeñaron también en diversos rubros en calidad de obreros, tales como 

la construcción, la minería del cobre, la esquila y la agricultura, en los que eran 

contratados por grupos ya que muchos de ellos no dominaban los idiomas hablados en la 

zona (español, inglés e irlandés). Además, parte de ellos fueron maestros de diversas 
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artesanías, y los pocos que tenían educación fueron contratados como empleados en 

compañías exportadoras, adquiriendo experiencia para realizar emprendimientos propios 

(Martinić Beros, 1999b; Nock, 1990). Las ganancias fruto de sus actividades durante esta 

primera migración los llevan a ser propietarios de un 18,1% de los bienes raíces de Punta 

Arenas en 1914 y a poseer un 21,5% del comercio y un 26,3% de la industria, ocupando 

el segundo lugar en la participación en esos rubros después de los alemanes. Los croatas 

llegaron a la zona con posterioridad a la cesión de terrenos para la explotación agraria por 

parte del estado, sin embargo se introdujeron en la explotación pastoril a través de la 

exploración y ocupación de territorios distantes como Última Esperanza, Isla Riesco y el 

área del canal Beagle y gracias a la subdivisión de la Sociedad Explotadora en Tierra del 

Fuego, donde llegaron a tener un 81% del ganado ovino en 1932. La mayoría de los 

croatas se agruparon prontamente en la clase media regional, mientras que otros 

escalaron a posiciones superiores gracias a las industrias que desarrollaron (Martinić 

Beros, 1999b, pp. 41–45; Nock, 1990), dejando sus trabajos como asalariados al obtener 

una mejor posición económica (Martinić Beros, 1999a). 

 

La mayoría de los matrimonios de inmigrantes croatas son endogámicos. Si bien durante 

la migración inicial llegaron solamente hombres, una vez acomodados a la zona la 

mayoría llamó a sus esposas que permanecían en Croacia o establecieron un relación en 

la ciudad con mujeres que hicieron el viaje tras ser llamadas por parientes; sin embargo, 

después de algunas décadas muchos se casan con mujeres chilenas o con europeas 

originarias de otras nacionalidades (Martinić Beros, 1999b; Nock, 1990). En Punta Arenas 

se ubicaron preferentemente en el sector céntrico conocido como Barrio Yugoslavo y 

mantuvieron en estrecho contacto entre ellos al trabajar en grupos y al atender a sus 

compatriotas en los distintos comercios e industrias que instalaron, y a través de los 

cuales guiaban a los nuevos migrantes en su incorporación a la ciudad. Se integraron en 

la sociedad magallánica a través del aprendizaje del idioma y a partir de la educación de 

sus hijos, que era valorada por el poco acceso a escolaridad en la zona rural de la que 

provenían (Nock, 1990). Además, fueron partícipes de las actividades religiosas 

asociadas a las escuelas católicas y formaron también asociaciones voluntarias propias 

como sociedades mutuales y de asistencia, clubes deportivos y sociales, grupos 

musicales, compañías de bomberos y organizaciones políticas vinculadas a las diferentes 

posiciones sobre el acontecer en Croacia y Chile (Martinić, 1999; Mesarić & Perić, 2006; 

Nock, 1990). 
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6.2.2. Inmigración Chilota 

 

 
Figura 4: Ubicación del Archipiélago de Chiloé. Procedencia de los inmigrantes chilotes: 
Rilán, Ancud, Chonchi, Quellón, Puqueldón, Castro, Achao, Llicaldad, Dalcahue, Tenaún, 
Quilquico, Yutuy, Quemchi, Pumillahue, Curaco de Vélez, Quetalmahue, Apiao, Nercón, 
Queilén, Quenac, Butalcura, Carahue (Ortega, 1980, pp. 90–91). 
 

Chiloé es un archipiélago comprendido por la Isla Grande y 40 islas de menor tamaño 

ubicado en la Región de Los Lagos y se encuentra delimitado por el canal de Chacao en 

el Norte, el golfo de Guafo por el Sur, el golfo de Ancud y de Corcovado por el Este y el 

océano Pacífico por el Oeste (Mancilla & Rehbein, 2007). Durante siglos sirvió como 

frontera sur y avanzada militar en el Pacífico del Imperio Español; sin embargo, después 

de la independencia, los intereses que tuvo la Corona por esta zona no se mantuvieron, y 

se trasladaron los esfuerzos al resguardo de la frontera con Argentina y a la posesión 

efectiva y defensa de los límites australes en el Estrecho de Magallanes. La economía de 

la zona se sustenta mayormente en un sistema minifundista de baja productividad que no 

soporta más divisiones ni aumento de la población, produciendo una situación económica 

deficitaria que al no recibir la atención del Estado impulsa a la población a migrar hacia 

zonas con mejor situación económica y calidad de vida (De la Calle, 1989; Martinić Beros, 

1999a; Ortega Perrier, 1980). 

 

La población del archipiélago es de origen mestizo, producto del contacto entre españoles 

y amerindios: originalmente se encontraba poblada por Chonos que en siglo XIII fueron 

desplazados hacia el Sur por los Huilliche, quienes se ubicaron en el Norte. Tras la 

llegada de los colonos españoles en el siglo XVI, las poblaciones originarias fueron 

confinadas en los extremos del archipiélago, quedando los Chonos en el Sur donde 

finalmente se extinguieron (García et al., 2006; Trivero, 2005), y siendo los inmigrantes 

chilotes en la región de Magallanes principalmente de ascendencia Huilliche 

(Gundermann et al., 2009; Martinić Beros, 1999a). Los migrantes son hombres jóvenes 
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que provienen de diversas localidades que son en su mayoría rurales (Figura 4) y se 

trasladan a Magallanes producto de la falta de trabajo en la isla, así como de la búsqueda 

de una mejor situación económica y calidad de vida (Nock, 1990; Ortega Perrier, 1980), e 

impulsados por un imaginario de la vida errante en que el viaje brinda tanto la posibilidad 

de auto-conocimiento como de vivir aventuras (Mancilla & Rehbein, 2007).  

 

Tras la toma de posesión del Estrecho de Magallanes en 1843, la relación con Chiloé es 

principalmente comercial a través del envío de maderas, y no hay registros de la llegada 

de nuevos inmigrantes chilotes hasta 1866 (Ortega Perrier, 1980). La migración masiva 

por parte de los chilotes se inició en 1867 incentivados por el estado al ser considerados 

como gente trabajadora y robusta, para que se dedicaran a la preparación del territorio 

para otros colonos (Martinić Beros, 1999a; Urbina Burgos, 1988; Zamora, 1975) llegando 

a constituir sobre un 70% de la población del territorio en el año 1868 (Ortega Perrier, 

1980, p. 31).  

 

La preferencia por el inmigrante europeo como mano de obra disminuye su proporción 

respecto a la población total, sin embargo desde 1894 se retoman los incentivos a la 

inmigración nacional al considerar que el territorio se estaba desnacionalizando (Martinić 

Beros, 1999a), con lo que constituyen un 33% de los habitantes hacia 1899 (Ortega 

Perrier, 1980, p. 31).  La proporción de inmigrantes chilotes se mantiene estable hasta los 

años 20 del siglo XX, en que la compleja situación económica de la ciudad genera un 

exceso en la oferta de mano de obra que conduce a un empeoramiento en sus 

condiciones laborales y un éxodo hacia sus lugares de origen. A partir de 1940 la 

migración chilota se dirige hacia otras regiones del país o hacia Argentina; sin embargo, 

Magallanes vuelve a recibirlos en el período entre 1952 y 1960, en que comienzan a 

ubicarse en las poblaciones marginales magallánicas (Martinić Beros, 1992, 1999a; Nock, 

1990; Ortega Perrier, 1980; Zamora, 1975). 

 

Hacia 1970 la migración chilota ha cesado casi por completo, y en Magallanes se observa 

que un 20% de la población total es nacida en Chiloé y un 20-30% descienden de 

chilotes, por lo que constituyen un 50% de los habitantes de la región (De la Calle, 1989; 

Ortega Perrier, 1980; Zamora, 1975). En este período, un 29,07% (9.346) de la población 

económicamente activa era de origen chilote, de los cuales un 53,55% eran obreros en 

diversos rubros entre los que destacan la agricultura y la construcción, constituyendo un 

44,33% de los obreros de la región; por otra parte, un 32,77% se desempeña en el sector 

terciario, sin embargo corresponden a un 19,10% de la población total de la región puesto 

que este sector entrega preferencia a personas con mayor educación (Martinić Beros, 

1999a; Nock, 1990; Ortega Perrier, 1980; Zamora, 1975), en gran parte de los casos 

corresponde a mujeres que trabajan en el servicio doméstico. En la actualidad, los 

inmigrantes chilotes constituyen el grueso del estrato popular (Gundermann et al., 2009). 

 

La mayor parte de los chilotes que emigran fuera del archipiélago son hombres jóvenes, 

los cuales al tener una preferencia matrimonial endógama llaman o van a buscar a 

mujeres para casarse con ellas; o bien, se casan en Magallanes con mujeres que han 
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llegado llamadas por algún familiar o, lo que es menos frecuente, por cuenta propia (De la 

Calle, 1989; Nock, 1990; Ortega Perrier, 1980). La migración chilota es preferentemente 

urbana dado que el trabajo rural se considera como una mantención de las malas 

condiciones de vida padecidas en Chiloé y que se asocian a las labores agrícolas, por lo 

que la vida en estancias sólo constituye una situación temporal. La valoración de los 

elementos urbanos está dada por las diferencias que se producen entre los chilotes y el 

medio urbano y sus habitantes, que se traducen en una discriminación que surge hacia el 

grupo por la carencia de estos elementos: el origen rural de la población originaria de 

Chiloé constituye una fuente de prejuicios respecto a ese grupo (tanto de parte de otros 

inmigrantes como de ellos mismos y sus descendientes), cuyos miembros son 

considerados ignorantes al no superar en la mayoría de los casos el 4to año de educación 

básica, lo cual los perjudica en el acceso a trabajos que requieran de mayor calificación, 

dificultando su inserción en la vida urbana, especialmente en el plano laboral (De la Calle, 

1989; Ortega Perrier, 1980). 

 

Debido a los rubros en que se desempeñan y a su falta de escolaridad, la población 

chilota pertenece principalmente al estrato socio-económico bajo, el cual sufre de 

condiciones de hacinamiento y se ubica en poblaciones marginales a partir de 1940 

(Martinić Beros, 1999a; Nock, 1990; Ortega Perrier, 1980; Zamora, 1975). Después de la 

falta de trabajo, la falta de habitación es el segundo problema de mayor importancia que 

enfrentan los migrantes al llegar a la región, sin embargo no sufren de problemas de 

adaptación ya que son asistidos por familiares que han llegado a la zona con anterioridad, 

quienes se sienten obligados a dar ayuda y alojamiento a sus parientes; asimismo, los 

dueños de casas que dan pensión y son de origen chilote, prefieren alojar a gente de su 

misma procedencia (Ortega Perrier, 1980). Es debido a esto que los chilotes dan gran 

importancia al mejoramiento y ampliación de su vivienda, pues es la demostración de que 

se han incorporado a la vida urbana. 

 

Los chilotes se encuentran informados de la inestabilidad económica en Punta Arenas, sin 

embargo su decisión de migrar no se basa en la búsqueda de una compensación 

económica inmediata; por el contrario, aspiran al ascenso social y a la mejora de sus 

condiciones económicas a través de la educación de sus hijos, la cual resulta prioritaria en 

su decisión de vivir y trabajar en zonas urbanas. Pese a lo anterior, no intentan acceder a 

mejores condiciones de vida a través del contacto con otros grupos socio-económicos, ya 

sea a través de amistades, matrimonios o la institución del compadrazgo, relaciones que 

por el contrario tienden a darse en una situación horizontal en que las partes involucradas 

tienen una condición socio-económica semejante y preferentemente un origen chilote 

(Ortega Perrier, 1980); de este modo, tienden a valorar el esfuerzo personal en detrimento 

de los logros debidos a la ayuda de personas ajenas a la familia. 
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6.2.3. Relaciones entre inmigrantes 

 

Las dos principales poblaciones de inmigrantes que llegaron a Magallanes entre fines del 

siglo XIX y comienzos del XX tienen varias características compartidas, tales como su 

origen en una zona insular en que la mayor parte de sus habitantes desempeña labores 

agrícolas y que desde fines del siglo XIX ha presentado características expulsivas 

producto de la falta de oportunidades laborales (Barticevic, 2007; Mesarić Žabčić & Perić, 

2006; Ortega Perrier, 1980). Los dos grupos de inmigrantes viajan junto a sus familias, 

comparten la fe católica y se integran a la ciudad de Punta Arenas a través de la 

educación, dando especial importancia a la adquisición del lenguaje en el caso de los 

croatas y a la adquisición de habilidades urbanas en general en el caso de los chilotes 

(Martinić Beros, 1972; Mesarić Žabčić & Perić, 2006; Nock, 1990; Ortega Perrier, 1980). 

Sin embargo, ambos grupos se diferencian en la forma en que se visualizan frente a otros: 

los croatas llegaron a Magallanes en una época en que el nacionalismo era muy fuerte en 

su región de origen, por lo que tratan de reforzar su identidad como grupo (Mesarić & 

Perić, 2006); mientras que los chilotes son víctimas de prejuicios y discriminaciones que 

los llevan a ocultar su origen, prefiriendo que se les identifique como magallánicos 

(Martinić Beros, 1999b; Ortega Perrier, 1980). 

 

Ambas poblaciones llegaron a Magallanes a desempeñarse como obreros en diversos 

rubros, en los que inicialmente destacaba el trabajo ocasional en las estancias: en un 

primer momento se prefirió el trabajo del migrante europeo que ya tenía experiencia en 

las labores ganaderas, sin embargo desde 1897 empieza a ser preferida la mano de obra 

chilota. Esto cambia durante el siglo XX, cuando la vida se concentra en la ciudad de 

Punta Arenas, en donde los chilotes se encuentran en clara desventaja al no poseer los 

conocimientos que les permitan ser contratados en ocupaciones urbanas (Ortega Perrier, 

1980), constituyendo la mano de obra no calificada a la que incluso se le atribuye el 

estancamiento económico de la región (Martinić Beros, 1999a, 2002, p. 129; Vera Giusti, 

2008), mientras que parte de los croatas sí había recibido educación, era maestro de 

algún tipo de artesanía u oficio o ya había logrado acumular capital (Martinić Beros, 

1999a, 1999b). 

  

Estas dos poblaciones, desde un período muy temprano en la historia de Punta Arenas, 

han pertenecido a diferentes clases sociales, pudiendo asociarse a los croatas con la 

propiedad de las estancias y el comercio y a los chilotes con la mano de obra asalariada 

(Anexo 1.1; Martinić Beros, 1999a; Nock, 1990, pp. 248, 493): de la generación nacida 

ente 1941 y 1965, los propietarios de tierra eran mayormente croatas (un tercio), mientras 

que ninguno era chilote. Asimismo, en esa generación un 2,1% de los chilotes son 

propietarios de empresas o trabajadores independientes y un 43,4% son obreros, en 

contraste con los croatas con un 22,6% y 7,5% respectivamente; sin embargo, en ambos 

grupos sobre un 50% de los ocupados se desempeñan en labores de oficina (Anexo 1.1; 

Nock, 1990, pp. 248, 416), lo cual podría explicarse por la existencia de movilidad social 

después de varias generaciones en la ciudad, en que los chilotes que se desempeñan 

como obreros serían los inmigrantes más recientes (Nock, 1990, p. 238). 
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Estos grupos, además, no se han distribuido homogéneamente en la ciudad. La 

ocupación del territorio por los chilotes consistió, desde los años 20, en poblaciones 

callampas ubicadas en la periferia, luego legalizadas por la necesidad de urbanización de 

las mismas (Martinić Beros, 1999a; Nock, 1990, p. 238), las cuales produjeron una 

importante concentración residencial de este grupo de inmigrantes, ya que si bien 

agrupaban a población de estrato bajo de diversos orígenes, la mayor parte del estrato 

correspondía a inmigrantes chilotes y a sus descendientes nacidos en Magallanes (Ortega 

Perrier, 1980). Por otra parte, los croatas se localizaron en sector céntrico conocido como 

Barrio Yuguslavo o Croata (Nock, 1990, p. 294) que surge a partir de las cesiones de 

terreno urbanas de comienzos del siglo XX realizadas antes de las grandes expansiones 

demográficas de la región (Zamora, 1975). Cabe señalar, sin embargo, que dado que los 

inmigrantes chilotes tienen en alta estima los valores urbanos, dan mayor importancia a 

su vivienda e invierten más recursos en ella que otros inmigrantes pertenecientes al 

mismo estrato socio-económico (Ortega Perrier, 1980), mientras que los inmigrantes 

croatas optan por ahorrar e invertir su capital en el establecimiento de empresas (Martinić 

Beros, 1999b). 

 

En lo vinculado a las relaciones personales, la mayoría de los chilotes tiene amistades 

predominantemente del mismo origen; sin embargo, en el caso de las mujeres la mayor 

parte de las relaciones se establecen en la vecindad, mientras que en el caso de los 

hombres ocurre en el lugar de trabajo (Ortega Perrier, 1980, p. 121). Los croatas, por su 

parte, se vinculan con inmigrantes de igual origen a través de instituciones formales que 

los agrupan, entre las que destacan las de asistencia mutua y las de carácter político que 

los mantiene atentos al acontecer tanto en Croacia como a nivel nacional y regional, 

llevándolos prontamente a asumir posiciones dirigentes en la vida regional (Martinić 

Beros, 2002); mientras que los chilotes no se involucrarán en instituciones de carácter 

público ni en las instancias decisionales de las poblaciones en que habitan, sino que 

mantienen sus relaciones sociales en el núcleo familiar (Ortega Perrier, 1980). 

 

Estos factores, en conjunto con una discriminación hacia los chilotes, han contribuido al 

distanciamiento reproductivo entre las poblaciones (Hernández et al., 1993; Martinić 

Beros, 1999a; Nock, 1990, pp. 241–247; Ortega Perrier, 1980): las prácticas 

matrimoniales magallánicas entre 1885 y 1920 fueron endógamas en tres cuartas partes 

de los casos (Hernández et al., 1993), y entre los grupos de ascendencia chilota y croata 

se observa que desde la formación de la colonia de Magallanes hasta la generación 

nacida el año 1965 los matrimonios también han sido mayormente endogámicos, con un 

84,5% entre chilotes y un 57,3% entre croatas (Anexo 1.2); sin embargo, si bien en ese 

período la endogamia entre chilotes se mantiene estable, los croatas se abren a 

matrimonios con todos los otros grupos de inmigrantes de la zona: mayormente chilenos y 

otros europeos, así como chilotes, pasando de un 83,8% aun 31,9% de uniones con otros 

croatas (Anexo 1.3; Hernández et al., 1993; Nock, 1990). Del total de matrimonios en este 

período, un 12,3% de los matrimonios de hombres croatas ocurren con mujeres chilotas, 

mientras que un 3,2% de las uniones de hombres chilotes ocurren con mujeres croatas, 
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las cuales resultan ser las más endógamas de todas las mujeres inmigrantes que llegaron 

a la zona (Hernández et al., 1993).  

 

Se puede observar que en general existe una asimetría a favor de la unión de hombres 

extranjeros con mujeres chilenas, siendo la primera preferencia matrimonial las mujeres 

del mismo origen y en segundo lugar las mujeres chilenas, antes que las extranjeras de 

otro origen (Hernández et al., 1993). Esto se ve influenciado por un mayor índice de 

masculinidad en el caso de los inmigrantes europeos, contrario al caso chileno en que la 

mayoría de la inmigración es femenina; sin embargo en los grupos con mayor endogamia 

como Croacia, la proporción de sexos es similar. 

 

Cabe destacar, además, que en las dos poblaciones la mayoría de los matrimonios 

endogámicos ocurren cuando el esposo es obrero, y la mayoría de las uniones con otros 

europeos, cuando se trata de propietarios de una empresa o trabajadores independientes 

(Anexo 1.4; Nock, 1990, pp. 447–456). Además, en general es posible observar que la 

mayor parte de los chilenos que se casan con mujeres extranjeras poseen una mayor 

posición social que los chilenos endógamos (Hernández et al., 1993). Esto implica que 

además de ser endogámicas, estas poblaciones tienen un comportamiento homógamo, 

abriéndose al matrimonio con otros grupos cuando pertenecen al mismo estrato socio-

económico. 

 

Los hombres chilotes tienen preferencia por casarse con mujeres de su mismo origen, ya 

sea conocidas de cuando vivían en la isla con las que mantienen una relación por carta y 

a las cuales van a buscar o llaman para que ellas hagan el viaje a Punta Arenas después 

de que el futuro marido se ha establecido en la zona; o bien, mujeres chilotas que han 

conocido en Punta Arenas. La explicación dada por los mismos migrantes a esta situación 

es que los hombres opinan que las mujeres chilotas están más acostumbradas al trabajo 

duro, mientras que ellas prefieren a un esposo que era conocido de Chiloé o que tenga 

las mismas costumbres, facilitando así la convivencia (Ortega Perrier, 1980, p. 112). 

 

En segundo lugar en preferencias matrimoniales se encuentran los magallánicos hijos de 

chilotes, y en caso de optar por un matrimonio exogámico, estos ocurren preferentemente 

con inmigrantes de ciudades cercanas a Chiloé, tales como Llanquihue y Osorno, o bien, 

en una menor proporción, con magallánicos que no son descendientes de chilotes; sin 

embargo, independiente de si el matrimonio es endogámico o exogámico, los cónyuges 

poseen una situación socio-económica similar, es decir, son matrimonios homógamos 

(Ortega Perrier, 1980, p. 112). 
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6.3. Genética de las poblaciones inmigrantes 

 

6.3.1. Genética de la población croata 

 

En Europa, los haplogrupos de ADN mitocondrial más frecuentes son H, I, J y K, donde en 

la población croata los más comunes son en primer lugar el H (41,1%), seguidos por el U 

(19,72%, incluidos U1 – U6, U8 y K), J (9,7%), T (7,36%, incluidos T1 y T2) y V (5,1%), y 

no se encuentran presentes ninguno de los haplogrupos amerindios (Barać et al., 2003; 

Pericić et al., 2005). 

 

Los haplogrupos del cromosoma Y más frecuentes en croatas son I2a1-P37 (41,7%), 

R1a1-SRY1532 (25%), R1-M306 (7,5%) y I-M170 (xP37) (5,9%) (Barać et al., 2003; 

Pericić et al., 2005). De ellos, el haplogrupo I2a1 es de origen europeo y se encuentra en 

frecuencias muy elevadas (entre 36,2% y 65,9%) en las islas del Sur del mar Adriático y 

en la zona de Dalmacia en general (Barać et al., 2003; Mršić et al., 2012; Pericić et al., 

2005), desde donde provienen la mayoría de los inmigrantes que llegaron a Magallanes 

(Martinić, 1999). En el resto de Europa destacan el haplogrupo R1 en el Oeste, R1a1 en 

el Este (en países de los que no llegaron inmigrantes a Magallanes), I en el centro y E3b1 

y J en el Sur (Francalacci & Sanna, 2008). 

 

6.3.2. Genética de la población chilota 

 

Así como en la mayor parte del territorio chileno, la población del archipiélago de Chiloé 

es producto del mestizaje entre amerindios y españoles después del contacto en el siglo 

XVI. Hasta el siglo XIII el archipiélago se encontraba poblado por Chonos, etnia canoera 

genéticamente más cercana a las poblaciones de los archipiélagos del extremo austral de 

Chile, los cuales fueron desplazados hacia el sur por los Huilliche, que posteriormente se 

diferenciaron cultural y genéticamente en los Veliche o Huilliche de Chiloé, y que a la 

llegada de los españoles ocupaban el Norte y centro de la isla (García et al., 2004, 2006; 

Trivero, 2005). Dado que la migración hacia Magallanes proviene principalmente de esta 

área de la isla, los migrantes serían principalmente de ascendencia Veliche y española 

(Gundermann et al., 2009). 

 

En el archipiélago de Chiloé, más de un 90% de los haplogrupos de ADN mitocondrial 

corresponden a los 4 amerindios, sin embargo presentan variaciones regionales: en el 

norte predomina el haplogrupo B, cercano a los Huilliche continentales; mientras que en el 

sur disminuye su frecuencia y aumenta la de los haplogrupos C y D, similares a las etnias 

del extremo austral de Chile (García et al., 2004, 2006). 

 

Respecto a los haplogrupos del cromosoma Y, el de mayor presencia en Europa es el R, 

que se identifica por 9 mutaciones: M207, P224, P227, P229, P232, P280, P285, PF6014 

y M734 (ISOGG, 2014; Karafet et al., 2008). En latinoamérica la mayor parte de la 

contribución es de origen español y corresponde a R1b-M343 (Salas et al., 2008; Zegura 

et al., 2004). En el caso de la población que se auto-reconoce como Huilliche, el 
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haplogrupo R-M207 se encuentra con un 15,4% de frecuencia, después del haplogrupo 

amerindio Q-M3, presente en un 46,4% de los individuos, y de F-M89 que igualmente es 

de origen europeo y se encuentra en un 30,8% de los casos (Bailliet et al., 2012). 

 

6.3.3. Genética de la población magallánica 

 

En la población originaria de Magallanes, los haplogrupos de ADNmt presentes son C y D, 

destacándose la alta frecuencia del haplotipo D4h3 que caracteriza a las poblaciones 

canoeras del extremo sur del continente americano, y ausentándose los haplogrupos 

amerindios A y B del mismo modo que ocurre en el Sur del archipiélago de Chiloé (de 

Saint Pierre et al., 2012; García-Bour et al., 2004; Moraga et al., 2010). Para cromosoma 

Y se consideran los datos generales de nativos americanos, en que predominan los 

haplogrupo Q-P36, Q-M3 y C-M130 (Karafet et al., 2008; Zegura et al., 2004). 

 

La población de Punta Arenas actual ha sido recientemente caracterizada para 

marcadores de ADN mitocondrial (Gómez-Carballa et al., 2016), pero no para SNPs de 

cromosoma Y; allí se evidencia que la población de la ciudad está compuesta por un 88% 

de linajes maternos amerindios y un 13% no amerindios, de los cuales un 1% son 

africanos y un 15% europeos. Los linajes amerindios corresponden a A2= 1%, B2= 15%, 

C1= 37% y D= 35%, siendo la ciudad chilena con menor frecuencia del haplogrupo B2 y 

con mayores frecuencias de haplogrupos C1 y D, lo que coincide con el patrón geográfico 

conocido para los haplogrupos de ADN mitocondrial en las poblaciones chilenas 

originarias (García et al., 2006).  

 

Además, se cuenta con datos de las frecuencias génicas para sistemas sanguíneos ABO 

y Rh que presentan similitudes con las encontradas en la isla de Chiloé (específicamente 

en las poblaciones urbanas de Castro, Ancud y Quellón) (Harb et al., 1997. En: Harb, 

2004), mientras que dos estudios realizados a través de AIMs muestran un 41,07% de 

ancestría amerindia, 56,76% europea y 2,18% africana (Fuentes et al., 2014) y 

aproximadamente un 30-40% de ancestría amerindia y un 50-60% de ancestría europea 

(Ruiz-Linares et al., 2014). 

 

 ADN mitocondrial Cromosoma Y 

Magallanes  Originarios C, D Q-M3 

 Actual A (1%), B (15%), C 
(37%), D (35%), No 
Amerindio (13%) 

¿? 

Chiloé Amerindio A, B, C, D (90%) Q-M3 

Español - R1b-M343 (62,3%) 
E-M40 (11%) 
J2-M172 (7,3%) 

Croacia H (41,1%) 
U (19,7%) 
T (7,4%) 
V (5,1%) 

I2a1-P37 (41,7%) 
R1a1-SRY1532 (25%) 
R1-M306 (7,5%) 
I-M170 (xP37) (5,9%) 

Tabla 1: Haplogrupos de ADN mitocondrial y Cromosoma Y más frecuentes en población 
originaria de Magallanes, Chiloé y Croacia. 
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7. Planteamiento del problema 

 

La población de Punta Arenas es de origen reciente y fue formada a partir de inmigrantes 

tanto chilenos (de la isla de Chiloé) como europeos (mayormente croatas) que llegaron en 

múltiples oleadas migratorias durante los siglos XIX y XX. Los inmigrantes croatas se han 

asociado a la propiedad de estancias, comercio y otros medios de producción que los ha 

constituido como la clase alta magallánica, mientras que los inmigrantes chilotes se 

desempeñan principalmente como obreros, constituyendo las clases populares. La 

diferencia de ocupaciones y de clases socio-económicas hace que se plantee la 

inexistencia de matrimonios entre los dos grupos; sin embargo, lo anterior no implica 

necesariamente la inexistencia de flujo génico entre ellos. Es por esto que nos 

preguntamos ¿Cuáles son los patrones de mestizaje entre inmigrantes chilotes y croatas 

de Punta Arenas y cómo influyen en la configuración de la variabilidad genética actual de 

la ciudad? 

 

8. Hipótesis 

 

Hipótesis nula:  

El mestizaje entre croatas y chilotes en Punta Arenas ha sido panmíctico.  

 

Hipótesis alternativa:  

El mestizaje entre chilotes y croatas ha sido escaso, siendo la mayoría de los matrimonios 

al interior de ambas comunidades fundadoras. 

 

9. Objetivos 

 

Objetivo general 

Describir el fenómeno y magnitud del mestizaje entre chilotes y croatas en Punta Arenas. 

 

Objetivos específicos 

 Caracterizar genéticamente a una muestra de la población de Punta Arenas actual 

a través de marcadores uniparentales. 

 Establecer la relación existente entre los marcadores genéticos, los apellidos y 

lugar de origen de los individuos muestreados. 

 Estimar el grado de mestizaje de la población puntarenense.  

 Determinar la relación existente entre ancestría y estrato socio-económico. 
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10. Materiales y Métodos 

 

10.1. Diseño del estudio 

 

Dadas las características del problema en estudio, las variables analizadas en esta 

memoria resultan ser tanto biológicas como culturales y socioeconómicas. Es por ello que 

su realización requirió de un muestreo completo de la ciudad de Punta Arenas que 

resultara representativo de la población y que permitiera obtener tanto la información 

biológica de los individuos (sus linajes mitocondriales y de cromosoma Y) como la 

información cultural (apellidos y lugar de origen de los inmigrantes de su familia) y 

socioeconómica (escolaridad y tenencia de bienes).  

 

Con este fin, las variables fueron divididas operacionalmente en ancestría (tanto biológica 

como cultural) y en estrato socioeconómico, y los datos fueron recolectados a través de 

muestras de saliva y de una encuesta que permite evaluar el componente cultural de la 

ancestría y el estrato socioeconómico al que pertenecen los individuos muestreados.  

 

La realización de este estudio fue aprobada por el Comité de Ética de Investigación en 

Seres Humanos de la Facultad de Medicina de la Universidad de Chile quedando 

constancia de ello en el Acta de Aprobación de Proyecto N° 166-2014 con fecha 23 de 

diciembre de 2014 (Anexo 2). 

 

10.2. Muestra 

 

En la realización de este estudio se tomaron muestras de saliva de 135 individuos de sexo 

masculino provenientes de toda la ciudad de Punta Arenas. No se tomaron muestras de 

individuos de sexo femenino ya que solamente pueden ser analizadas para ADNmt, 

mientras que los individuos masculinos portan tanto este marcador como el Cromosoma 

Y.  

 

La población masculina mayor de 18 años que habita en la ciudad de Punta Arenas 

corresponde a 43.101 personas (INE Magallanes, 2002), por lo que con un nivel de 

confianza de 95% la muestra tiene un margen de error de 8,42% (Raosoft Inc., 2004). 

 

El muestreo se llevó a cabo durante el mes de Enero de 2015 en la ciudad de Punta 

Arenas de acuerdo a un diseño proporcional por unidad vecinal que contempló la toma de 

muestra a 135 individuos en las 53 unidades vecinales consideradas en el Censo de 2002 

divididos de acuerdo al número de habitantes de cada una de ellas (INE Magallanes, n.d.; 

Ilustre Municipalidad de Punta Arenas, n.d.-a; Anexo 3). Las unidades vecinales fueron 

posteriormente reducidas a 50 tras el agrupamiento de las zonas periféricas menos 

pobladas.  
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Figura 5: Plano de unidades vecinales de Punta Arenas de acuerdo al Censo 2002 (Ilustre 

Municipalidad de Punta Arenas, n.d.-a, n.d.-b). 

 

Los criterios de inclusión, además de la pertenencia al sexo masculino, fueron ser mayor 

de 18 años, haber nacido en la región de Magallanes y que al menos uno de los padres 

también hubiera nacido en la región. Se consideró utilizar muestras de individuos cuyos 

padre y madre fueran nacidos en la región, sin embargo debido a las altas tasas de 

inmigración las posibilidades de encontrar individuos que cumplan con ese requisito 

resultan bajas (INE, CEPAL & CELADE, 2014; Sergio Lausic, Enero de 2015, 

comunicación personal). 

 

Los participantes entregaron una muestra de 2 ml de saliva para la obtención de ADN 

recolectada a través del kit comercial Oragene-DNA Self-Collection Kit OG-500 de DNA 

Genotek Inc. y además debieron responder a una encuesta con preguntas relativas a la 

tenencia de una lista de bienes, nivel de escolaridad, colegio de egreso, lugar de 

residencia, lugar de nacimiento de ellos mismos, sus padres y sus abuelos, y apellido de 

ellos mismos, sus padres y sus abuelos (Anexo 4). 

 

Previo a la toma de muestra y realización de la encuesta, se solicitó que los voluntarios 

firmaran un consentimiento informado aprobado por el Comité de Ética anteriormente 

señalado, el cual proporcionó a los participantes información respecto a los objetivos del 

estudio además de asegurar que los datos se mantendrán anónimos y no se utilizarán 

para fines ajenos a la investigación (Anexo 5). 
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10.3. Variables 

 

Las variables comprendidas en esta memoria se agrupan en ancestría y estrato socio-

económico, las cuales se subdividen en distintas preguntas en la encuesta realizada a los 

participantes. A partir de ello se busca establecer la relación tanto entre los componentes 

internos de cada variable como entre ellas mismas. 

 

Ancestría:  

 Muestras de ADN: ADNmt y Y-ADN chilote, croata u otro.  

 Apellido: se consideraron en la encuesta los apellidos del participante, sus padres 

y sus abuelos, y cada uno de ellos se trató como una variable categórica de 

acuerdo al origen geográfico del apellido. 

 Lugar de nacimiento: los voluntarios son nacidos en Punta Arenas sin embargo se 

les consultó por el lugar de nacimiento de sus padres y abuelos. 

 Un individuo que presente marcadores de dos orígenes diferentes es considerado 

mestizo.  

 

Estrato socio-económico: 

 Medido a través de encuesta que consultó por años de escolaridad del individuo y 

de sus padres, colegio de egreso, el barrio en que reside y la tenencia de un 

conjunto de bienes.  

 

10.4. Análisis de laboratorio 

 

10.4.1. ADN mitocondrial 

 

Se amplificó y se secuenció la región control completa del ADN mitocondrial humano 

desde la posición 16024 hasta la 576, siguiendo las recomendaciones dadas en (Parson 

& Bandelt, 2007). Las condiciones de amplificación están descritas en la Tabla 2 y Tabla 

3. La secuenciación y purificación de los productos del PCR (Polymerase Chain Reaction) 

se realizó en Macrogen Inc., Corea del Sur. Las muestras que no contenían suficiente 

ADN para ser secuenciadas fueron caracterizadas a través de PCR-RFLP.  

 

PCR Ciclos Temperatura Tiempo 

Inicio 1 95°C 5:00 

Desnaturalización 

35 

95°C 0:45 

Alineamiento Tabla 3 0:45 

Elongación 72°C 0:45 

Elongación Final 1 72°C 5:00 

Tabla 2: Condiciones del PCR para amplificación de segmentos de ADNmt en un volumen 

final de 25 µl. 
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Linaje 
Mitocondrial     

Variante 
Mitocondrial        

Marcador Partidores Posición Partidor (5'→3') 
Temperatura 
Alineamiento 

Referencia Partidor 

Haplogroupo A  HaeIII 663 (+) M13 (F) 583-604  GTAGCTTACCTCCTCAAAGCAA 55°C Moraga et al., 2000 

   M14 (R) 727-708  AGGGTGAACTCACTGGAACG   

Haplogroupo B   deleción 9 pb 
COII/tARNlys 

M5 (F) 8195-8214  CACAGTTTCATGCCCATCGT 55°C Moraga et al., 2000 

  M6 (R) 8316-8294  ATGCTAAGTTAGCTTTACAGTGG   

 B2i2 RsaI 470 (+) 470G (F) 369-394  CCCTAACACCAGCCTAACCAGATTT 60°C De Saint Pierre et al., 2012 

      470G (R) 560-534  GGGGTTTGGTTGGTTCGGGGTAT     

Haplogroupo C   HincII 13259 (-) M7 (F) 13209-13232  CGCCCTTACACAAAATGACATCAA 55°C Moraga et al., 2000 

   M8 (R) 13365-13344  GGAGCACATAAATAGTATGGC   

 C1b13 BsgI 258 (-) HV2-3 (F) 155-174  TATTTATCGCACCTACGTTC 51°C De Saint Pierre et al., 2013 

      HV2-4 (R) 353-331  GTTTGGCAGAGATGTGTTTAAGT     

Haplogroupo D  AluI 5176 (-) M11 (F) 5099-5120  CCTAACTACTACCGAATTCCTA 55°C Moraga et al., 2000 

   M12 (R) 5277-5255  ATTCTTCGATAATGGCCCATTTG   

 D1g PCR-ASP 187C (F) 16168-16187  CCAATCCACATCAAAACCCC 63°C Bodner et al., 2012 

   187T (F) 16168-16187  CCAATCCACATCAAAACCCT   

      HV1-4R (R) 16402-16383  TCTATCCCCAGGGAACTGGT     

Region Control 
(D-loop) 

 Secuencias M1 (F)  15978-15997  CACCATTAGCACCCAAAGCT 60°C Moraga et al., 2000 

  M14 (R) 727-708  AGGGTGAACTCACTGGAACG  

Region Control 
(D-loop) 

 Secuencias M1 (F) 15978-15997  CACCATTAGCACCCAAAGCT 60°C 
 

M. Moraga, 2015, 
comunicación personal 

 M3rev (R) 029-008 GTGGTTAATAGGGTGATAGACC 

 
 

 
M3 (F) 008-030 GGTCTATCACCCTATTAACCACT 

 M14 (R) 727-708  AGGGTGAACTCACTGGAACG 

Tabla 3: Primers utilizados para los linajes mitocondriales, con sus respectivas temperaturas de alineamiento y enzimas de 
restricción (Modificado de Pezo-Valderrama et al., manuscrito en preparación).
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Las secuencias fueron alineadas con la Secuencia de Referencia Revisada de Cambridge 

(rCRS) (Andrews et al., 1999) y sujetas a los parámetros de control estándares (Bandelt & 

Parson, 2008). La confirmación de los polimorfismos se realizó directamente a través del 

software Geneious versión 9.0.2 (http://www.geneious.com, Kearse et al., 2012) y la 

edición de las secuencias se llevó a cabo con el mismo programa. 

 

La asignación posterior de las secuencias a su haplogrupo correspondiente se efectuó 

mediante los programas online HaploGrep (http://haplogrep.uibk.ac.at/, Kloss-Brandstätter 

A. et al., 2011) y MitoTool (http://mitotool.org/, Long & Yong-Gang, 2011), para luego ser 

verificadas manualmente de acuerdo a la versión 16 de Phylotree 

(http://www.phylotree.org, van Oven & Kayser, 2009).  

 

10.4.2. Cromosoma Y 

 

Se analizó la variación de la porción no recombinante del cromosoma Y (NRY) para 19 

marcadores bialélicos (NRY-SNPs) siguiendo una aproximación jerárquica (Tabla 4): 

primero DE-M1 y F-M89, para luego determinar los linajes derivados de DE-M1 (D-M174, 

E-M40), F-M89 (G-P257, H-M69, I-M258, I2a1-P37.2, J-M304, J2-M172, K-M9), K-M9 (L-

M20, M-P256, P-M45), P-M45 (Q-M242, Q1a3a1-M3 y R-M207)  y R-M207 (R1a1-

SRY10831.2 y R1b-M343) según lo revisado por (Karafet et al., 2008). Dada la 

información a priori que se posee acerca de la proporción del linaje paterno tanto en la 

población amerindia, como en la europea, se caracterizarán primero los haplogrupos 

Q1a3a1-M3 y R-M207 dentro de aquellos individuos pertenecientes al haplogrupo P-M45, 

puesto que son los más frecuentes en cada una de estas poblaciones. 
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Filogenia Marcador Técnica Marcador 
Primer (5' -> 3') 

T° A Referencia 
Forward Reverse 

D
E           YAP 

PCR- 
inserción 

Alu 150pb / 450pb caggggaagataaagaaata actgctaaaaggggatggat 51°C (Hammer & Horai, 1995) 

  D         M174 PCR-RFLP Bfa I (Fsp BI) gtataataggctgggtgctg catgagttcaaatgattctt 58°C (De Saint Pierre, 2013) 

  E         M40 PCR-RFLP MbiI (BsrBI) acatctcagatcgttgtttggt tagaaggtcctggagatgca 58°C (De Saint Pierre, 2013) 

C
F F         M89 PCR-RFLP Nla III acagaaggatgctgctcagctt gcaactcaggcaaagtgagacat 56°C (Bailliet et al., 2008) 

    G       P257 PCR-ASP R G/A tctcacttctgtaatatgcttc aacccccatctgggcca[c/t] 58°C (De Saint Pierre, 2013) 

    H       M69 PCR-ASP R T/A ggttatcatagcccactatac ctttgtcttgctgaaatatatttt[a/g] 69°C (De Saint Pierre, 2013) 

    I       M258 PCR-RFLP BsrI cacagtccctgaggtaatct cctgagaacaaggtacgttg 58°C (De Saint Pierre, 2013) 

      I2a1   P37.2 PCR-RFLP BtsIMutI catagtgatagggtgggattggtt tgagccagactctcaggttaagt 57°C 
(modificado de 
Niederstätter et al., 2012) 

    J       M304 PCR-RFLP Tsp45I (NmuCI) gctgttaatcactgtttactaat ttctacgttcatctgcattgta 58°C (De Saint Pierre, 2013) 

      
J
2     M172 PCR-RFLP Drd I cccattatatcctcattcacc aaataataattgaagacttttaagt 58°C (De Saint Pierre, 2013) 

    K       M9 PCR-RFLP Hinf I gcagcatataaaactttcagg aaaacctaactttgctcaagc 53°C (Underhill et al., 2001) 

      L     M20 PCR-RFLP Ssp I gattgggtgtcttcagtgc atttgcacataacctacacac 58°C (De Saint Pierre, 2013) 

      M     M256 PCR-ASP R G/A cagacctctctgagaaggt tctgtgccttctactcaac[c/t] 58°C (De Saint Pierre, 2013) 

      P     M45 PCR-RFLP Bfa I (Fsp BI) attggcagtgaaaaattatagcta tgcctttgctacaactctccta 58°C (Bailliet et al., 2008) 

        Q   M242 PCR-RFLP BsiHKAI tcagatggcaagatttttaagtaca ttcatgcctccttatactgatg 56°C (De Saint Pierre, 2013) 

          Q1a3a1 M3 PCR-RFLP Mfe I taatcagtctcctcccagca taggtaccagctcttcccaatt 61°C (Underhill et al., 2001) 

        R   M207 PCR-RFLP Dra I ggggcaaatgtaagtcaagc tttctaggctgttcgctgct 54°C (Bailliet et al., 2008) 

          R1a1 SRY10831.2 PCR-RFLP Dra III ccacataggtgaaccttgaaaatg tcatccagtccttagcaaccatta 54°C 
(modificado de 
Niederstätter et al., 2012) 

          R1b M343 PCR-RFLP CspCI ctgattcgcacaaggctcag cacccccacatatctcaagg 54°C Este estudio 

Tabla 4: Primers y marcadores utilizados para la caracterización del Cromosoma Y, con sus respectivas enzimas y temperaturas de 
alineamiento (T°A) (Modificado de Pezo, 2014).
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La determinación de los estados alélicos de los NRY-SNPs se realizó por la amplificación 

de la secuencia blanco y el posterior corte con enzimas de restricción (PCR-RFLP). 

Debido a la mutación que define al haplogrupo DE (inserción Alu), se realizó únicamente 

un PCR, observando directamente a través de un gel de agarosa (2%) las diferencias en 

los pares de bases. Los resultados de las técnicas empleadas se analizaron de manera 

directa mediante electroforesis, en un gel de agarosa al 2%. 

 

Dado que no se contaba con partidores para los haplogrupos I2a1-P37.2, R1a1-

SRY10831.2 y R1b-M343 se realizó una revisión bibliográfica en que se eligieron los 

propuestos por Niederstätter et al. (2012) para los primeros dos casos y se realizó una 

modificación a su propuesta para el tercero. Los partidores fueron puestos a prueba con el 

software online Primer-BLAST (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/tools/primer-blast, Ye et al., 

2012) y las enzimas de restricción fueron seleccionadas utilizando los programas WatCut 

(http://watcut.uwaterloo.ca/, Palmer, 2014) y NEBcutter v2.0 

(http://nc2.neb.com/NEBcutter2/, Vincze, 2003). 

 

10.5. Análisis de datos 

 

Luego de tipificar el linaje materno y paterno en cada población, se calculó la frecuencia 

de los haplogrupos para el ADN mitocondrial y Cromosoma Y mediante conteo directo. 

Las frecuencias relativas de la población se calcularon dividiendo el número de individuos 

de cada haplogrupo por el total de la muestra. El índice de diversidad genética de la 

población, que evalúa la acumulación de diferencias génicas por locus, fue obtenido a 

través de la fórmula de Nei (1987) utilizando el programa Arlequin 3.5.1.2 

(http://cmpg.unibe.ch/software/arlequin35/, Excoffier & Lischer, 2010). 

 

Se calculó el índice Fst para evaluar la diferenciación poblacional de la ciudad de Punta 

Arenas en relación a otras poblaciones con propósito de establecer si éstas presentan 

diferencias significativas entre sí, y qué tan diferenciadas se encuentran genéticamente. 

El Fst o Índice de Fijación es un estadístico que evalúa la reducción de la diversidad 

genética de las poblaciones en relación a la población total (Hartl & Clark, 1997) y puede 

ser calculado a través de la variación de las frecuencias alélicas (Wright, 1978).  

 

Estas pruebas se realizaron con el programa Arlequin 3.5.1.2 

(http://cmpg.unibe.ch/software/arlequin35/, Excoffier & Lischer, 2010) y se incluyeron 

poblaciones de todo Chile para la comparación de las frecuencias de ADN mitocondrial 

(Anexo 6) y las poblaciones chilenas de Santiago, Concepción y San Felipe-Los Andes 

(Pezo-Valderrama et al., manuscrito en preparación) y 10 poblaciones de Europa y el 

Norte de África (Francalacci & Sanna, 2008) para las comparaciones del Cromosoma Y 

(Anexo 7).  

 

A partir las matrices obtenidas como resultados de Fst se construyeron dendrogramas 

Neighbour-Joining con el programa MEGA 6 (http://www.megasoftware.net/, Tamura et 

al., 2013) para representar gráficamente las distancias entre las poblaciones. Se evaluó la 
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estructura genética de las poblaciones observada a partir del dendrograma mediante 

análisis de varianza molecular (AMOVA; Excoffier et al., 1992). 

 

Con las secuencias de la región control del ADN mitocondrial se construyó una red de 

haplotipos (network) para los macro-haplogrupos B, C y D utilizando el algoritmo Median-

Joining (Bandelt et al., 1999) para evaluar la distribución geográfica y diversidad de cada 

haplogrupo en cada población (Soares et al., 2009). Estos cálculos se hicieron usando el 

programa Network 4.613 (http://www.fluxus-engineering.com/, Fluxus Technology Ltd, 

2015). En este análisis se incluyeron poblaciones agrupadas en las categorías norte, 

centro, sur y extremo sur y la ciudad de Concepción (De Saint Pierre, 2013; Pezo, 2010).  

 

Además, se realizó un Análisis de Componentes Principales (PCA) utilizando el software 

R (R Core Team, 2014) para evaluar visualmente la cercanía genética de la población de 

Punta Arenas y las poblaciones de Europa (Francalacci & Sanna, 2008) y urbanas Chile 

(Pezo-Valderrama et al., manuscrito en preparación) y determinar qué combinación de 

haplogrupos explica de mejor manera las agrupaciones formadas entre las poblacionales. 

 

Los resultados de la encuesta en conjunto con los resultados de la tipificación de 

haplogrupos de ADN mitocondrial y cromosoma Y fueron introducidos a una matriz de 

datos que se analizó a través del software estadístico R (R Core Team, 2014). Los datos 

socioeconómicos y de máximo nivel educacional alcanzado fueron convertidos a estratos 

socioeconómicos de acuerdo a la fórmula de Adimark (2006. En: Méndez & Barozet, 

2008). En primer lugar se realizó un análisis exploratorio de los datos y dado que se trata 

de variables de tipo categórico se evaluaron sus frecuencias y su asociación por medio de 

tablas de contingencia a través de pruebas de Χ2 y Análisis de Correspondencia Simple y 

Canónica. 
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11. Resultados 

 

11.1. Caracterización de la muestra 

 

El número total de individuos muestreados fue de 135, el cual se vio reducido durante los 

análisis a 131 (95% de confianza, margen de error de 8,55% (Raosoft Inc., 2004)) tras el 

descarte de 4 muestras: la primera de ellas corresponde a uno de dos individuos 

emparentados que participaron sin conocimiento de la participación del otro; la segunda 

pertenece a un individuo no nacido en Punta Arenas sino en Chiloé; y las dos restantes 

corresponden a muestras de las que no fue posible extraer ADN. La nueva muestra 

presenta una correlación de Pearson de 0.7601421 (p-valor = 1.528e-10) respecto al 

muestreo teórico por lo que se considera como representativa de la ciudad. 

 

 
Figura 6: A. Plano de unidades vecinales de Punta Arenas indicando la ubicación 
geográfica de las 135 muestras tomadas. B. Edad de los individuos muestreados. 
 

Como se observa en la Figura 6 A, las muestras fueron tomadas en toda la ciudad, 

pudiendo apreciarse una mayor concentración de muestras en las áreas de mayor 

densidad poblacional y una menor concentración en las áreas poco pobladas.  

 

De acuerdo a la estrategia de muestreo, los individuos son nacidos en Magallanes, 

corresponden solamente al sexo masculino y son mayores de 18 años. La edad mínima 

A                                               

B                                               
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de los voluntarios fue de 18 años y la máxima de 79, con una media de 32,69  y una 

mediana de 27 años (Figura 6 B). 

 

11.1.1. Ancestría declarada 

 

La variable de ancestría de este estudio no sólo se compone por la ancestría genética de 

la población de Punta Arenas, sino también por la ancestría cultural declarada por los 

participantes a través del origen de los apellidos paternos y del lugar desde donde 

llegaron los primeros inmigrantes de las familias paterna y materna de los voluntarios. 

 

 
Figura 7: Ancestría de la muestra de acuerdo al origen del apellido paterno y al origen 
geográfico declarado para el linaje materno y paterno. 
 

A través de la encuesta aplicada a los participantes, se obtuvieron los datos de ancestría 

declarada de los linajes paternos y maternos los cuales presentan una correlación de 

Pearson de 0.972875 (p-valor = 2.697e-10). Además, el apellido paterno y el origen 

geográfico declarado del linaje paterno también presentan una correlación significativa 

(cor = 0.9993985, p-valor < 2.2e-16) cuando se agrupan los orígenes geográficos español, 

chileno, chilote y desconocido.  

 

En la Figura 7 se observa que la mayor parte de la ancestría declarada y estimada a 

través del apellido paterno es de origen española o posiblemente española, es decir 

chilena, chilota o desconocida. La ancestría correspondiente a Croacia constituye un 11% 

en el caso del linaje y apellido paterno y a un 5% en el materno; el origen geográfico en el 

resto de Europa corresponde a un 21% mientras que el origen del resto de los apellidos 

paternos europeos corresponde a un 14% y en el caso del linaje materno, a un 7%. 

 

11.1.2. Estrato socioeconómico 

 

Según los criterios que utiliza la encuesta Adimark (2006, En: Méndez & Barozet, 2008) 

para clasificar estratos socioeconómicos que consideran tenencia de un grupo de bienes y 

el máximo nivel educacional alcanzado por el jefe de hogar, un 81% de los individuos 
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muestreados pertenecen a los estratos socioeconómicos ABC1 y C2 (Figura 8 A), que 

presenta una correlación no significativa con la población de Punta Arenas (cor de 

Pearson = -0.5669093, p-valor = 0.319; Adimark, n.d.). Esta concentración de la muestra 

en los estratos altos se explica por el amplio acceso a los bienes consultados, ya que los 

niveles de escolaridad resultan más variables (Figura 8 B) y constituyen un buen 

estimador de estrato socioeconómico por sí mismos (Méndez & Barozet, 2008). 

 

Dada la segregación educacional chilena, el tipo de colegio de egreso de la enseñanza 

media puede ser utilizado como estimador de estrato socioeconómico (Cornejo et al., 

2005; González, 2013; OPECH, 2005). Se consultó a los voluntarios por el tipo de 

institución de la cual egresaron de enseñanza media y también por aquélla 

correspondiente al jefe de hogar (siendo en algunos casos la misma persona) y se 

observó que si bien en ambos grupos predomina la enseñanza municipal y es escasa la 

educación privada, las frecuencias varían entre los grupos (Figura 9) existiendo una 

correlación positiva no significativa de 0.9346335 (p-valor = 0.2315), y sin embargo sí 

existe una asociación significativa entre el tipo de colegio de egreso del jefe de hogar y 

del individuo muestreado (Χ2 = 44.775, gl = 4, p-valor = 4.428e-09).  

 

A través de un Análisis de Correspondencia Simple (Figura 10 C) es posible observar que 

el tipo de colegio de egreso de Enseñanza Media del jefe de hogar y el individuo 

muestreado se asocian en el caso de los subvencionados y municipales, mientras que en 

el caso de los privados se distancia cuando corresponde al jefe de hogar y cuando el 

muestreado ha egresado de un colegio privado la asociación se encuentra a una distancia 

intermedia entre los jefes de hogares egresados de colegios privados y los jefes hogares 

y muestreados provenientes de colegios municipales.  

 

Al comparar Estrato Socio-Económico de los grupos familiares del individuo muestreado 

con el tipo de establecimiento de egreso de Enseñanza Media tanto del jefe de hogar 

(Figura 10 A) como de sí mismo (Figura 10 B), podemos notar que en el primer caso la 

proveniencia del jefe de hogar de un establecimiento subvencionado se asocia al estrato 

socioeconómico ABC1, mientras que el egreso de un establecimiento municipal se 

encuentra más asociado a los estratos C2 y C3 (los estatos D y E no resultan informativos 

debido a su reducida representación en la muestra). En tanto, el colegio de egreso del 

individuo muestreado presenta una ligera variación respecto al jefe de hogar, en que los 

individuos provenientes de colegios privados se asocian claramente al estrato ABC1, 

mientras que los provenientes de colegios subvencionados se asocian a éste y también al 

C2, y quienes vienen de establecimientos municipales se asocian a los estratos C2 y C3. 
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Figura 8: Categoria, N, %. A. Estrato socioeconómico de la muestra. B. Máximo 
nivel educacional alcanzado por el jefe de hogar.  
 

 
Figura 9: Tipo de colegio de egreso del jefe de 
hogar y del individuo muestreado. 
 

 

 
Figura 10: Análisis de Correspondencia Simple a partir de frecuencias de Estrato Socio-Económico (ESE), Colegio de Egreso del 
Jefe de Hogar y del Muestreado por pares de variables. La significancia fue calculada con z-test y en todos los casos p-valor < 0.05.

A      B  

C. 



41 
 

11.2. Caracterización genética de Punta Arenas 

 

11.2.1. Caracterización de los linajes de ADN mitocondrial 

 

Se caracterizaron un total de 123 muestras a través de la secuenciación completa de la 

Región Control del ADN mitocondrial. Otras 8 muestras no pudieron ser amplificadas en 

fragmentos grandes por lo que su caracterización se realizó a través del método de PCR-

RFLP (Anexo 8). 

 

11.2.1.1. Frecuencias 

 

Las frecuencias de los linajes mitocondriales de la muestra de la ciudad de Punta Arenas 

muestran un predominio del macrohaplogrupo C correspondiente al 35% de los individuos 

(n=46), seguido cercanamente por el macrohaplogrupo D con un porcentaje de 33% 

(n=43) y se presenta en menor frecuencia el macrohaplogrupo B, con un 17% (n=22) 

mientras que el A casi no se encuentra representado (1%, n=2). Los haplogrupos no 

amerindios corresponden a un 14% de los linajes maternos de la población (n=17) (Figura 

11 A, Anexo 6). La diversidad genética de la muestra corresponde a un valor de 0,7272, 

que resulta similar a la diversidad encontrada en otra muestra reciente de la ciudad de 

Punta Arenas (0,7118; Gómez-Carballa et al., 2016) y las de otras poblaciones urbanas y 

rurales de Chile que tienen valores > 0,7 (Anexo 6). 

 

      
A 

 

 

 

B 

Figura 11: Frecuencias relativas de haplogrupos de ADNmt. A. Frecuencias de los 
macrohaplogrupos A, B, C y D y haplogrupos no amerindios (No Am). B. Frecuencias de 
subhaplogrupos de ADNmt amerindio y europeo; * = individuos pertenecientes al 
haplogrupo señalado o sus subclados. 
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A través de los individuos que cuentan con secuencias de la Región Control, es posible 

observar los datos con una mayor resolución (Figura 11 B; Anexo 8), pudiéndose ver que 

el haplogrupo B presenta una mayor frecuencia del subhaplogrupo B2i2 (12%) que de 

otros B2* (5%). Respecto al haplogrupo C, se presentan tres sub haplogrupos en la 

muestra cuya mayor frecuencia corresponde a C1b13 (20%), seguido por C1b (12%) y 

finalmente C1d (2%), además de un 1% cuyo subhaplogrupo no se pudo especificar.  El 

Haplogrupo D es el que presenta mayor variabilidad de linajes con 5 subhaplogrupos, 

siendo el más frecuente D1g (18%), luego D1 (8%), D4h3a (incluyendo D4h3a5; 5%), D4p 

(2%) y D1d2 (1%). Los haplogrupos no amerindios corresponde a HV* (3%), H*, U*, 

T2b3+151, I1* y K1a4a1a+195 con un 2% de presencia cada uno. 

 

11.2.1.2. Diferenciación y estructura poblacional 

 

La Figura 12 representa gráficamente la matriz de distancias pareadas de las poblaciones 

chilenas a partir del índice de fijación Fst (Anexo 9) (Wright, 1978). La población de Punta 

Arenas presenta las mayores distancias genéticas respecto al norte de Chile, siendo en 

todos los casos estadísticamente significativa. Además, presenta distancias genéticas 

significativas respecto a la mayoría de las poblaciones nativas y a las poblaciones de 

Aconcagua urbano y rural. No hay una diferenciación poblacional significativa respecto a 

las otras poblaciones urbanas de Chile, tampoco a las de Chiloé (excepto Laitec) ni a las 

poblaciones nativas del Extremo Sur de Chile. 

 

A partir de la matriz de distancia de Fst se construyó un dendrograma Neighbour Joining 

(Figura 13) que permite visualizar gráficamente la diferenciación entre las poblaciones. Se 

distingue que la muestra de Punta Arenas de este estudio es genéticamente cercana y se 

agrupa con la otra muestra de Punta Arenas analizada, así como con las poblaciones 

urbanas de Concepción y Santiago y las poblaciones de Chiloé (Deti, Carelmapu y 

Quetalmahue); mientras que en la parte inferior se forma un cluster de poblaciones 

nativas del Sur y Extremo Sur y en la parte superior uno con poblaciones del Norte.  
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Figura 12: Matriz de Fst entre pares de poblaciones de Punta 
Arenas (este estudio en mayúsculas) y Chile de acuerdo a las 
frecuencias de los haplogrupos de ADNmt. Los recuadros de color 
más oscuro presentan un mayor valor de Fst. Signo + = p-valor 
<0.05. 

 
Figura 13: Dendrograma Neighbour-Joining de las poblaciones de 
Punta Arenas (este estudio en mayúsculas) y Chile de acuerdo a 
la matriz de distancias de Fst. 
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11.2.1.3. Redes de haplotipos 

 

Los macro-haplogrupos con mayor representación en la muestra analizada fueron los 

nativos B, C y D, con un marcado predominio de los dos últimos. Para estos tres casos se 

construyeron redes de haplotipos utilizando el algoritmo Median-Joining (Bandelt et al., 

1999) con el fin de evaluar los patrones de variación de la diversidad presente en Punta 

Arenas y su relación con otras poblaciones chilenas tanto originarias como mestizas 

urbanas. La muestra presenta una gran diversidad de haplotipos y en general la población 

de Punta Arenas se agrupa con otras poblaciones del Sur y Extremo Sur de Chile, así 

como con la población urbana de Concepción y se diferencia de las poblaciones 

originarias del Norte del país.  

 
Figura 14: Red de haplotipos del haplogrupo B2. B2 nodal está caracterizado por los 
polimorfismos 16183C-16189-16217-073-263-315+C-499 de acuerdo a la rCRS. El linaje 
B2i2 se caracteriza por el nodal B2 además de un polimorfismo en la posición 470 (De 
Saint Pierre, 2013).  
 

El haplogrupo B2 fue encontrado en un 17% de los individuos estudiados. En la red de 

haplogrupos construida para este haplogrupo (Figura 14) podemos observar que las 

muestras de Punta Arenas corresponden mayoritariamente al haplogrupo B2i2 que se 

agrupa con las poblaciones originarias del sur de Chile y con la población urbana de 
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Concepción, diferenciándose de las poblaciones del norte que corresponden al 

haplogrupo B2 y con las cuales se agrupan sólo 3 individuos de Punta Arenas.  

 

 
Figura 15: Red de haplotipos del haplogrupo C1. C1b nodal está caracterizado por los 
polimorfismos 16223-16298-16325-16327-073-249d-263-290d-291d-315+C-489-493-
522d-523d de acuerdo a la rCRS. El linaje C1b13 se caracteriza por el nodal C1b además 
de un polimorfismo en la posición 258 (De Saint Pierre, 2013). 
 

El haplogrupo C1 se encontró presente en un 35% de los individuos muestreados. Un 

12% de los individuos pertenecientes al haplogrupo C1 corresponden al subhaplogrupo 

C1b mientras que un 20% cuentan con la mutación C258T que los define como parte del 

subhaplogrupo C1b13 que predomina en poblaciones del Sur de Chile pero no en el 

Extremo Sur, donde el haplogrupo C1b es más frecuente en la población originaria (Figura 

15).  
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Figura 16: Red de haplotipos del haplogrupo D. D1 nodal está caracterizado por los 
polimorfismos 16223-16325-16362-073-263-315+C-489 de acuerdo a la rCRS. El linaje 
D1g se caracteriza por el nodal D1 además de la mutación 16187T y el linaje D4h3a se 
caracteriza por los polimorfismos 16342 y 16241 (De Saint Pierre, 2013). 
 

El haplogrupo D se encuentra presente en un 33% de las muestras de Punta Arenas y en 

la red de haplotipos (Figura 16) podemos observar que la mayor parte de las muestras 

cuenta con la mutación C16187T que es diagnóstica del clado D1g (18%) y que se 

agrupan con otras poblaciones nativas del Sur y Extremo Sur de Chile, además de la 

población mestiza de Concepción. Parte de la muestra también se agrupa en el clado 

D4h3a y D4h3a5 en conjunto con poblaciones originarias del Extremo Sur de Chile. 

 

D1g 

D4h3a 
D1 
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11.2.2. Caracterización de los linajes de Cromosoma Y 

 

Se caracterizaron un total de 131 muestras por el método de PCR-RFLP para 19 SNPs de 

la Región No Recombinante del Cromosoma Y (Anexo 10).  

 

11.2.2.1. Frecuencias 

 

 
Figura 17: Frecuencias relativas de haplogrupos de Cromosoma Y; * = pertenencia al 
haplogrupo o a alguno de sus subclados. 
 

Las frecuencias de los linajes de Cromosoma Y de la ciudad de Punta Arenas (Figura 17, 

Anexo 11) muestran un claro predominio del haplogrupo europeo R1b correspondiente al 

48% de los individuos (n=63), cuya frecuencia es muy alta en el Oeste de Europa y 

especialmente en España, mientras; que R1a1 cuya frecuencia es mayor en Europa 

Oriental sólo está presente en el 5% de las muestras (n=7) (Francalacci & Sanna, 2008; 

Underhill et al., 2014). Le siguen en frecuencia al haplogrupo R los haplogrupos E (8%, n= 

10) que viene de África pero es muy frecuente en el mediterráneo (Francalacci & Sanna, 

2008), el haplogrupo I (9%, n= 12) donde destaca la presencia de 4 individuos 

caracterizados como I2a1 (3%) de alta frecuencia en Croacia. Tras eso siguen con un 9% 

(n= 11) el haplogrupo J, correspondiendo un 5% (n= 6) al sub-haplogrupo J2. Le siguen F* 

(5%, n= 6), K* (3%, n= 4), L (2%, n=3) y G (1%, n= 1). De los haplogrupos nativos 

americanos se encontraron 13 individuos pertenecientes al haplogrupo Q: 3 portadores de 

la mutación M242 (2%) y 10 portadores de M3 (8%), propiamente amerindia (Francalacci 

& Sanna, 2008). La diversidad genética de la muestra tiene un valor de H= 0,74375, que 

es cercana a la media de las poblaciones estudiadas (0,72208) y respecto al caso chileno 



48 
 

se asemeja a la diversidad de San Felipe – Los Andes (0,74987) y es superior a la de 

Santiago (0,68796) e inferior a la de Concepción (0,82857) (Anexo 7).  

 

11.2.2.2. Diferenciación y estructura poblacional 

 

 
Figura 18: Matriz de Fst entre pares de poblaciones de Punta Arenas, Chile y Europa de 
acuerdo a las frecuencias de los haplogrupos de Cromosoma Y. Los recuadros de color 
más oscuro presentan un mayor valor de Fst. Signo + = p-valor significativo. 
 

La Figura 18 representa la matriz de distancias pareadas a partir de las frecuencias de 

haplogrupos de cromosoma Y de las poblaciones chilenas y europeas a partir del índice 

de fijación Fst (Anexo 11) (Wright, 1978). La población de Punta Arenas presenta las 

mayores distancias genéticas respecto al Norte y Este de Europa y Croacia, y presenta 

diferencias significativas respecto a todas las poblaciones europeas revisadas. Además, 

presenta distancias genéticas significativas respecto a la población urbana de 

Concepción, aunque el valor de Fst es menor que respecto a las poblaciones europeas. 

No hay una diferenciación poblacional significativa respecto a las otras poblaciones 

urbanas de Chile, Santiago y San Felipe – Los Andes. 
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Figura 19: Dendrograma Neighbour-Joining de las poblaciones de Punta Arenas, Chile  y 
Europa de acuerdo a la matriz de distancias de Fst. 
 

Se elaboró un dendrograma Neighbour Joining a partir de la matriz de distancia de Fst 

(Figura 19) en el cual se distingue que la muestra de Punta Arenas de este estudio es 

genéticamente cercana y se agrupa con las otras muestras chilenas, de forma más 

cercana con Santiago y San Felipe – Los Andes y con una distancia un poco mayor de 

Concepción. Respecto a las poblaciones europeas, la más cercana al cluster de las 

poblaciones chilenas es la proveniente de la Península Ibérica. Las poblaciones del 

Centro, Norte, Sur y Este de Europa se agrupan en un conglomerado distinto.  

 

11.2.2.3. Análisis de Componentes Principales 

 

Se realizó un Análisis de Componentes Principales para ordenar visualmente las 

poblaciones en función de las frecuencias de los haplogrupos de Cromosoma Y y 

determinar las variables que mejor explican la variabilidad y agrupamientos de las 

poblaciones. Para este análisis no fue considerado el haplogrupo Q-M3 por no 

encontrarse en las poblaciones europeas. 
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Figura 20: Biplot de Análisis de Componentes Principales de poblaciones chilenas y 
europeas. Se muestran los componentes 1 y 2 y los pesos de las variables. 
 

En la Figura 20 observamos los dos primeros componentes principales que en conjunto 

explican un 64,48% de la variabilidad observada, y las variables que tienen los mayores 

pesos sobre estos dos componentes. La variabilidad del componente 1 se encuentra 

explicada principalmente por las frecuencias del haplogrupo R1b,  mientras que en el 

componente 2 el mayor peso lo tienen los haplogrupos I y J2.  

 

En el gráfico de la Figura 21 se observan las diferentes poblaciones europeas y chilenas 

agrupadas de acuerdo a los valores de los primeros dos componentes principales. Se 

observa que las poblaciones de Europa Occidental se ubican en los cuadrantes de la 

izquierda, mientras que las de Europa Oriental se ubican a la derecha y las del Norte y 

Sur en las partes superior e inferior respectiamente. Las poblaciones del Centro como 

Croacia, la Península Itálica y los Balcanes se encuentran cercanas a la unión de los ejes 

con cierta dispersión hacia los cuadrantes derechos mostrando mayor cercanía con las 

poblaciones orientales que occidentales. Las poblaciones chilenas se ubican todas cerca 

del eje central, siendo la de Santiago la más cercana a la Península Ibérca y Concepción 

la más lejana, con Punta Arenas y San Felipe – Los Andes entre ambas.  
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Figura 21: Poblaciones chilenas y europeas ordenadas de acuerdo a los Componentes 
Principales 1 y 2. Punta Arenas = todos los individuos; PUQ = Punta Arenas, muestra 
parcial según origen geográfico declarado del linaje paterno. Triángulos = Poblaciones 
chilenas; círculos = España, Balcanes y Croacia; rombos = resto de Europa. 
 

Al analizar la población de Punta Arenas de acuerdo al origen geográfico del linaje 

paterno declarado por los voluntarios, podemos observar que existen diferencias entre los 

grupos analizados, en que la población de origen chileno y español se encuentra más a la 

izquierda del conjunto de la población de la ciudad debido a una mayor frecuencia de 

haplogrupo R1b, que la asocia más a las poblaciones de la Península Ibérica. Hacia la 

derecha observamos las poblaciones puntaarenenses de origen croata y de otros lugares 

de Europa, que presentan menor frecuencia de R1b y se asocian principalmente a las 

poblaciones de los Balcanes, aunque no específicamente a Croacia, y a Europa del Este. 

En el centro, cercanas al promedio de Punta Arenas, se encuentran las poblaciones de 

origen chilote y desconocido, que serían las más representativas de la población general 

de la ciudad. 

 

11.3. Relación entre marcadores de ancestría 

 

Se realizó un Análisis de Correspondencia Canónico a partir de las frecuencias de los 

orígenes del Apellido Paterno, Linaje Paterno y Haplogrupo de Cromosoma Y para 

evaluar la asociación existente entre las tres formas de medición de ancestría paterna 

realizada (Figura 22 A). La inercia explicada por las dos primeras dimensiones 

corresponde a 64.66% y 22.77% respectivamente (p-valor < 0,05 en ambos casos, 

calculado a través de z-test). La primera dimensión se encuentra explicada 
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fundamentalmente por el origen croata de cualquiera de las variables, mientras que en la 

segunda dimensión el mayor peso está dado por el origen Europeo. El origen español, 

chileno u originario no explican mayormente ninguna de las dos dimensiones, sino que se 

agrupan en el centro del eje. Se puede observar que de los tres agrupamientos 

observados, uno corresponde a Croatas tanto en apellidos, origen geográfico y 

cromosoma Y, siento esta última variable la que más se distancia de las otras, que 

resultan equivalentes. Para el resto de Europa vemos una asociación entre el origen 

geográfico y el apellido, sin embargo el cromosoma Y se asocia al de origen español, 

originario, chileno y chilote.  

 

Al analizar las mismas variables en pares en un Análisis de Correspondencia Simple, 

observamos que para el caso de la asociación entre origen del apellido paterno y 

cromosoma y (Figura 22 B) se produce una clara agrupación de croatas con ambas 

variables asociadas y lo mismo entre españoles. Otros europeos se encuentran cercanos 

pero no forman un conglomerado claro, y los apellidos originarios se encuentran muy 

distantes de los haplogrupos amerindios.   

 

Con respecto origen geográfico del linaje paterno, preguntado en la encuesta como el 

lugar de dónde llegaron a Punta Arenas los primeros migrantes de la familia, en 

asociación con el cromosoma Y (Figura 22 C), podemos observar nuevamente que ambas 

variables se asocian muy bien en  el caso de los croatas,  mientras que en el caso de los 

otros europeos la genética se agrupa con los españoles y los apellidos permanecen 

separados. En tanto, Chile, Chiloé y España forman un cluster con los haplogrupos 

españoles, europeos y amerindios. 

 

Al contrastar el origen del apellido paterno con el origen geográfico del linaje paterno 

(Figura 22 D), observamos que Croacia se superpone completamente para las dos 

variables, y Europa también se encuentra muy cercano, mientras que Chile, España y 

Chiloé forman solo un conglomerado con los apellidos originarios y españoles. 
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Figura 22: A. Análisis de Correspondencia Canónica a partir de frecuencias de Origen del Apellido Paterno (Ori.AP), Origen 

Geográfico del Linaje Paterno (Ori.LP) y Origen del Haplogrupo de Cromosoma Y (Y.DNAori).B, C, D. Análisis de Correspondencia 

Simple por pares de variables. La significancia fue calculada con z-test y en todos los casos p-valor < 0.05.
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Figura 23: Análisis de Correspondencia Simple a partir de frecuencias de Origen 

Geográfico del Linaje Materno y Origen del Haplogrupo de ADN mitocondrial. La 

significancia fue calculada con z-test y en todos los casos p-valor < 0.05 

 

Para la ancestría materna solamente se consideraron las variables de Origen Geográfico 

del Linaje y Origen del Haplogrupo de ADN mitocondrial, ya que los apellidos son 

transmitidos por la familia paterna de la madre y por lo tanto no entregan información 

respecto a la ascendencia por el lado femenino. Se realizó un Análisis de 

Correspondencia Simple a partir de las frecuencias de los orígenes estas dos variables 

para evaluar la asociación entre las dos variables que reflejan la ancestría materna 

(Figura 23). La inercia explicada por las dos primeras dimensiones corresponde a 76,9% y 

13,6% respectivamente (p-valor < 0,05 en ambos casos, 

calculado a través de z-test). 

 

Se observa que los haplogrupos de origen amerindio B, C y 

D forman un cluster con los orígenes geográficos en Chile y 

Chiloé, y se distancian tanto del haplogrupo A como de 

quienes declaran tener ancestría originaria de Magallanes; 

sin embargo, debido a la baja frecuencia del haplogrupo A 

(n= 2) el resultado no es concluyente. Por otra parte, los 

haplogrupos no amerindios se encuentran ubicados a mitad 

de distancia entre aquellos que declaran venir de Croacia y 

del resto de Europa, indicando que parte de quienes 

declaran provenir de Europa realmente cuentan con un linaje 

mitocondrial Amerindio. 

 

11.4. Mestizaje 

 

Las frecuencias de los haplogrupos de ADN mitocondrial y 

Cromosoma Y presentan importantes diferencias respecto 

Figura 24: Frecuencias de 
haplogrupos de ADNmt y Y-

ADN de acuerdo a origen 
Amerindio y No Amerindio 
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a su origen continental Amerindio o No Amerindio (Europeo), por lo que permiten 

evidenciar un pronunciado sesgo por sexo en el mestizaje: podemos observar que en el 

caso del ADN mitocondrial un 13,7% de los linajes no son nativos del continente 

americano, mientras que para el Cromosoma Y ocurre lo contrario y sólo un 7,6% de los 

linajes observados son originarios de américa (Figura 24).  

 

A.  Y-ADN 
A

D
N

m
t  Amerindio No Amerindio 

Amerindio 8 105 

No Amerindio 2 16 

 
B.  

Y-ADN 

A
D

N
m

t 

 
Amerindio Croata Español Europeo 

Amerindio 8 11 56 38 

No Amerindio 2 3 8 5 

 
Tabla 5: A. Tabla de contingencia entre frecuencias de haplogrupos Amerindios y No 
Amerindios de Y-ADN y ADNmt. Test exacto de Fisher p-valor = 0.6274. Correlación de 
Spearman = -1, p-valor = 1. B. Tabla de contingencia entre frecuencias de haplogrupos 
Amerindios y No Amerindios de ADNmt y haplogrupos Amerindios, Croatas, Españoles y 
Europeos de Y-ADN. Test exacto de Fisher p-valor = 0.6422. 
 

Se evaluaron las frecuencias de las cuatro combinaciones de ancestría posibles a través 

de una tabla de contingencia ( 

 
B.  

Y-ADN 

A
D

N
m

t 

 
Amerindio Croata Español Europeo 

Amerindio 8 11 56 38 

No Amerindio 2 3 8 5 

 
Tabla 5 A), observándose que en 105 casos (equivalentes a un 80%) se da un 

cruzamiento mestizo entre ADN mitocondrial amerindio y Cromosoma Y no amerindio, 

mientras que la situación contraria se da solamente en 2 casos (1,5%). Las situaciones de 

endogamia tienen una frecuencia intermedia, habiendo 8 (6%) cruzamientos entre 

amerindios y 16 (12%) entre europeos. El test exacto de Fisher entrega un p-valor de 

0.6274 indicando que no hay una asociación significativa entre las variables, y la 

correlación de Spearman es de -1 con un p-valor = 1, indicando una correlación negativa 

no significativa. Tampoco se encontró una asociación significativa entre el origen 

Amerindio o No Amerindio del ADN mitocondrial y el Cromosoma Y desglosado en 

diferentes orígenes ( 

 
B.  

Y-ADN 

A
D

N
m

t 

 
Amerindio Croata Español Europeo 

Amerindio 8 11 56 38 

No Amerindio 2 3 8 5 
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Tabla 5 B). En ambos casos, dado que el Test exacto de Fisher entrega un valor de p no 

significativo, las agrupaciones observadas pueden explicarse por azar. 

 

 
Figura 25: Análisis de Correspondencia Simple a partir de frecuencias de Origen de los 
Linajes de Cromosoma Y (Rojo) y ADN mitocondrial (Azul). La significancia fue calculada 
con z-test: D1 p-valor = 0.0068; D2 p-valor = 0.2654. 
 

Con la finalidad de conocer la forma en que se asocian los orígenes geográficos de los 

haplogrupos de ADN mitocondrial y Cromosoma Y se realizó un Análisis de 

Correspondencia Simple, eliminando el haplogrupo A de ADN mitocondrial debido a su 

baja frecuencia (n= 2). Se aprecia claramente un cluster formado por los haplogrupos 

mitocondriales amerindios C y D y por los haplogrupos de cromosoma Y españoles (R1b) 

y europeos en general. Los haplogrupos de cromosoma Y de origen croata (R1ab e I2a1) 

se alejan de este cluster y explican los agrupamientos en la dimensión 1 del análisis, y se 

encuentran más cercanos al haplogrupo mitocondrial amerindio B. Los haplogrupos no 

amerindios mitocondriales y amerindio de cromosoma Y se encuentran a distancia 

intermedia entre los dos clusters, mostrando que no existe una asociación específica con 

ninguno de ellos.  
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11.5. Ancestría y Estrato Socio-Económico 

 

Se evaluó a través de tablas de contingencia e índice Fst si la ancestría de la población 

de Punta Arenas se encuentra asociada a un estrato socioeconómico en particular, sin 

embargo dado que la mayor parte de la muestra pertenece los estratos socioeconómicos 

ABC1 y C2 (Figura 8 A) resulta imposible entregar resultados concluyentes.  

 

A ESE 
   

B ESE 
  

C ESE 
  ADNmt ABC1 C2 C3 

 

Y-ADN ABC1 C2 C3 
 

Y-ADN ABC1 C2 C3 

Amerindio 54 35 21 
 

Amerindio 5 4 1 
 

Amerindio 5 4 1 

No Amerindio 8 9 1 
 

No Amerindio 57 40 21 
 

Croata 8 6 0 

     
 

    
Español 29 18 14 

          
Europeo 18 15 6 

Χ2 = 3.2054, gl = 2,  
p-valor = 0.2014  

Χ2 = 0.43135, gl = 2,  
p-valor = 0.806  

Χ2 = 5.273, gl = 6,  
p-valor = 0.5093 

Tabla 6: Tabla de contingencia entre frecuencias de haplogrupos de Cromosoma Y y ADN 
mitocondrial y Estrato Socio-Económico.  
 

Al evaluar a través de una prueba de Χ2 la asociación existente entre el Estrato Socio-

Económico y la ascendencia Amerindia o No Amerindia de la población obtenemos que 

no existe asociación significativa entre estas dos categorías (Tabla 6 A y B); lo mismo 

ocurre al dividir la categoría No Amerindio en Croata, Español y Europeo para el caso de 

los haplogrupos de Cromosoma Y (Tabla 6 C). Esto es esperable dadas las altas 

frecuencias de ADN mitocondrial amerindio en contraposición con las altas frecuencias de 

Cromosoma Y europeo. 

 

Al analizar las variables descompuestas en más categorías a través de un Análisis de 

Correspondencia Simple observamos que todas las variables analizadas se asocian de 

manera estrecha entre ellas y no existe una asociación preferencial entre una ancestría y 

un estrato socioeconómico o un tipo de colegio de egreso: En el caso del origen del 

haplogrupo de Cromosoma Y observamos que los haplogrupos de origen croata, 

amerindios y españoles se asocian con los colegios privados y municipales, mientras que 

otros haplogrupos europeos se agrupan con los subvencionados (Figura 26 A); la 

asociación con el estrato socioeconómico no resulta tan clara, pudiéndose observar que 

los estratos ABC1 y C2 se encuentran asociados de manera similar a los haplogrupos de 

todos los orígenes, y el estrato C3 se encuentra asociado a los haplogrupos españoles, 

los cuales, sin embargo, también se asocian parcialmente a los estratos ABC1 y C2 

(Figura 26 B).  
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Figura 26: Análisis de Correspondencia Simple a partir de frecuencias de Origen de los 
Linajes de Cromosoma Y y ADN mitocondrial en función de su Estrato Socio-Económico y 
Tipo de Establecimiento de Egreso de la Enseñanza Media. La significancia fue calculada 
con z-test: y sólo no es significativa en la dimensión 2 de A y C. 
 

Respecto al origen de los haplogrupos de ADN mitocondrial, observamos una ligera 

asociación con el tipo de colegio de egreso de enseñanza media (Figura 26 C): los 

haplogrupos no amerindios se asocian con los colegios privados, mientras que los 

colegios subvencionados se asocian tanto al haplogrupo amerindio B como al D y los 

municipales a D y C; pese a ello, las diferentes categorías son cercanas entre ellas. Al 

evaluarlos según estrato socioeconómico (Figura 26 D), los haplogrupos B y C se asocian 

a ABC1, el haplogrupo D a C3 y los no amerindios a C2, aunque la distancia entre los 

grupos es estrecha, pudiendo tratarse de solo un conglomerado. 

 

Por otra parte, los índices de diversidad genética de la muestra para frecuencias de 

haplogrupos de Cromosoma Y y ADN mitocondrial clasificados de acuerdo a estrato 

socioeconómico y a colegio de egreso (Tabla 7) presentan una correlación positiva 

significativa en el caso del estrato socioeconómico (t = 17.582, df = 3, p-value = 

0.0004011, cor = 0.9951826); sin embargo los valores podrían deberse a la variación de la 

diversidad de acuerdo al tamaño de cada una de las sub-muestras. Al descartar los 

estratos D y E que cuentan con 1 y 2 individuos respectivamente, la correlación disminuye 

pero se mantiene cercano a valores significativos (t = 7.8921, df = 1, p-value = 0.08024, 

cor = 0.9920678).  
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H ABC1 C2 C3 Municipales Subvencionados Privados 

Y-ADN 0.77895 0.80973 0.59740 0.69399 0.82823 0.71905 

mtDNA 0.73400 0.76638 0.64502 0.68361 0.75000 0.77619 

Tabla 7: Diversidad genética de los haplogrupos de ADN mitocondrial y Cromosoma Y de 
acuerdo al estrato socioeconómico y tipo de colegio de egreso. Se descartan los estratos 
D y E debido a su baja frecuencia (1 y 2 respectivamente).  
 

Se realizaron cálculos de Fst de las poblaciones para ver si presentan alguna 

diferenciación ya sea en las frecuencias de haplogrupos de Cromosoma Y o de ADN 

mitocondrial al agruparlas por colegio de egreso o por estrato socioeconómico (Anexo 12), 

sin embargo no se observó ninguna diferenciación significativa, tratándose entonces de 

una sola población. Pese a ello, las mayores distancias se observan entre los egresados 

de colegios privados y municipales en el caso de las frecuencias de ADNmt, acercándose 

a valores significativos. 

 

Para analizar si existe estructuración genética en relación al lugar de residencia de los 

voluntarios, que pudiera estar asociada a una estructura socioeconómica, se realizó un 

AMOVA a partir de las secuencias de ADN mitocondrial agrupándolas por unidades 

vecinales y a su vez en sectores geográficos más amplios: Norte, Centro, Sur y Poniente 

de la ciudad de Punta Arenas. Los resultados del análisis (Anexo 13 C) muestran que no 

existe estructuración de acuerdo al lugar de residencia, siendo la mayor de las varianzas 

al interior de las poblaciones y mientras que aquella entre grupos resulta muy cercana a la 

que se da entre poblaciones dentro de los grupos; ninguno de los índices de fijación 

presenta valores de p significativos.  
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12. Discusión 

 

Los análisis realizados en este estudio se plantearon en función de los objetivos 

específicos del mismo, sin embargo, debido a los resultados observados a partir de los 

datos se realizaron modificaciones al diseño original que eliminaron e incorporaron 

diferentes análisis con el propósito de comprender apropiadamente los resultados 

obtenidos en las primeras etapas. De este modo, la discusión se planteará a la luz de los 

resultados propiamente tales y no exclusivamente en base a los objetivos iniciales de la 

investigación. 

 

12.1. Discusión de los resultados obtenidos 

 

La muestra obtenida fue de 131 individuos de sexo masculino, lo que entrega un 95% de 

confianza y un margen de error de 8,55%, por lo que de forma teórica la muestra no es 

completamente representativa de la población; sin embargo, el problema del tamaño 

muestreal fue subsanado al distribuir el muestreo de forma proporcional al tamaño de 

cada unidad vecinal. Podemos afirmar que la muestra es representativa al comprarla con 

un estudio recientemente llevado a cabo en la ciudad (Gómez-Carballa et al., 2016) en 

que la muestra corresponde a 197 individuos de sexo masculino y los haplogrupos de 

ADN mitocondrial obtenidos presentan frecuencias muy similares a las observadas en 

este estudio, y además las poblaciones presentan el valor de Fst más bajo observado 

para ADN mitocondrial, dando cuenta de que no existen diferencias entre ellas.  

 

Además, cabe destacar la presencia de haplogrupos poco frecuentes a nivel mundial y 

local que fueron encontrados en la muestra de ambos estudios en Punta Arenas: el 

europeo T2b3 y el amerindio D4p; pese a ello, se encuentra presente el haplogrupo 

K1a4a1a+195 que en el estudio de Gómez-Carballa et al. (2016) fue observado en bajas 

frecuencias en Temuco y Concepción, pero no en Punta Arenas, por lo que ambos 

estudios pueden considerarse como complementarios en la captura de la variabilidad de 

la ciudad. 

 

La encuesta realizada permitió recoger los datos esperados de ancestría declarada y 

estrato socioeconómico, que de acuerdo a la forma en que fueron planteados tuvieron 

diferente capacidad informativa. Respecto a la ancestría declarada, cabe destacar que los 

apellidos paternos y el origen geográfico de la familia paterna se encuentran 

estrechamente asociados, por lo que resulta conveniente usar el indicador de origen 

geográfico dado que el apellido de origen español para esta muestra puede ser de origen 

en ese país, chileno, chilote o desconocido. Además, las frecuencias del origen paterno y 

materno son similares e indican que los inmigrantes fueron tanto hombres como mujeres 

para todas las nacionalidades, sin embargo predominó la inmigración de hombres en el 

caso europeo y de mujeres en el caso chileno, lo cual coincide con lo observado por 

Hernández et al. (1993). 
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En lo referente al estrato socioeconómico podemos constatar que la mayor parte de la 

muestra pertenece al estrato ABC1 de acuerdo a los criterios de clasificación de la 

encuesta Adimark (2006, En: Méndez & Barozet, 2008) y que apenas se encuentran 

representados los estratos D y E. Esto puede ser indicio de que la clasificación por lista de 

bienes de la encuesta no está resultando muy discriminante debido al aumento en el 

acceso a las tecnologías que se ha registrado en los últimos 13 años (AIM, 2013), por lo 

que resultaría conveniente utilizar otro tipo de mediciones u otra lista de bines para medir 

esta variable (no se utilizó el ingreso pues la pregunta puede ser sensible para muchas 

personas y podría afectar su interés en la participación en el estudio). También podría 

deberse a un error en la toma de muestra, sin embargo al evaluar la variable tipo de 

colegio de egreso de enseñanza media observamos que la mayoría de los muestreados y 

de los jefes de hogar provienen de colegios municipales, y sólo una minoría de colegios 

privados, lo que indica que la muestra no corresponde a una elite: de hecho, a través de 

los análisis de correspondencia observamos que el estrato ABC1 se encuentra asociado 

tanto a los colegios subvencionados como privados, y el C2 a los subvencionados y 

municipales, mientras que el C3 se asocia solamente con los municipales. 

 

La caracterización genética de la muestra se realizó por separado para los haplogrupos 

mitocondriales y del cromosoma Y, y luego los resultados se combinan para hablar de 

mestizaje. Cabe aclarar en este punto que los resultados esperados a la luz de los 

antecedentes (Hernández et al., 1993; Martinić Beros, 1988) consistían en un importante 

frecuencia de haplogrupos mitocondriales europeos que difirieran del resto de Chile en 

que predominan los amerindios, y que entre los de cromosoma Y se encontrara una 

abundancia de haplogrupos propiamente croatas; sin embargo, lo observado fue una 

frecuencia de haplogrupos mitocondriales no amerindios equivalente a la del resto de 

Chile y una frecuencia de haplogrupos de cromosoma Y croatas inferior a las 

estimaciones que existen respecto a la cantidad de descendientes que han dejado en la 

zona. Los linajes de cromosoma Y croatas se asocian muy estrechamente a los apellidos 

y geografía de este origen, por lo que los marcadores habrían sido elegidos 

correctamente y por lo tanto existe la certeza de la frecuencia de los individuos de dicha 

ascendencia en la muestra. La baja frecuencia de individuos de ascendencia croata nos 

impide hablar de dos poblaciones, por lo que no se puede abordar de manera concluyente 

la pregunta respecto al mestizaje; sin embargo esto permitió realizar análisis en el 

contexto de la microevolución de las poblaciones chilenas en general. 

 

Las frecuencias observadas para los haplogrupos de ADN mitocondrial son muy similares 

a las que registra otro estudio realizado en Punta Arenas (Gómez-Carballa et al., 2016) y 

también presentan un importante parecido con las frecuencias de la población Huilliche 

(De Saint Pierre et al., 2012) aunque con una mayor presencia de los haplogrupos 

B2*(xB2i2) y D4h3a, el primero de los cuales probablemente fue introducido a partir de 

migración de población proveniente de Chile Central, y el segundo posiblemente asociado 

a las poblaciones locales. Respecto a las poblaciones europeas, no podemos saber si los 

haplogrupos observados son de origen croata o de otro lugar de Europa ya que las 
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poblaciones humanas usualmente son patrilocales y por lo tanto el ADN mitocondrial se 

desplaza y sólo tiene especificidad a escala continental (Underhill & Kivisild, 2007). 

 

La diversidad genética de la población de Punta Arenas es similar a la de las otras 

poblaciones mestizas chilenas, sin embargo es ligeramente inferior a la de las otras dos 

poblaciones cosmopolitas analizadas (Concepción y Santiago); asimismo, es superior a la 

de las poblaciones originarias. En conjunto con esto, podemos observar que en el 

dendrograma construido a partir de los estadísticos Fst entre pares de poblaciones, Punta 

Arenas forma un conglomerado con la ciudad de Concepción y es cercano también a 

Santiago, las poblaciones mestizas de Chiloé y las poblaciones originarias de Magallanes. 

Se diferencia claramente de las poblaciones del Norte del país, y respecto a las 

poblaciones originarias del Sur también presenta diferencias significativas pero en menor 

medida. 

 

Las redes de haplotipos muestran que en general la población de Punta Arenas se 

encuentra relacionada con poblaciones nativas y urbanas del Sur de Chile y en algunos 

casos con poblaciones nativas del Extremo Sur, y no así con las poblaciones del Norte 

(De Saint Pierre et al., 2012). En el network del haplogrupo B es donde la asociación con 

las poblaciones sureñas se observa de manera más clara al ubicarse casi todas las 

muestras dentro del clado B2i2, siendo mínimos los haplotipos agrupados con el Norte del 

país.  

 

En el haplogrupo C observamos que los haplotipos pertenecen tanto al clado C1b, como 

al C1b13, vinculados al Sur de Chile (De Saint Pierre et al., 2012). En el primer caso, 

existe una clara asociación con las poblaciones nativas en que incluso se presentan 

haplotipos compartidos con éstas. En ambos subclados no sólo se presentan individuos 

que comparten el linaje nodal, sino que también ocurre para los linajes derivados.  

 

Los subclados del haplogrupo D se encuentran muy representado en la población 

estudiada, siendo predominante el subclado D1g asociado al Sur de Chile y cuya 

frecuencia es alta especialmente en población Huilliche, lo que indica una clara 

vinculación con las poblaciones mestizas de Chiloé que serían las portadoras de los 

linajes maternos observados actualmente en Punta Arenas (De Saint Pierre et al., 2012). 

Destaca la presencia de un linaje D1g derivado compartido entre varios individuos 

(correspondiente al nodal D1 16223-16325-16362-073-263-315+C-489 con la mutación 

16187T que define a D1g y las mutaciones 140 y 234), lo que puede interpretarse como 

un linaje fundador que se esperaría que se diferencie con el paso del tiempo. El nodal D1 

y el subclado D4h3a se asocian más a poblaciones de origen local que a poblaciones 

sureñas, habiendo haplotipos compartidos con estas últimas. Se evidencia además la 

presencia de los clados D4h3a y D4h3a5, habiendo una posible asociación del primero a 

población Tehuelche y del segundo a Kawéskar y Yámana, o bien, a población Huilliche o 

Chonos (De Saint Pierre et al., 2012). 
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Cabe destacar que en los tres macrohaplogrupos amerindios hay una gran diversidad de 

haplotipos, lo cual podría explicarse como una abundancia de linajes sureños que llegaron 

a Punta Arenas en los últimos 100-150 años y que han acumulado mutaciones desde 

entonces que los diferencian de los linajes originales pero que no son suficientes para 

constituir linajes propios de la zona. Esto se ve reforzado al observar que la mayoría de 

los haplogrupos observados son sureños, pero no propios del extremo sur de Chile, por lo 

que presentan una mayor cercanía con las poblaciones Huilliche y de Chiloé (De Saint 

Pierre et al., 2012). Sin embargo, simultáneamente vemos gran abundancia de haplotipos 

asociados y compartidos con poblaciones del Extremo Sur de Chile que podrían ser 

indicativas de un reservorio genético de las poblaciones originarias de la zona inserto en 

la población mestiza actual de Punta Arenas. 

 

Respecto a la caracterización genética del cromosoma Y podemos observar un 

predominio claro del haplogrupo europeo R1b cuya frecuencia es muy alta en Europa 

Occidental (Underhill et al., 2014), especialmente en España, lo que indica una fuerte 

presencia de población mestiza proveniente de otras zonas de Chile en que la 

ascendencia de este origen es predominante. Además, otro haplogrupos europeos como 

el I, J, J2, K, F y E se encuentran presentes tanto en la población española como en otros 

europeos y tienen distintas frecuencias a lo largo de Chile, siendo las más similares con 

las de Punta Arenas aquéllas observadas en San Felipe – Los Andes (Francalacci & 

Sanna, 2008; Pezo-Valderrama et al., manuscrito en preparación). También son reflejo de 

la migración de población de origen mestizo el 8% de individuos portadores del 

haplogrupo amerindio Q-M3, frecuencia similar a la encontrada en otras poblaciones 

mestizas chilenas. 

 

Los haplogrupos más frecuentes en la población de Croacia son R1a1 e I2a1 (Pericić et 

al., 2005), los cuales fueron encontrados en la población de Punta Arenas en una 

frecuencia baja: 5% y 3% respectivamente. Además, se encontró un 2% de individuos de 

haplogrupo Q-M242 que presuntamente es de origen croata: usualmente se atribuiría  a 

este haplogrupo un origen amerindio de sus portadores, sin embargo los individuos que lo 

portan declaran todos provenir de la isla de Brač en Croacia, por lo que se revisó la 

bibliografía y se constató que efectivamente el haplogrupo se encuentra presente en los 

Balcanes con una frecuencia muy baja (Francalacci et al., 2010). Sabemos además que 

estos haplogrupos se encuentran bien seleccionados y caracterizan a la población croata 

de Punta Arenas ya que los Análisis de Correspondencia han mostrado una fuerte 

asociación entre ellos, los apellidos croatas y el lugar de origen geográfico declarado por 

los voluntarios. Tenemos entonces un 10% de marcadores de origen croata, la mitad de lo 

esperado de acuerdo a las cifras que hablan de un 20% de descendientes de croatas en 

la población de la ciudad (Hernández et al., 1993; Martinić Beros, 1999b). Si bien el 

tamaño de la muestra es reducido, ya vimos que para ADN mitocondrial se valida la 

representatividad de la muestra al coincidir los resultados con los de otro estudio que 

comprende un muestreo mayor, por lo que consideramos que igualmente estos datos 

deberían ser representativos de la población general. Además, la inmigración croata se 

caracterizó por un arribo ligeramente superior de hombres que de mujeres, por lo que los 
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haplogrupos de cromosoma Y de este origen deberían ser más frecuentes que los de 

ADN mitocondrial, maximizando la representación de esta ancestría.  

 

La diversidad genética de la muestra es muy similar a la de las poblaciones chilenas, sin 

embargo dista bastante de la mayoría de las poblaciones europeas que tienen diversidad 

mucho mayor o mucho menor a las observadas en Chile. Esto seguramente es debido a 

que el cromosoma Y normalmente es altamente local debido a que la mayoría de las 

poblaciones europeas son patrilocales, lo que reduce su diversidad; sin embargo, al 

mismo tiempo se ve afectado por la movilidad producida por grandes migraciones y 

conflictos bélicos en que se mueve un mayor contingente masculino, provocando una alta 

diversidad del cromosoma Y en zonas en que estos procesos son frecuentes (Heyer et al., 

2012; Underhill & Kivisild, 2007). En el caso Chileno la diversidad alta se debe al 

importante contingente migratorio llegado tras la conquista española (Castro de Guerra et 

al., 2011; Salas et al., 2008), y cabría esperar una mayor diversidad en Punta Arenas 

producto de los diferentes orígenes geográficos de los migrantes, sin embargo la cifra es 

muy similar a la de San Felipe – Los Andes e inferior a la de Concepción (Pezo-

Valderrama et al., manuscrito en preparación). 

 

La diferenciación poblacional de la muestra no es significativa respecto a las poblaciones 

de Santiago y San Felipe – Los Andes, y es muy baja en relación a Concepción, 

mostrando a través de un dendrograma construido a partir de la matriz de Fst que estas 

poblaciones se encuentran agrupadas, lo cual podría ser explicado por la presencia del 

haplogrupo Q-M3 solamente en las poblaciones americanas (Pezo-Valderrama et al., 

manuscrito en preparación). Respecto a las poblaciones de origen europeo, existe una 

diferenciación significativa de las poblaciones tanto de Punta Arenas como del resto de 

Chile, sin embargo la mayor cercanía se da con la Península Ibérica, mientras que la 

mayor diferenciación se da con el Este de Europa y con Croacia, población con la que se 

esperaría mayor cercanía dado el importante contingente migratorio al que se refiere la 

literatura (Hernández et al., 1993; Martinić Beros, 1999b; Mesarić Žabčić & Perić, 2006; 

Pericić et al., 2005). 

 

Al realizar un Análisis de Componentes Principales en el cual se eliminó el haplogrupo Q-

M3 se siguen observando agrupamientos similares a los que genera el dendrograma a 

partir de las distancias de Fst, ubicando a las poblaciones chilenas en el centro del 

gráfico, las de la Península Ibérica a la izquierda y las de los Balcanes a la derecha. A 

través de este análisis podemos observar que los agrupamientos no se deben a la 

presencia o no de Q-M3, sino que son explicados en su mayor parte por las frecuencias 

del haplogrupo R1b. La población chilena más cercana al promedio de la población de 

Punta Arenas nuevamente es San Felipe – Los Andes, sin embargo al separar la muestra 

de acuerdo a la ancestría declarada de los voluntarios observamos que quienes señalan 

tener ascendencia española o chilena (exceptuando Chiloé) se ubican mucho más la 

izquierda, indicando una mayor frecuencia del haplogrupo R1b que las otras poblaciones, 

y una mayor asociación con la Península Ibérica; en tanto, las poblaciones de origen 

desconocido y de Chiloé son más similares a la población de Santiago en el primer eje, 
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produciéndose un distanciamiento de Chiloé en el segundo, lo que indica una frecuencia 

similar del haplogrupo R1b pero distinta de otros haplogrupos; finalmente, las poblaciones 

croatas y europeas de otros orígenes se agrupan a la derecha del gráfico, cercanas a los 

Balcanes, la Península Itálica y el Norte de África, pero no cercanas a Croacia. Esto indica 

que las poblaciones de origen chileno, chilote, español y desconocido tienen una 

importante cercanía con las poblaciones de la Península Ibérica; no así las poblaciones 

croatas y del resto de Europa. La falta de asociación de la submuestra de origen croata a 

las poblaciones de ese origen puede deberse a la gran diversidad que se presenta en 

dicho país, tanto entre las islas como en las muestras continentales. 

 

Después de conocer la composición genética de la población de Punta Arenas se pudo 

evaluar la relación existente entre los marcadores de ancestría de origen cultural 

registrados en la encuesta (apellidos y lugar de origen de los primeros inmigrantes de la 

familia), descartándose en primer lugar el uso del apellido materno pues éste no puede 

asociarse al ADN mitocondrial sino que es reflejo del linaje paterno de la madre 

(Colantonio et al., 2003). Se evaluó, entonces, la asociación entre el linaje materno y los 

haplogrupos de ADN mitocondrial, encontrando que existe una asociación entre los linajes 

declarados como croatas y europeos con los haplogrupos no amerindios; sin embargo 

parte de los linajes declarados como europeos también se asocia a haplogrupos 

amerindios, indicando que muchos de los voluntarios que recuerdan el origen de su 

familia materna en Europa tienen una impresión errada, probablemente sesgada por el 

apellido paterno de la madre que lleva a confundir el linaje materno con el linaje paterno 

de la madre. Esto se traduce que al preguntar a los voluntarios por el origen de su familia, 

la proporción de ascendencia europea sea mayor que aquélla observada en el ADN 

mitoncondrial. 

 

Por otra parte, para el linaje paterno se evaluó la asociación entre el origen del 

haplogrupo, el origen del apellido paterno y el origen geográfico declarado de los primeros 

inmigrantes tanto de manera simultánea entre los tres factores como de a pares, y se 

observó una correspondencia clara entre los tres tipos de ancestría, con la salvedad del 

origen europeo no español ni croata cuyos apellidos se asocian al origen del linaje, pero la 

genética se agrupa con los españoles por lo que a nivel de haplogrupos no es posible 

diferenciarlos de ellos. Cabe destacar que esto no ocurre con la población croata, que 

forma un cluster aparte en que se agrupan los tres indicadores de la variable de ancestría. 

Es relevante señalar que en otros estudios se han utilizado los apellidos como marcador 

de ancestría de los linajes paternos y existen cuestionamientos respecto a su capacidad 

informativa en el caso de la existencia de uniones ilegítimas (Colantonio et al., 2003), sin 

embargo en una escala poblacional este fenómeno no parece influenciar los resultados 

generales. 

 

Si bien las frecuencias tan dispares de individuos de las dos poblaciones fundadoras 

planteadas al comienzo de este estudio nos dificultan el estudio del mestizaje entre ellas, 

podemos abordar esta pregunta desde una mirada más amplia al evaluar el sesgo por 

sexo en el mestizaje. Al igual que ocurre en otras poblaciones de Latinoamérica podemos 
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dar cuenta de un marcado sesgo por sexo en el mestizaje en que la mayor parte de los 

linajes maternos son de origen amerindio, mientras que la mayoría de los linajes paternos 

son europeos (Castro de Guerra et al., 2011; Salas et al., 2008). Esto usualmente se debe 

a que la colonización española contribuyó con un gran contingente de hombres pero no 

así con mujeres, lo que resultó en un mestizaje asimétrico; sin embargo, sabemos que a 

Punta Arenas llegaron tanto hombres como mujeres en proporciones similares en el caso 

de los chilotes, chilenos, croatas y muchos de los otros europeos, siendo sólo ligeramente 

superior la proporción de mujeres que de hombres provenientes de otras zonas de Chile 

(Hernández et al., 1993; Nock, 1990). Podemos inferir entonces que las poblaciones que 

llegaron ya eran mestizas y portaban ese sesgo en el mestizaje con anterioridad a su 

migración a Punta Arenas, siendo estos los resultados esperados para una migración 

predominantemente chilena y en este caso presumiblemente chilota.  

 

En estas categorías amplias, amerindio y no amerindio, podemos observar conductas 

endogámicas en el caso del ADN mitocondrial no amerindio y del Cromosoma Y 

Amerindio. En el primer caso en 16/18 individuos que portan ADN mitoncondrial no 

amerindio portan un cromosoma Y igualmente no amerindio; asímismo, 8/10 individuos 

con cromosoma Y amerindio tienen un ADN mitocondrial también amerindio. Esto puede 

entenderse como una preferencia de las mujeres europeas por hombres de ese origen y 

de los hombres amerindios por mujeres de su mismo origen, sin embargo, dato que el test 

exacto de Fisher no permitió rechazar la hipótesis nula de panmixia, las frecuencias 

observadas pueden estar dadas por azar, ya que por la alta frecuencia de cromosomas Y 

europeos y mitoncondriales amerindios mencionados anteriormente, es más probable 

este tipo de unión que una en que se produzca mestizaje entre hombres amerindios y 

mujeres no amerindias.  

 

Con un mayor nivel de resuloción podemos observar que los españoles y otros europeos 

se asocian a los haplogrupos mitocondriales C y D, mientras que los croatas se asocian al 

haplogrupo B; esto último, sin embargo, puede deberse a la baja frecuencia de croatas, ya 

que también presentan una asociación menor con los otros haplogrupos amerindios y no 

amerindios en proporciones similares. Los haplogrupos mitocondriales no amerindios no 

tienen una asociación específica con ninguna de las ancestrías esuropeas y lo mismo 

ocurre con los cromosoma Y amerindio respecto a los diferentes haplogrupos 

mitocondriales. Revisando el detalle del mestizaje en individuos de ascendencia croata 

observamos que no hay una preferencia por las uniones con mitocondriales de origen 

europeo, lo cual ocurre solamente en 3/14 casos, por lo que no se puede hablar de 

endogamia al interior de este grupo. Al igual que en el caso anterior, los resultados del 

test exacto de Fisher no permiten rechzar la hipótesis de panmixia y hablar de una 

asociación preferencial. 

 

No fue posible encontrar una estructuración genética en relación al lugar de residencia. 

Tampoco fue posible encontrar evidencias claras de asociación entre ancestría y estrato 

socioeconómico o tipo de colegio de egreso, posiblemente debido a que la mayor parte de 

la muestra pertenece a los estratos altos, los cuales –como se señaló anteriormente- 
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podrían encontrarse sobrerepresentados por la forma en que se realiza la medición. Pese 

a ello, es posible observar una mayor diversidad genética en el estrato C2 tanto para 

cromosoma Y como para ADN mitoncdrial, mientras que en el caso de los colegios de 

egreso la mayor diversidad se encuentra presente en los colegios subvencionados para 

cromosoma Y y en los privados para ADN mitocondrial. En el caso de los estratos 

socioeconómicos podemos asumir que esto es indicador de mayor mestizaje en el estrato 

C2, aunque la diversidad genética de ABC1 no es muy inferior y también sería por lo tanto 

muy mestizo; en tanto, en el estrato C3 la diversidad es menor y podríamos entonces 

hablar de una mayor endogamia al interior de este grupo. Por otra parte, que los colegios 

subvencionados tengan la mayor diversidad de cromosoma Y también nos habla de un 

mayor mestizaje en los sectores medios; mientras que la mayor diversidad de ADN 

mitocondrial en los privados puede deberse a una ascendencia mayormente europea, ya 

muy diversa, a la que además se incorporan mitocondriales amerindios a través del 

mestizaje, no ocurriendo el fenómeno en un sentido opuesto. 

 

12.2. Relación entre resultados obtenidos e historiografía de Punta Arenas 

 

Mucho ha sido escrito respecto a la historia migratoria de Magallanes y Punta Arenas y en 

esta historia ha sido destacada la importancia de la migración croata tanto por el tamaño 

de su contingente como por su importante contribución al desarrollo de la zona (Martinić 

Beros, 1972, 1977, 1988, 2002; Nock, 1990; Vera Giusti, 2008). El relato histórico da 

cuenta de una inmigración cuantiosa cuyos descendientes podrían aproximarse al 20% de 

la población magallánica actual (Martinić Beros, 1992, 1999b). Por otra parte, también es 

conocida la inmigración chilota a la zona, que se desarrolló en múltiples etapas y aportó 

con un contingente aun mayor que el de la migración croata en la ciudad, sin embargo, de 

ellos no se destaca su obra sino más bien su número y su resistencia física (Martinić 

Beros, 1999a; Ortega Perrier, 1980). 

 

Los resultados obtenidos permiten dar cuenta de una clara presencia de inmigrantes de 

origen chileno, de los cuales puede presumirse un origen chilote a través de las 

frecuencias de los haplogrupos de ADN mitocondrial (De Saint Pierre, Bravi, et al., 2012; 

García et al., 2006). En tanto, las frecuencias de marcadores de origen croatas 

corresponden a la mitad de lo esperado según las estimaciones hechas por los 

historiadores (Barticevic, 2004; Martinić Beros, 1999b; Pericić et al., 2005).  

 

¿Por qué la cuantía de la inmigración croata ha sido sobreestimada? 

 

Si observamos los datos históricos y no las estimaciones propiamente tales, podemos 

concluir que la población de ascendencia croata debería corresponder a alrededor de un 

10% como fue constatado en este estudio (Martinić Beros, 1999b, 2002; Nock, 1990), sin 

embargo tanto en los estudios que hablan de porcentajes como en aquéllos en que no se 

mencionan cifras se tiende a recalcar la cuantía del contingente migratorio croata. Cabe 

destacar además que junto con ello se destaca su importante influencia en el desarrollo 

económico de la región.  
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Podemos inferir entonces que desde la posición de poder que ciertamente han asumido 

los descendientes de croatas (Martinić Beros, 1999b), se ha tratado de instalar un 

discurso que generalice su presencia en la sociedad magallánica y a partir del cual se 

construya su identidad (Mascareño, 2008; Renan, 1882). El desarrollo de este discurso se 

ve favorecido por el nacionalismo presente en Croacia en la época de su migración, y al 

mismo tiempo, por la negación del mayor contingente de inmigrantes que llegó a la zona: 

los chilotes (Mesarić Žabčić & Perić, 2006; Nock, 1990). 

 

Los inmigrantes de Chiloé, a diferencia de los croatas, no se caracterizaron por su 

desarrollo en la esfera pública, sino que se enfocaron más en su desarrollo privado y 

familiar (Ortega Perrier, 1980). Esto, acompañado de una vergüenza frente al ser chilote y 

a las costumbres rurales asociadas a ellos –que viene tanto desde la valoración propia 

como desde fuera-, minimizaron la importancia de la migración chilota y ocultaron no sólo 

sus orígenes sino también sus costumbres (Ortega Perrier, 1980).  

 

Pese a ello, en los años recientes se ha visto una recuperación de lo chilote a partir de la 

creación de instituciones que adscriben a dicha ascendencia y de la realización de ferias 

costumbristas que rescatan la tradición de este grupo (Martinić Beros, 1999a; Nock, 1990) 

y que son una base para la aceptación de que Punta Arenas no es una ciudad europea o 

croata ubicada en Chile, sino que es producto del mestizaje entre chilenos ya mestizos y 

un número importante pero no diferente del resto de Chile de inmigrantes de origen 

europeo, los cuales tienen aún muy arraigada su identidad nacional dada lo reciente de la 

migración (Nock, 1990).  

 

12.3. Consideraciones finales y perspectivas 

 

Esta memoria ha permitido caracterizar genéticamente a la población de Punta Arenas a 

través de marcadores uniparentales. Constituye el primer estudio en caracterizar 

haplogrupos del cromosoma Y a través de SNPs de la región no recombinante; además, 

es el segundo trabajo que entrega datos de ADN mitocondrial para la ciudad a través de 

secuenciación de la región D-loop, coincidiendo con los resultados del estudio publicado 

por Gómez-Carballa et al. (2016) con los que no presenta diferenciación y comparte 

haplogrupos de baja frecuencia.  

 

A través de estos datos, además, se valida la muestra utilizada para esta memoria que si 

bien es de tamaño reducido, sí resulta representativa de la población en su conjunto. Esto 

es gracias a la estrategia de muestreo aplicada en la cual se tomó una cantidad de 

individuos proporcional al tamaño de las unidades vecinales de la ciudad, lo que permitió 

que las muestras se distribuyeran a través de todo Punta Arenas.  

 

Los resultados nos dan un claro panorama de las frecuencias de los haplogrupos de ADN 

mitocondrial y cromosoma Y y nos permiten realizar inferencias respecto al mestizaje de 

los inmigrantes y especialmente al sesgo por sexo en el proceso. Sin embargo cabe 
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destacar que los marcadores uniparentales son el reflejo de una porción muy reducida de 

la variabilidad genética de las poblaciones y que para conocer de mejor manera el 

fenómeno del mestizaje es necesario utilizar marcadores nucleares de herencia 

biparental, que permitan dar cuenta de toda la variabilidad que no hemos podido capturar 

en este estudio y que podría ofrecer información más clara respecto a la ancestría 

continental de la muestra y a las proporciones en que ésta se presenta no solo a nivel 

poblacional sino individual. 

 

 

13. Conclusión 

 

El desarrollo de esta memoria cumplió con los pasos para llevar a cabo los diferentes 

objetivos conducentes a la puesta a prueba de la hipótesis de nulidad planteada en el 

comienzo del trabajo, “El mestizaje entre croatas y chilotes en Punta Arenas ha sido 

panmíctico”. La hipótesis de nulidad no pudo ser refutada con los resultados obtenidos, 

los cuales son explicables por azar dadas las frecuencias de las poblaciones fundadoras, 

no siendo posible afirmar una asociación preferencial entre alguna de las conmunidades 

fundadoras. Junto con ello, se logró dar cumplimiento a los objetivos específicos 

estipulados: 

 

 Se caracterizó genéticamente a la población de Punta Arenas a través de una 

muestra representativa de la ciudad utilizando marcadores uniparentales, dando 

cuenta de una gran similitud con otras poblaciones chilenas tanto en el ADN 

mitocondrial como en el cromosoma Y. 

 Se pudo establecer que existe una relación entre los marcadores genéticos, los 

apellidos y el lugar de origen de los individuos muestreados, que es especialmente 

clara en el caso del linaje paterno. 

 Se pudo estimar el sesgo por sexo en el mestizaje dando cuenta del patrón 

característico de América Latina en que los linajes paternos son mayormente 

europeos y los maternos son amerindios. Se observó que las asociaciones entre 

ancestría materna y paterna pueden ser explicadas por azar y no muestran una 

agrupación preferencial entre linajes. Además, se observa una mayor diversidad 

genética en el estrato C2 y en los colegios subvencionados que podría estar 

dando cuenta de un mayor mestizaje en esos grupos. 

 Se dio cuenta de que no hay una asociación preferente entre ancestría y estrato 

socioeconómico. 

 

Se puede concluir entonces que la población de Punta Arenas es muy similar a otras 

poblaciones de Chile tanto en el componente paterno como en el materno, y que presenta 

patrones de mestizaje similares a los observados en toda América Latina. En tanto, la 

población de origen croata tiene una frecuencia baja y su contribución genética no 

produce una diferencia significativa con las otras poblaciones chilenas.  
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