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You know nothing, Jon Snow.

That’s my secret, Cap...
I’'m always angry.
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3. Resumen

El ADN mitocondrial como marcador genético uniparental ha sido utilizado con éxito para
estudiar el poblamiento, historia y origenes de distintas poblaciones. Es dentro de este
contexto, donde el estudio del poblamiento americano, y en particular el continente
suramericano cobran vital importancia debido a una serie de eventos que han marcado una
heterogeneidad geografica, cultural, y una estructuracion genética que es diferenciada,
destacando zonas como los Andes y el Amazonas. Bajo la premisa anterior, el sector del
Norte Grande de Chile dentro del contexto sur andino se convierte en un punto valido de
interés de estudio, ya que evidencias arqueologicas, etnohistoricas e historicas lo vinculan
fuertemente en el &rea circumpunefia. Desde un punto de vista genético, las investigaciones
en materias moleculares en poblacion chilena han usado el ADN mitocondrial como
herramienta de estudio para caracterizar mayoritariamente a las poblaciones del centro y
sur del pais, a diferencia de las poblaciones del Norte Grande. En base al analisis de la
region hipervariable del ADN mitocondrial de muestras de saliva de individuos provenientes
de las ciudades de Antofagasta y Calama; se registré la predominancia de haplogrupos
amerindios y, en particular, una alta proporcion del haplogrupo B2, siendo las localidades
aledafas a Calama las que muestran una mayor representacion de linajes derivados de B2.
La ejecucion del presente estudio permitié inferir que las ciudades de la costa de la region
de Antofagasta se relacionan genéticamente con otras poblaciones nativas del centro y sur
del pais, mientras que los pueblos aledafios a Calama son cercanos genéticamente a
poblaciones nativas del norte de Chile, Noroeste de Argentina (NOA) y Andes bolivianos.

Palabras Clave: ADN mitocondrial, Norte Grande, Haplogrupo B, Poblaciones Andinas.



4. Introduccidén

El desarrollo de técnicas moleculares y en especial el uso de marcadores uniparentales
como el ADN mitocondrial, ha permitido hoy en dia describir y reconstruir historias de
poblamiento y origenes de diversas poblaciones, asi como también establecer las posibles
relaciones filogenéticas que existen entre ellas.

A nivel molecular, la zona sur andina ha llamado ampliamente la atencion debido a la gran
complejidad cultural que ha alcanzado a lo largo de los afios, especificamente por el
desarrollo de centros politicos imperiales que provocaron movimientos poblacionales, redes
de intercambio y procesos de sedentarizacibn que estructuraron genéticamente a las
poblaciones de Peru, Bolivia, Argentina y Chile. Es en este contexto, que la actual region de
Antofagasta se convierte en un punto de interés valido de estudio, ya que tanto evidencia
arqueoldgica como bioantropoldgica ha revelado que desde tiempos prehistéricos ha
existido una ocupacién continua en el lugar tras la instauracién de una red de caravaneo y
movilidad poblacional entre los sectores de la costa, la sierra y los valles altos. Este
desarrollo complejo de relaciones culturales perduré incluso tras el proceso de Colonia,
Independencia y Republica, lo que se ha traducido en que la region de Antofagasta hasta el
dia de hoy, sea considerada un polo de atraccion para migrantes nacionales y extranjeros,
enriqueciendo dia a dia la historia local.

Para poder describir, reconstruir la historia local y establecer relaciones de tipo genético por
via materna con otras poblaciones chilenas y del area sur andina; la presente memoria de
titulo secuencié la regién hipervariable del ADN mitocondrial de 192 muestras obtenidas en
las ciudades de Antofagasta y Calama. Dentro de los resultados adquiridos, se encontrd un
alto porcentaje de haplogrupos de origen amerindio, y en especial una alta proporcién del
haplogrupo B2 y sus linajes derivados en las localidades de los valles altos de la region.

Los resultados obtenidos en esta memoria de titulo, por tanto, ayudaron a caracterizar a
nivel de frecuencias de macrohaplogrupos mitocondriales y establecer patrones genéticos
entre las poblaciones de la region de Antofagasta con respecto a otras poblaciones chilenas
y del area sur-andina. Ademas, los datos obtenidos son un aporte y complemento a las
pocas investigaciones que han analizado el ADNmt en poblaciones mestizas y urbanas del
Norte Grande del pais.



5. Antecedentes
5. a. ADN Mitocondrial y su relevancia en estudios microevolutivos

La mitocondria es un organelo intracelular con un origen endosimbidtico que tiene por
funcidén producir energia para llevar a cabo procesos vitales como la respiracion celular y la
metabolizacién de acidos grasos. Estructuralmente hablando, la mitocondria en su interior
posee un sistema gendémico propio: el ADN mitocondrial (ADNmt). Esta biomolécula,
constituida por solo 16.569 pares de bases se caracteriza por ser circular, de doble hebra,
cerrada y con miles de copias por cada célula (Anderson et al., 1981).

El ADNmt se define ademas porque practicamente la totalidad de su genoma es codificante
para 37 genes: 2 ARN ribosomicos, 22 ARN de transferencia y 13 proteinas que participan
en la fosforilacion oxidativa. Sin embargo, existen aproximadamente 1.200 pares de bases
gue no codifican. Este conjunto de pares de bases es denominado D-Loop o Regién
Control, el cual estd compuesto por 3 regiones hipervariables que se ubican en torno al
origen de replicacién del ADNmt (ver Figura 1) (Moraga, Pezo y de Saint Pierre, 2016).

1/16.569
-
574 438 312 57 | 16.383 16.024
575 [nv3 HV2 HV1 | 16.000

Region de Control
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16.569 pares de bases L

\
Cox2 ATPSATPS

Figura 1: Diagrama del genoma mitocondrial. Fuente: Leiva, 2010.

Debido a que el ADNmt se destaca por tener una alta frecuencia de mutaciones (las cuales
se van acumulando a lo largo del tiempo), no sufrir recombinacion génica y por poseer una
transmision unidireccional por via materna; este marcador es una excelente herramienta
para poder deducir patrones migratorios, diferenciar y estudiar poblaciones (Moraga et al.,
2016).



5. b. Poblamiento Americano y ADNmt

Los estudios que se han realizado sobre el poblamiento americano, y en especifico los
procedentes desde la arqueologia y bioantropologia, cobran vital relevancia debido a que
permiten crear un panorama general sobre las posibles hipotesis, vias, tiempo y duraciones
por las que se produjo este fendmeno (Rothhammer & Dillehay, 2009; Manriquez et al.,
2016).

Las evidencias que han surgido desde la arqueologia, la antropologia, la genética y la
linglistica indican que las poblaciones nativas americanas surgieron a partir de poblaciones
asiaticas que migraron desde el noreste de Asia hace unos 23.000 afios atras, a través de
las tierras emergidas en el actual estrecho de Bering (Moraga et al., 2016). Estos grupos
humanos se mantuvieron parcialmente aislados en Beringia por unos 3.000 a 4.000 afios;
para finalmente colonizar el continente hace unos 19.000 a 15.000 afios atras a finales del
Ultimo Méaximo Glacial (Moraga et al., 2016; Tamm et al., 2007).

Los estudios genéticos que han utilizado el ADN mitocondrial como marcador en América,
han permitido realizar una caracterizacion genética de forma panoramica, asi como también
dar cuenta de la estimacion de la antigiedad de ciertos linajes con el fin de complementar o
contrastar los datos entregados por otras disciplinas. En este sentido, se han descrito cuatro
linajes mitocondriales (A, B, C y D) que tienen un origen asiatico (Torroni et al., 1993; Achilli
et al., 2008). A pesar de que se tenga un rango temporal amplio en el que se produjo el o
los procesos migratorios hacia América; en la actualidad se sabe que estos mismos linajes
han aumentado en ndmero gracias a un incremento en la resolucion del arbol filogenético,
dando a conocer asi los siguientes haplogrupos fundadores de América: A2, B2, C1b, Clc,
C1d, C4c, D1, D2a, D3, D4h3 y X2a. Cabe destacar que estos haplogrupos poseen una
distribucion variable a lo largo del continente (Achilli et al., 2008; Tamm et al., 2007). Al
respecto, Brown et al. (1998) describid6 que el haplogrupo C4c ha sido encontrado en
poblaciones de Canada y Colombia; mientras que el haplogrupo X2a ha sido identificado y
acotado solo en el norte de América, por lo que califica como un haplogrupo raro, ya que no
presenta una distribucion variable por el continente.

5. c. Poblamiento del Cono Sur y de los Andes: Evidencias arqueolégicas y genéticas

Uno de los puntos principales de la colonizacion del continente americano es lo que
respecta al poblamiento del cono sur. Acorde a Barbieri et al. (2011), el escenario del
poblamiento de Sudamérica es un panorama que aun sigue sin tener resolucion, ya que no
existe claridad con respecto a las rutas migratorias ni el tiempo que tomo en llevar a cabo
este proceso. Segun Rothhammer & Dillehay (2009), la evidencia paleoclimética y
arqueoldgica apunta a que este proceso ocurri6 hace unos 15.000 A.P a 13.500 A.P, a
finales del Pleistoceno.

El modelo migratorio propuesto por Rothhammer & Dillehay (2009), sefiala que la via de
entrada hacia el continente se produjo por el Istmo de Panama. Una vez cruzado este paso,
los cazadores recolectores pudieron haber llegado a las tierras altas de los Andes por los
valles de los rios Cauca y Magdalena en Colombia. De este mismo evento, se propone que
otros grupos se movieron hacia el lado caribefio, especificamente hacia Venezuela, las
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Guayanas y el noreste de Brasil. Aquellos grupos humanos que tomaron el camino
venezolano, posteriormente se dispersaron por las riberas este y oeste del rio Amazonas. A
partir del Amazonas y el noreste argentino, distintos grupos humanos migraron al este de
Brasil, la pampa y la Patagonia argentina. Por otra parte, el modelo migratorio de
Rothhammer & Dillehay (2009) propone otro escenario, donde se sugiere que el proceso
migratorio del continente suramericano se produjo por una ruta costera, donde los grupos
humanos aprovecharon los recursos marinos para su subsistencia (ver Figura 2).

En respuesta a la probleméatica anterior, los estudios de ADNmt tampoco han podido ser
resolutivos al momento de referirse al modo y en qué rango temporal se produjo este
avance migratorio hacia el cono sur. A pesar de esto, se ha propuesto que este territorio fue
poblado hace unos 14.000 afios (Lewis et al., 2007); especificamente por el Istmo de
Panama (Barbieri et al., 2011). Este dltimo dato cobra vital relevancia, ya que existen dos
escenarios explicativos por los cuales se pudo llevar a cabo este proceso: uno que posee
multiples olas migratorias, y que es apoyado por diferencias genéticas entre zonas eco-
geograficas como la Andina; y otro con un Unico evento migratorio, lo que sugiere una
homogeneidad en todas las muestras sudamericanas que no ha sido del todo encontrada
(Lewis et al., 2007).

Figura 2: Mapa de rutas migratorias propuestas por Rothhammer & Dillehay (2009).

Un punto central dentro de esta gran masa terrestre del continente sudamericano, es la
region de los Andes. Este sector, ha sido ampliamente estudiado por disciplinas como la
arqueologia, la etnohistoria y la lingiistica debido a su gran riqueza, diversidad y
complejidad cultural. La adaptacion a la altura que desarrollaron las poblaciones, el
advenimiento de la agricultura y el establecimiento de una serie de centros politicos
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imperiales como el de Wari, Tiwanaku e Inca, han hecho de este espacio un foco de estudio
digno de interés (Fehren-Schmitz, Harkins & Llamas, 2017).

Desde una perspectiva paleogenética, Fehren-Schmitz et al. (2017), sugiere que el
poblamiento de la region de los Andes Centrales se produjo de forma estacionaria por el
sector de la costa hace unos 14.000 a 13.000 afios atras. Sin embargo, la presencia
permanente de grupos humanos se dio hace unos 12.000 a 10.000 afios atrés. Lo anterior,
guarda directa relacion con dos escenarios propuestos para explicar la dispersion
poblacional inicial del continente: una ola migratoria proveniente desde Norteamérica por el
lado costero de los Andes y con posteriores cruces a diferentes latitudes a través de la
cordillera; o bien una separacién espontanea en la parte norte del continente sudamericano
en dos grupos que tomaron vias migratorias distintas, una por la costa y otra por continente
(Fehren-Schmitz et al., 2017).

Al respecto, las herramientas genéticas han sido cruciales para poder testear la efectividad
de ambos escenarios, sin poder obtener una conclusién precisa al respecto. Fehren-
Schmitz et al. (2017), describe que el primer escenario se apoya en evidencias que indican
gue las poblaciones andinas muestran una mayor diversidad genética mitocondrial y
nuclear, ademas de una menor diferenciacion con respecto a otras poblaciones
provenientes del centro y este del continente. Por otro lado, a través del analisis de STRs
(Short Tandem Repeat 0 microsatélites) pertenecientes a poblaciones nativas andinas del
oeste del continente, se pudo establecer que estos grupos humanos presentaban niveles de
variacion similares a los encontrados en las poblaciones del centro y este de Sudameérica, lo
gue es inconsistente con el modelo de mudltiples olas migratorias, sin necesariamente
confirmar la efectividad del modelo de una Unica via migratoria (Fehren-Schmitz et al.,
2017).

Fehren-Schmitz et al. (2017) por medio de su revision bibliografica nos permite ver que
existe el consenso de que en la zona de los Andes hubo una continuidad poblacional que
perduré por lo menos 8.000 afios antes del contacto europeo y que se caracterizl por tener
un limitado flujo génico proveniente de otros sectores del continente. Lo anterior puede
verse reflejado en la alta diversidad genética intragrupal en poblaciones modernas andinas,
lo que también resulta indicativo de los tamafios efectivos poblacionales, ademas de un flujo
génico alto y constante (Fehren-Schmitz et al.,, 2017, p.5). En suma a lo anterior, esta
continuidad y afinidad entre los grupos andinos puede evidenciarse en la predominancia del
macrohaplogrupo B a lo largo de los Andes (Fehren-Schmitz et al., 2017).

Resulta de importancia destacar que este patrén —a nivel de macrohaplogrupo- no siempre
fue asi. Estudios con ADN antiguo (aDNA) y ADNmt han demostrado que la zona Andina,
dependiendo del periodo temporal en el que nos situemos, mostrara diferencias en las
frecuencias de haplogrupos. De esta manera, las poblaciones de los Andes Centrales de la
costa noreste y sureste del Peru en el Periodo Intermedio Tardio (1.000-1.400 A.P), los
patrones mitocondriales mostraran una alta frecuencia del macrohaplogrupo D en contraste
con el macrohaplogrupo B. Es con el comienzo del Periodo Tardio que el macrohaplogrupo
B se convierte en un grupo dominante en esta area (Baca, Molak, Sobczyk, Weglenski &
Stankov, 2011; Barbieri et al., 2011; Barbieri et al., 2014; Batai & Williams, 2014; Fehren-
Schmitz et al., 2017).
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Por otro lado, desde una perspectiva filogeografica, Gomez-Carballa et al. (2018), sefiala
qgue el andlisis geograficamente restringido de subhaplogrupos mitocondriales ha servido
para dilucidar los movimientos demograficos que ocurrieron en Sudamérica luego de la
primera ola colonizadora. Por ejemplo, el haplogrupo B2 al tener frecuencias que oscilan
entre el 42% y 75% en muestras antiguas de los Andes del Perd; y un 70% a 90% en
muestras provenientes de algunas poblaciones Aymara y Quechua de Bolivia y Perd,
convierten a este haplogrupo en un buen marcador para estudiar la transformacion y
continuidad demografica que ocurrio en los Andes.

GOmez-Carballa et al. (2018), al analizar mitogenomas y datos autosomales de diversas
poblaciones del continente latinoamericano, ha podido establecer que existe una gran
afinidad genética entre las poblaciones de la regién andina, las cuales ademas muestran un
marcado aislamiento genético con respecto a otras regiones del continente; tal y como lo
sefialé Fehren-Schmitz et al. (2017).

Bajo los antecedentes propuestos por Gémez-Carballa et al. (2018), es posible concebir un
nuevo modelo demogréafico para el poblamiento de Sudamérica, donde algunas olas de
paleoindios migrantes pudieron haber llegado a la parte norte del continente sudamericano
hace unos 16.000 a 15.000 afios atras. Estos migrantes, avanzaron a través de dos rutas
colonizadoras: una por la parte atlantica del continente y otra por la costa pacifica. Aquellas
poblaciones que se asentaron en los Andes peruanos se caracterizaron por ser
demograficamente exitosos y por experimentar un crecimiento poblacional durante al menos
8.000 afios, lo que llevé a que en la region de los Andes se gestara una importante
variacion genética. Se destaca ademas, que hubo un importante flujo génico entre los
territorios actuales de Perl y Bolivia, donde los flujos poblacionales fueron en direccién
norte-sur, sin dar cuenta de una bidireccionalidad (Goémez-Carballa et al. 2018).

Este nuevo modelo migratorio ademas, postula que los paleoindios que se situaron en las
latitudes de los Andes no tuvieron intercambio génico con poblaciones del este ni con
poblaciones que se asentaron en el sur del continente, excepto al parecer con aquellas que
se encuentran en la franja andina de los territorios chilenos. Ademas, los bosques
amazoénicos actuaron como una barrera geografica para el flujo génico entre las poblaciones
gue migraron por el lado de la costa pacifica y atlantica, por lo que el flujo poblacional en
esta Ultima zona jug6é un rol importante en la colonizacion de las areas no andinas en
tiempos mas recientes; incluso en sectores caribefios como Puerto Rico (Gomez-Carballa et
al. 2018).

5. d. Descripcién genética de los Andes del Sur

La regién de los Andes del sur, se compone por los paises de Peru, Bolivia, la zona del
noroeste de Argentina y el norte de Chile.

La composicion genética de los habitantes del &rea sur andina, se perfil6 en gran parte por
una serie de movimientos poblacionales que derivaron del desarrollo de las redes de
intercambio tras el alzamiento de centros politicos imperiales en tiempos precolombinos
(Fuselli et al., 2007). Debido a esto, numerosos estudios con marcadores uniparentales
como el ADN mitocondrial, han permitido caracterizar genéticamente a las distintas
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poblaciones del mundo andino, en base al estudio de poblaciones precolombinas, indigenas
y/o mestizas.

Por medio de la investigacion filogeogréfica realizada por Gémez-Carballa et al. (2018) y el
trabajo realizado por Fehren-Schmitz et al. (2017), se ha podido esbozar brevemente que la
presencia del macrohaplogrupo B es una constante a nivel genético en la zona de los
Andes. Particularmente, Gdémez-Carballa et al. (2018) ha podido evidenciar que el
haplogrupo B2 esta presente en aproximadamente un 23% del total de ADN mitocondriales
existentes a nhivel sudamericano, con frecuencias que varian a lo largo de continente. De
esta manera, en sectores como Ecuador en poblaciébn mestiza, el haplogrupo B2 se
encuentra con una frecuencia cercana al 20%, valor que aumenta a un 40% en poblacion
indigena del mismo pais. Como se dijo anteriormente y en palabras del mismo autor; en
algunas poblaciones Aymara y Quechua de Per( y Bolivia, estas cifras se incrementan
exponencialmente alcanzando valores que varian entre un 70% y un 90%.

Con el objetivo de caracterizar la variacion interna del haplogrupo B2, Gomez-Carballa et al.
(2018) estudié ciertos subhaplogrupos derivados del haplogrupo B2, identificando nuevos
subclados que son especificos para ciertas areas de los Andes del sur. De esta manera,
encontramos primeramente el subhaplogrupo B2ai, el cual estd definido por la transicion
C16168T, tiene una antigiiedad aproximada de 8.400 afios, y se encuentra con frecuencias
del 4% casi exclusivamente en el area andina de Perld y Bolivia, sin embargo, este
subhaplogrupo se ha esparcido a paises como Ecuador y el norte de Chile.

Ademas, se identificé otro nuevo subhaplogrupo exclusivamente andino denominado B2aj,
el cual se define por las mutaciones A8853G, G15883A y C16188T. La divergencia
molecular de este haplogrupo indica que tiene un origen un poco mas temprano que B2ai,
especificamente hace unos 10.400 afios atrds. Este haplogrupo esta distribuido
principalmente en Pert y Bolivia, pero también se ha encontrado con abundancia en
poblaciones de los Andes argentinos. Debido a que la diversidad molecular de este
haplogrupo es mayor en Peru -en comparacion con las otras areas andinas-, se postula que
este linaje se origind alli. Otro elemento que es preciso resaltar es que en base a los
patrones filogenéticos, se ha establecido que el flujo de este haplogrupo fue de Per( hacia
Bolivia y de alli hasta el norte de Argentina y no a la inversa (Gémez-Carballa et al., 2018).

Otro subhaplogrupo que es importante mencionar y que fue definido por Gobmez-Carballa et
al. (2018) es B2y, el cual presenta la transicion C16261T y se caracteriza porque es un
clado que se origin6 en la costa pacifica de Norteamérica hace unos 14.300 afios atras y
gue puede ser encontrado a lo largo del continente americano por la vertiente pacifica hasta
la zona norte de Chile.

Por otra parte, si hacemos un desglose de acuerdo a los paises que componen la region
andina, podemos observar con mayor detenimiento los patrones y variaciones en la
composicion genética de los habitantes de cada region.

De esta manera, podemos destacar primeramente que en Bolivia se han realizado
investigaciones genéticas mitocondriales tanto en poblacion urbana como aborigen,
destacando el trabajo de Taboada-Echalar et al. (2013) donde se explor6 a nivel global la
variabilidad de las poblaciones bolivianas, incluyendo muestras de bolivianos no-nativos de
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poblaciones rurales y urbanas de los departamentos de Beni, Chuquisaca, Cochabamba, La
Paz, Pando y Santa Cruz.

A nivel de frecuencias mitocondriales, Taboada-Echalar et al. (2013) ha podido establecer
gue existen diferencias importantes entre los principales departamentos de Bolivia, lo que
puede verse reflejado en la comparacion de las frecuencias obtenidas en La Paz (A: 10%,
B: 71%, C: 12% y D: 7%) con respecto a las de Beni (A: 12%, B: 30%, C: 48%, D: 10%). En
base a lo presentando anteriormente, Taboada-Echalar et al. (2013) sefala que existe a
nivel de frecuencias una gradiente longitudinal, donde el macrohaplogrupo B predomina en
las poblaciones de la region de los Andes (71%) y va decreciendo a medida que nos
acercamos hacia los Llanos (32%).

Por otro lado, Taboada-Echalar et al. (2013) al poder representar todas las regiones
ecoldgicas presentes en Bolivia (Andes, area sub-andina y los Llanos), ha podido establecer
gue el area andina y sub-andina presentan una diversidad genética menor en comparacion
con los Llanos.

Dentro de la categoria de poblacion urbana, Batai & Williams (2014), al estudiar poblacion
Aymara del sector de La Paz, ha podido establecer que tanto Aymaras como Quechuas son
genéticamente diversos, ya que ambas poblaciones se caracterizan por haber sufrido
constantes procesos de expansion y migracion desde tiempos prehistoricos. A nivel de
frecuencias, el haplogrupo B2 es el que posee mayor representacion (62,3%) con respecto
a los demés haplogrupos mitocondriales amerindios. Dentro de las muestras trabajadas por
Batai & Williams (2014), se encontrd individuos que poseian la mutacion C16188T —hoy
B2aj-; lo cual es relevante, ya que desde ese entonces se tenia la certeza de que ese
haplogrupo era originario de la zona de los Andes.

Afonso Costa et al. (2010), por otro lado, también trabajé con muestras de individuos
provenientes del sector de La Paz en Bolivia. Al igual que Batai & Williams (2014), el
haplogrupo con mayor representacion fue el B2 con un 57,27%. A diferencia de lo
encontrado por Batai & Williams (2014), es necesario decir, que dentro de las muestras
trabajadas por esta investigacion, se encontré un 3,64% de haplogrupos no amerindios,
tales como H, M7 y M8. La presencia de estos haplogrupos de origen europeo en las
muestras trabajadas, ha sido explicada por Afonso Costa et al. (2010) como un efecto de las
actividades coloniales o bien migraciones recientes.

Por dltimo, Gaya-Vidal et al. (2011) en base al estudio de poblacion nativa Aymara
(proveniente del sector del Lago Titicaca) y Quechua (oriunda del departamento de Potosi),
dio cuenta de que el haplogrupo B2 alcanzé cifras de representacion de 81% y 61%,
respectivamente, siendo nuevamente ambas poblaciones reconocidas por su gran
diversidad haplotipica. De igual manera, es trascendental mencionar que la variante del
altiplano B2aj fue encontrada en un 60% de la totalidad de las muestras trabajadas por
Gaya-Vidal et al. (2011), teniendo la poblacion Aymara un 31% de representacion de este
linaje, mientras que en Quechuas solo llegaron al 21%.

No estd demas mencionar que tanto B2y como B2aj son linajes que probablemente
vivenciaron una expansion y crecimiento poblacional hace unos 5.000 afios atrds en la
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region de los Andes (Gomez-Carballa et al., 2018), por lo que se puede explicar la gran
presencia de estas variantes en poblaciones actuales.

Las investigaciones realizadas con ADN mitocondrial en la regién de Per( sugieren un
panorama similar al boliviano. Primeramente, estudios con ADN antiguo permiten reafirmar
la preponderancia del macrohaplogrupo B por sobre otros haplogrupos amerindios en la
zona de los Andes. Particularmente, de los sitios arqueolégicos de Paucarcancha,
Patallacta y Huata (cercanos a Machu Picchu); la frecuencia del macrohaplogrupo B llegé a
un 22,9% (Shinoda, Adachi, Guillen & Shimada, 2006). En contraste a lo anterior, Valverde
et al. (2016), al analizar el ADN antiguo de individuos provenientes de tres periodos
culturales sucesivos en el sitio arqueoldgico de Huaca Pucllana en Lima; ha podido
establecer a nivel de frecuencias mitocondriales que en el periodo Lima (Periodo Intermedio
Temprano, 500-700 d.C) predomind el haplogrupo B2 con una frecuencia del 44%, mientras
gue en el Periodo Wari (Horizonte Medio, 800-1.000 d.C) fue el haplogrupo C1 con un 50%
de representacion. Por ultimo, en el Periodo Ychsma (Periodo Intermedio Tardio, 1.000-
1450 d.C), predomin6 nuevamente B2 con un 47%.

Por otra parte, investigaciones realizadas con muestras contemporaneas de poblaciones
Uro, Aymara y Quechua en el sector peruano del Lago Titicaca, dan cuenta de que tanto
Aymaras como Quechua presentan una mayor crecimiento poblacional en comparacion con
los Uros, siendo los Quechuas del Perq, los gue muestran una mayor diversidad haplotipica
(Barbieri et al. 2011).

Sandoval et al. (2013) por otra parte, también trabajé en su investigacién con poblacion
nativa del altiplano de Peru y Bolivia (particularmente los grupos étnicos Uros de Peru y
Uru-Chipaya y Uru-Poopo de Bolivia); con el objetivo de caracterizar las relaciones
genéticas de estos grupos con respecto a otras poblaciones altiplanicas del Lago Titicaca
como Aymara y Quechua, ademas de Machiguenga y Yanesha del Amazonas peruano.
Dentro de los resultados entregados por Sandoval et al. (2013), la distribucién de
frecuencias de haplogrupos mitocondriales muestra una predominancia del haplogrupo B2
por sobre el resto de haplogrupos nativo americanos. Ademas, por medio de la realizacion
de pruebas de AMOVA, se pudo establecer que los Uros del Pera se diferencian
genéticamente de los Uros provenientes de Bolivia. Por otra parte, es importante mencionar
gue la red de haplotipos del linaje B2, mostr6 que tanto los Uros de Per( y Bolivia
comparten varios linajes divergentes y se relacionan genéticamente con otras poblaciones
altiplanicas, a diferencia de lo hallado para los grupos amazonicos del Perd, los cuales se
agrupaban entre si.

Por ultimo, la investigacion hecha con ADNmt en la provincia de Jujuy al noroeste de
Argentina, indica que las poblaciones del NOA tienen una fuerte conexiébn con las
poblaciones del circulo sur andino debido a que la frecuencia del haplogrupo B2 alcanza
una cifra del 56,7%. Ademds, los individuos de la region de Jujuy muestran una alta
diversidad genética, lo que es similar a lo encontrado en otras poblaciones circumpunefas
(Cardoso et al.,, 2013). A lo anterior, estudios con poblaciones modernas en Argentina
indican que la mayor concentracion de haplogrupos nativo americanos esta en la zona norte
y sur del pais, mientras que la zona central tendria una mayor proporcion de linajes
europeos. Particularmente el norte de Argentina, la poblacion nativa presenta un 38% de
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frecuencia de haplogrupo B, mientras que la poblacibn mestiza de la misma zona alcanza
un 19% de representacion (Catelli et al., 2011).

Las investigaciones realizadas con ADNmt en la zona norte de Chile (ver mas detalle en
Apartado 5. f); develan al igual en el resto de los paises que componen el circulo sur
andino, las altas frecuencias del haplogrupo B2 por sobre el resto de los haplogrupos
mitocondriales amerindios. De esta forma, se observa en poblaciones mestizas urbanas
como Iquique que el haplogrupo B2 alcanza un valor del 30,5% (Gomez-Carballa et al.,
2016); mientras que en poblaciones mestizas de localidades rurales de la zona norte la
frecuencia del haplogrupo B2 alcanza un 53% en el Valle de Azapa, un 70% en el Valle de
Camarones y un 48% en caleta Paposo (Moraga et al., 2016).

Por otra parte, dentro de las investigaciones realizadas con poblacion nativa en el norte de
Chile destaca de Saint Pierre et al. (2012b), quien encontré una proporcion del 25% del
haplogrupo B2 en Atacamefios y un 10,3% en Aymara. A lo anterior, es interesante
comentar que en estas dos poblaciones se encontraron ademas, los linajes descritos por
Gbmez-Carballa et al. (2018), siendo la variante B2aj hallada en ambas poblaciones con un
10,7% en Atacamefios y en un 28,2% en Aymara. Las variantes B2ai y B2y se encontraron
s6lo en Aymara con cifras del 5,1% para ambos linajes. Por dltimo, resulta de gran
importancia mencionar que en ambas poblaciones el linaje B2-455+T, subhaplogrupo
asociado también al mundo andino, fue hallado en proporciones del 21,4% en Atacamefios
y 15,3% en Aymara (los valores de los sublinajes de B2 fueron calculados a partir del total
de la muestra).

5. e. Posible origen amazdnico de las poblaciones andinas

Otro item que es necesario comentar en esta dinamica del poblamiento de la zona de los
Andes, es su relacién con la Amazonia. Evidencias arqueoldgicas y etnohistéricas han
permitido afirmar la existencia de vinculos de tipo cultural a través del contacto entre
poblaciones gracias a la hipétesis de pisos ecolégicos propuesto por Murra (1975). Lo
anterior en términos simples, significa que hubo relaciones entre grupos culturales debido a
la comunicacion existente entre los sectores de la costa, el valle y la sierra gracias a una
dindmica de intercambio y contacto a través del caravaneo; propiciando el comercio y la
cohesiéon andina. Estos contactos, a modo general, han sido asociados al establecimiento
de imperios como el de Wari o Inca, que provocaron la movilizacién de grandes masas
humanas por la zona. Si bien el registro arqueoldgico es bastante fragmentado dada las
condiciones climaticas; estudios paleogenéticos han permitido realizar interpretaciones
sobre como se pobld esta zona. Acorde a Lewis & Long (2008) y Rothhammer & Dillehay
(2009); las poblaciones amazoénicas tienen una baja diversidad genética que ha sido
interpretada como resultado de un efecto fundador provocado por subgrupos
sudamericanos occidentales que cruzaron los andes para poblar la zona oriental del
continente. Al respecto, Fehren-Schmitz et al. (2017) comenta de acuerdo a la evidencia
entregada por otros estudios realizados con marcadores nucleares, que la diversidad
genética del Amazonas en general no es menor que la observada en los Andes, por lo que
los patrones de diferencias genéticas intra-regionales observadas pueden deberse a
procesos mas recientes como la drastica disminucion de poblacion nativa producto la
llegada de los europeos al continente (Llamas et al., 2016; Fehren-Schmitz et al., 2017).
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En cuanto a la caracterizacién genética de las poblaciones insertas dentro de la region del
Amazonas, desde la vertiente boliviana Corella, Pérez-Pérez, Gené & Turbon (2007)
estudiaron poblaciones nativas Chimane y Moseten, grupos residentes del Departamento de
Beni. En base al andlisis del ADNmt, se estipuld que ambas poblaciones presentan
frecuencias altas y similares de los macrohaplogrupos A y B con valores del 8,7% y 10,9%,
respectivamente. Ademas, de acuerdo a los valores entregados por el indice de fijacion o
Fst es importante destacar que los grupos Chimane y Moseten son genéticamente cercanos
a poblaciones del centro y norte de los Andes y no a las poblaciones de la Amazonia. Este
resultado, de acuerdo a las palabras de Corella et al. (2007), puede ser explicado por las
altas frecuencias de los macrohaplogrupos Ay B.

Desde otro &ngulo, las investigaciones realizadas con ADN mitocondrial en poblaciones de
la region de la Amazonia peruana, tales como Yanesha, se caracterizan por presentar a
nivel de frecuencia mitocondrial altas proporciones del macrohaplogrupo B, teniendo las
villas que se ubican en la zona intermedia de la selva un 39% de frecuencia, mientras que
las aldeas de la zona alta de la selva muestran un 55% de representacién de este
haplogrupo. En base a los valores entregados por los indices de fijacion, se destaca que la
poblacion Yanesha de las aldeas de la zona alta de la selva es similar con poblaciones
Quechua y Aymara de Cuzco, al igual que de Puno, Tayacaja, Potosi y de Mekranati (Brasil)
y Emerillon (Guayana Francesa); mientras que la poblacion Yanesha provenientes de las
aldeas intermedias se asemejan genéticamente con Quechuas de Tayacaja y el area del
Titicaca, asi como también con otras poblaciones amazoénicas de Brasil, tales como Arawak
Moxo, Kayapo, Munduruku y Pacaas Novos (Barbieri et al., 2014). Esta similitud genética
encontrada en la poblacion Yanesha de la zona intermedia de la selva con grupos
provenientes de la Amazonia, puede ser explicada por la incidencia de la frecuencia del
haplogrupo D, el cual es tipico del sector de la Amazonia y que en Yanesha alcanzé un 20%
de frecuencia (Barbieri et al., 2014).

Di Corcia et al. (2017), por otra parte, al estudiar poblaciones peruanas nativas insertas en
el bosque amazobnico, tales como Ashaninka, Cashibo, Shipibo y Huambisa; ha podido
establecer a nivel de frecuencias de haplogrupos mitocondriales que tanto Cashibo y
Shipibo presentan altas frecuencias del macrohaplogrupo C, mientras que Ashaninka
muestra un 35% de frecuencia del macrohaplogrupo D, lo cual lo hace compatible con otras
poblaciones amazénicas. Por ultimo, el grupo Huambisa muestra un 63% de frecuencia del
macrohaplogrupo B2.

Por otro lado, en base a los valores entregados por el indice de fijacion Fsr, se destaca que
la Gnica poblacion estudiada por Di Corcia et al. (2017) que se agrupa con Quechuas y
Aymara de Per( y Bolivia al igual que con Yanesha y Machiguenga, son los Huambisa;
mientras que Ashaninka y Shipibo se agrupan con poblaciones del oriente de Bolivia y Perq,
asi como también del Amazonas de Brasil. Ademas, estas tres poblaciones nombradas
presentan un indice de diversidad muy alto con respecto a Cashibo, ya que este Ultimo
grupo se mantuvo mas aislado durante los ultimos centenarios.

Sandoval et al. (2016) al estudiar grupos Quechua-Lamistas y Chankas —poblaciones
guechua parlantes del Pert y Ecuador-, ha podido establecer por medio del andlisis de la
region control del ADNmt que los grupos Quechua-Lamistas se relacionan mas
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cercanamente con poblaciones de la Amazonia y Quechuas del Ecuador. Lo anterior, se
apoya principalmente en que individuos Quechua-Lamistas no comparten haplotipos con
individuos de otros grupos étnicos, lo que sugiere que podria haber una separaciéon de
varias generaciones con respecto a otros grupos amazonicos relacionados. Ademas, por
medio del indice de fijacion se pudo establecer que existe una diferenciaciébn genética
menor entre los grupos Quechua-Lamistas y los amazoénicos, a diferencia de lo hallado
entre los Quechua-Lamistas y grupos andinos. Por otro lado, a nivel de frecuencias
mitocondriales, el haplogrupo B2 fue el que se encontr6 en mayor proporcion entre los
individuos Quechua-Lamistas; sobre todo de individuos provenientes de localidades como
Waykua, Pamashto y Chumbaki.

En otro orden de cosas, resulta de gran importancia mencionar los estudios de Moraga et al.
(2001) y Rothhammer et al. (2003) al estudiar muestras de ADNmt antiguo de momias
excavadas en los Valles de Azapa, Tarapaca y Camarones en el extremo norte de Chile y
en restos esqueletales del sitio arqueoldgico Tiwanaku, respectivamente.

Rothhammer et al. (2003) sefiala que a nivel de frecuencias mitocondriales tanto los
haplogrupos amerindios C como D alcanzaron frecuencias del 23%. Al comparar las
frecuencias obtenidas con poblaciones Aymara, Quechua, Valle de Azapa y poblaciones
aborigenes de la Amazonia por medio del test de Fsr, fue posible determinar que existe
poca distancia genética entre el grupo tiwanakota con las poblaciones del Valle de Azapa,
amazoénicos y Quechuas. A lo anterior, para los autores la similitud encontrada entre
Quechuas y el grupo tiwanakota podria estar indicando que ambas poblaciones hayan
compartido ancestros comunes cuyos origenes estan en la region selvatica de Bolivia
(Rothhammer et al., 2003).

Por otra parte, Moraga et al. (2001) al estudiar restos prehistéricos del Valle de Azapa, ha
podido establecer que tanto el haplogrupo A y C presentan cada uno una frecuencia del
31,2% de representacion. Al comparar las frecuencias obtenidas con poblaciones Aymara,
Atacamefios, Amazonia, Pehuenche y Mapuche por medio del test de Fsr, se establecié
gue la distancia entre los restos prehistéricos de Azapa y las poblaciones aborigenes de la
Amazonia es pequefia, mientras que se observaron distancias mayores entre las
poblaciones del norte (Aymara y Atacamefios) y sur de Chile (Pehuenche y Mapuche).

Lo relevante de ambos estudios, es que las frecuencias obtenidas para el haplogrupo B no
superan el 20%, por lo que difieren completamente con lo hallado en poblacién actual
Aymara y Atacamefia, en las cuales el haplogrupo B representa cerca del 70% (Rocco et
al., 2002).

5. f. Estudios con ADNmt en Poblaciéon Chilena

A nivel de genoma, la poblacién chilena ha sido estructurada por tres componentes
mayoritarios: uno amerindio, uno europeo Yy otro africano (Cussen, 2016). Sin embargo, la
proporcion en la que encontremos cada elemento variara segun el punto geografico en el
gue nos situemos y los fendmenos migratorios que pudieron haber afectado a cada una de
las localidades.
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Gracias a los estudios realizados con ADNmt en poblacién chilena, hoy en dia se puede
contar con evidencia sobre la presencia y frecuencia de haplogrupos mitocondriales en
poblacion originaria del norte (Aymara, Atacamefios) (Merriwether, Rothhammer & Ferrell,
1995; Rocco et al.,, 2002; de Saint Pierre et al., 2012a), poblacién originaria del sur
(Mapuche, Pehuenche, Huilliche, Yamana y Kawésqar) (Horai et al., 1993; Merriwether et
al., 1995; Lalueza, Pérez-Pérez, Prats, Cornudella & Turbon, 1997; Moraga et al., 2000;
Garcia-Bour et al., 2004; Garcia et al., 2006; Moraga, de Saint Pierre, Torres y Rios, 2010);
asi como también poblacion chilena mestiza de sectores urbanos (Gémez-Carballa et al.,
2016; Vieira-Machado et al., 2016) y rurales (Apata, Arriaza, Llop & Moraga, 2017).

Los analisis efectuados en poblacion originaria en relacion a los macro haplogrupos
fundadores (A, B, C y D), muestran un patrén de gradiente latitudinal a lo largo del pais.
Este hecho ha dado cuenta de la existencia de altas frecuencias del haplogrupo B2 en
poblacion Aymara y Atacamefia (aproximadamente un 65%), mientras que el haplogrupo
derivado B2i2 -ausente en el norte-, se presenta con frecuencias que oscilan entre el 10% y
el 40% en poblaciones sureflas como Mapuche, Huilliche y Pehuenche. A su vez, los
haplogrupos C y D aumentan en frecuencia en los sectores mas meridionales, alcanzando
valores del 40% en poblaciones Mapuche, Pehuenche y Huilliche, en tanto que en poblacion
Kawésgar y Yamana estas frecuencias alcanzan el 50%. Especificamente, en las
poblaciones Mapuche, Pehuenche, Huilliche, Mapuche argentino y Tehuelche prima el
haplogrupo C1b13 y D1g, mientras que el haplogrupo D4h3a5 es el prioritario en la
poblacion Kawésqar. Este ultimo dato resulta de gran importancia en materias relativas al
poblamiento americano y chileno, debido a que la presencia de este haplogrupo (D4h3a5)
en las poblaciones actuales de la Patagonia y Tierra del Fuego, podrian estar indicando que
ambos grupos serian poblaciones relictas de los primeros migrantes que se desplazaron por
la costa pacifica desde Alaska hasta el Cabo de Hornos hace unos 15.000 a 20.000 afios
atras. Otro factor importante de destacar, es el hecho de que la alta concentracién de los
haplogrupos C1b13, D1g y B2i2 especificamente en poblacion Mapuche, sugiere que hubo
movilidad reducida de las poblaciones que se asentaron a finales del Pleistoceno en nuestro
pais (Moraga et al., 2016).

Por otra parte, los estudios de linajes mitocondriales realizados en poblaciones mestizas
chilenas se han centrado en localidades rurales como los Valles de Azapa, Camarones y
caleta Paposo por el norte; el Valle de Aconcagua, por la zona central; y Carelmapu,
Quetalmahue, Detif y Chiloé por la regiéon del sur. A su vez, la poblacién chilena mestiza
urbana ha sido representada por las ciudades de Iquique, San Felipe, Los Andes, Santiago,
Concepcion, Temuco y Punta Arenas. De la totalidad de poblaciones estudiadas, es preciso
resaltar que el mismo patrén de gradiente latitudinal observado en poblaciones originarias
se replica en poblacion mestiza. Es relevante mencionar, que la frecuencia del haplogrupo
B2 alcanza un 53% en poblaciones del Valle de Azapa, un 70% en el Valle de Camarones y
un 48% en caleta Paposo, mientras que en el Valle de Aconcagua alcanza valores de un
41% y en Chiloé, este haplogrupo no supera el 30% (Moraga et al., 2016). En poblaciones
del norte, y particularmente en el estudio de Saint Pierre et al. (2012a), se ha podido
establecer en base a la secuenciacion de la region hipervariable de poblaciones Aymara y
Atacamefa la alta frecuencia del haplogrupo B2 en la zona. Este ultimo punto es importante
resaltar, ya que en ambas poblaciones aparecen dos sublinajes derivados del haplogrupo
anterior (B2aj y B2-455+T); linajes que han sido encontrados en poblaciones bolivianas y
peruanas descritas en el apartado anterior.
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5. g. El Norte Grande: Prehistoria de laregion de Antofagasta

Como se ha mencionado en los apartados anteriores, el vasto territorio del Norte Grande
estd inserto dentro de area centro sur andina, que abarca desde el rio Majes (Sur del Per()
hasta el rio Salado en Chafiaral, para colindar al oriente con los territorios del lago Titicaca,
el altiplano meridional, la zona de valles y los territorios que conforman la puna de Atacama
(Niemeyer, 1989).

En términos arqueoldgicos, las investigaciones del sector del Norte Grande han propuesto
una periodificacion temporal larga y heterogénea; reconociéndose distintos periodos con
diversas expresiones culturales y materiales que se vinculan estrechamente con la
descripcion orografica de la zona. De esta forma, encontramos los siguientes periodos:
Arcaico, Formativo, Medio, Intermedio Tardio y Tardio. Es preciso sefialar, que por motivos
de interés de esta memoria, las posteriores caracterizaciones de estos periodos culturales
se centraran en las regiones que hoy responden administrativamente a la Regién de
Antofagasta, por lo que elementos arqueoldgicos de la zona de Arica y Tarapaca no seran
considerados.

El Periodo Arcaico esta comprendido aproximadamente entre los 11.000 y los 4.000 A.P
(Santoro, 1989; Santoro et al., 2016). Debido a la diversidad de procesos que se dieron a lo
largo de casi 7 mil afios de ocupacion, el Periodo del Arcaico ha sido dividido en tres fases
cronolégico-temporales: Arcaico Temprano, Arcaico Medio y Arcaico Tardio.

El Arcaico Temprano se caracteriza porque se produce la colonizacibn de ambientes
costeros y andinos gracias a mejoras climaticas debido al Ultimo Maximo Glacial (Santoro et
al., 2016). El Arcaico Medio (8.000 y los 6.000 A.P) a diferencia del momento anterior,
presenta una inestabilidad climatica, que permiti6 el uso de territorios que no fueron
considerados en la fase anterior, como los sectores costeros (Santoro, 1989; Santoro et al.,
2016). Mientras que en la zona de la puna, debido a la fuerte aridizacién, las ocupaciones
se vieron reducidas, obligando un despliegue de nuevas estrategias tecnoldgicas y de
subsistencia para su supervivencia (Santoro et al., 2016). Por ultimo, el Arcaico Tardio
(6.000 y los 4.000 A.P) destaca por una mayor intensidad en el uso de los territorios y
recursos, aparejado de una serie de cambios tecnolégicos, ampliacion de redes de
intercambio y una estructuraciéon de asentamientos mas permanentes (Santoro, 1989;
Santoro et al., 2016). Estos desarrollos fueron articulados principalmente por procesos de
transhumancia (Santoro et al.,, 2016); entendida como una migracién estacional
semipermanente que permite un tipo de movilidad recurrente dentro del territorio gracias al
establecimiento de circuitos de larga distancia desde y hacia las regiones transandinas y
costeras para el traslado e intercambio de bienes (Santoro, 1989; Santoro et al., 2016)

El Periodo Formativo (1500 al 400 a.C) se caracteriza por ser la época de transicion en el
Norte Grande (Castro, Berenguer, Gallardo, Llagostera y Salazar, 2016). Tanto Nufez,
Hidalgo, Schiappacasse y Niemeyer (1989) como Mufioz (1989) entienden a este periodo
como un paso de sociedades cazadoras recolectoras a aldeanas, proceso que se
caracterizd por ser lento y gradual. A pesar de la naturaleza gradual de dichos cambios,
estos procesos tuvieron un gran impacto en la configuracion social y material de estos
grupos. La adopcion de la de agricultura y la ganaderia, el uso de todos los espacios
productivos disponibles, asi como también la domesticacién de camélidos en el Atacama,
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facilitd que la regién circumpunefia se insertara en un extenso sistema de senderos que
permiti6 la movilidad de personas, animales, bienes y conocimientos en una red de
complementariedad zonal (Castro et al., 2016). Este Ultimo punto muestra una mayor
complejidad social con respecto al periodo anterior; elemento que ademas puede verse
aparejado en una economia de produccion excedentaria para entrar en las dinamicas de
circulacion. En relacion a lo mismo, el despliegue de este tipo de economia requiere de la
instauracion de una vida aldeana, manifestada en diversos patrones residenciales,
desarrollo ceremonial y cementerios aglutinados (Castro et al., 2016).

Desde posturas mas clasicas, el desarrollo del Periodo Formativo estd asociado
fuertemente a la influencia de agentes externos provenientes del circulo andino (Mufioz,
1989; Nufiez, Hidalgo, Schiappacasse y Niemeyer, 1989). Ya sea una racionalizacion del
medio (Nufez et al., 1989), una expresion periférica de lo andino en el actual territorio
chileno (Mufioz, 1989) o el impulso de poblaciones locales para inmiscuirse en las
dindmicas del centro sur andino (Castro et al., 2016); lo cierto es que la experimentacion
con cultigenos, asi como también la domesticacién y el desarrollo de materialidades como
textiles, ceramicos, arquitectura y metalurgia, seran telon de fondo para momentos mas
tardios en la prehistoria del Norte Grande en relacion a las dinamicas andinas.

El Periodo Medio, esta fuertemente marcado por la presencia y el impacto de Tiwanaku en
el area de los valles occidentales y San Pedro de Atacama (SPA). El Estado de Tiwanaku
se fundé y consoliddé como un centro cultural entre el 200 y el 500 d.C (Berenguer y
Dauelsberg, 1989) y desarroll6 una economia agropecuaria que le permitid cultivar la
guinoa y la papa a pesar de las adversas condiciones del altiplano; ademas de dedicarse a
la crianza de camélidos, hecho que les permitié6 proveerse de carne, lana y por sobretodo
mantener un tréfico activo de sus bienes.

La expansién del Estado de Tiwanaku sobre los valles occidentales y SPA se vio reflejada
directamente entre el 600 y el 1.000 d.C, a través de un control territorial que respondia a
tres categorias distintas de acuerdo al rol y la posiciébn geografica que cada region
representaba (Berenguer y Dauelsberg, 1989). Actualmente, se piensa las relaciones entre
Tiwanaku y SPA fueron de un caracter indirecto, dado que las interacciones entre estos dos
grupos fue de tipo reticular, donde los jefes fueron los responsables del funcionamiento de
esta red de intercambios conforme a las dinamicas de la reciprocidad andina (Castro et al.,
2016).

Las primeras hipotesis postuladas para este periodo proponen que el Norte Grande de Chile
estaria enmarcado dentro de las dindmicas andinas desde el periodo Arcaico (Nufez y
Dillehay, 1978 en Berenguer y Dauelsberg, 1989); pero el efecto mas notorio (para
lineamientos de esta memoria) se refleja en las tradiciones culturales de las fases Quitor
(400-700 d. C) y Coyo (700-900 d. C) que se despliegan en SPA. La primera fase se
caracteriza por el desarrollo alfarero local de la ceramica tipo Negro Pulido y por la
intromisién importante de objetos tiwanakotas en la zona, entre ellos tabletas para la
inhalacién de alucinégenos (Castro et al., 2016). La fase Coyo, por otra parte, destaca por la
consolidacion del Estado de Tiwanaku en el area, observandose una disminucién de
artefactos de manufactura local y un aumento de objetos tiwanakotas tales como ceramicos,
hachas o tabletas en contexto funebre. Cabe destacar que durante esta fase SPA también
hizo contacto con la Aguada en el Noroeste argentino (Castro et al., 2016).
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Si bien las evidencias arqueolodgicas indican que no hubo un cambio significativo entre este
periodo y el anterior en cuanto al area de interaccion; SPA experimenté un aumento
demogréfico que se vio reflejado por la alta concentracién de ayllus y de cementerios en la
zona (Castro et al., 2016). A su vez, las comunidades atacamefias tuvieron un acceso
mucho mayor a bienes foraneos, tales como plumas de aves tropicales o ceramicos
tiwanakotas. Esto ultimo, se relaciona fuertemente con el hecho de que SPA se transformé
en un punto neuralgico de intercambios de productos, ideas y personas, ya sea mediante el
trafico de caravaneo o incluso mediante el establecimiento de alianzas matrimoniales o
politicas (Castro et al., 2016). Esta aparente prosperidad que vivié el Oasis de Atacama,
trajo consigo una serie de desigualdades sociales y conflictos que pueden evidenciarse por
ejemplo en las ofrendas de los cementerios, donde no todos los entierros presentan bienes
gue son considerados de estatus, los que se concentran en tumbas de chamanes o jefes
(Castro et al., 2016).

Se desconoce el por qué se produjo de forma tan abrupta la finalizacién del Periodo Medio
en SPA. Ademas de coincidir virtualmente con la caida de Tiwanaku y la desaparicién de
vinculos con la Aguada; otras explicaciones al fenébmeno se vinculan con el incremento de
la desigualdad social y el acortamiento de las redes de trafico (Castro et al., 2016).

El Periodo Intermedio Tardio (PIT; 850-1470 d.C) se vio propiciado principalmente por el
colapso de Tiwanaku, formandose una serie de sefiorios independientes con poder
organizativo y de caracter dual que correspondieron a sociedades de rango, en las que la
autoridad estaba ligada a las dinamicas de la reciprocidad, intercambio, redistribucion y el
prestigio (Shiappacase, Castro y Niemeyer, 1989; Castro et al., 2016). Debido
principalmente a las caracteristicas geograficas de la zona andina, esta serie de sefiorios se
vieron “obligados” a montar sistemas de eco-complementariedad; donde sus agrupaciones
sociopoliticas y dirigentes establecen redes interregionales dentro de niveles de relaciones
jerarquizadas en busca de recursos y bienes, ya que cada poblacién presenta patrones
agropastoriles diferenciados (Castro et al., 2016). Dentro de los patrones comunes que
comparten la zona del Oasis con la cuenca del Loa, destaca principalmente la construccion
de Pucaras, aldeas construidas con piedra y con muros perimetrales que estan erigidas
sobre promontorios con buena visibilidad hacia el valle, la pampa o la vega (Castro et al.,
2016). Es preciso recalcar para este periodo, en palabras de Castro et al. (2016):

(...) Un patrén de asentamiento muy especifico para esta época y diferente del
anterior esta inspirado en el altiplano de Omasuyo, y posiblemente asociado a
migraciones poblacionales sin retorno. Comprende aldeas en laderas asociadas a
cementerios en abrigos rocosos; y en la parte més alta del asentamiento el
establecimiento de sectores de chullpa, ademas de reductos de cumbre a veces
vinculadas a actividades minerometallrgicas y en los alrededores, asociacion a
extensas areas de terrazas de cultivo (p. 272).

El Periodo Tardio (PT; 1450 - 1532 d.C), es considerado la tltima fase cronolégica dentro
de la prehistoria chilena, periodo asociado a una complejidad sociocultural vinculada al
Tawantinsuyo y su posterior colapso relacionado a la conquista espafiola. Clasicamente, el
PT ha sido entendido por Berenguer (1997) como un periodo de integracion pan andina,
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dada por la expansién y organizacion de un grupo que se vino gestando desde las
inmediaciones del Cuzco.

La influencia del Tawantinsuyo tuvo una expresion directa en la movilidad poblacional a
partir del sistema de mitas que organiza la fuerza de trabajo y reestructura los
asentamientos y la disposicion de las personas en el espacio, generando mecanismos de
rotacion que, en concordancia con los procesos de integracion regional y dinamicas de
intercambio desarrollados desde periodos anteriores, decantan en un constante flujo de
contacto y migraciones en toda la regién (Uribe y Sanchez, 2016). Particularmente, el PT
desde la arqueologia ha sido construido desde el axioma de que el Inca en las tierras
chilenas toma lo que estaba establecido previo a su llegada y lo transforma para su propio
beneficio. Por lo anterior, tanto los estudios clasicos (Barros Arana 1884 y 1999; Latcham,
1928; Llagostera, 1976) como los mas recientes (Sepulveda, 2004; Salazar, Berenguer y
Vega, 2013; Uribe, 1999; Uribe, Adan y Aguero, 2002; Uribe y Sanchez, 2016), dan cuenta
de una continuidad y cambio de una serie de materialidades que en potencia podrian dar
cuenta de esta dinamica. Cabe destacar también, que el PT ha sido entendido de forma
diferida de acuerdo al territorio en que nos situemos, puesto que se ha establecido en la
literatura que el Inca poseia un interés particular por ecozonas como Arica, Tarapaca, el
Alto Loa y SPA.

En el Alto Loa destacan dos materialidades que pueden dar cuenta de la estrategia utilizada
por el Estado incaico para vincularse e interactuar con las poblaciones locales: arte rupestre
y mineria. Sepulveda (2004) apuesta a decir que el Inca utiliz6 el arte rupestre como una
forma de dominacion (no violenta y paulatina), sobre todo hacia la cuenca del Rio Salado.
En cuanto a la mineria, el Inca reorganizé y masificd los yacimientos que ya se estaban
ocupando en el Intermedio Tardio. Ejemplo de esto son los yacimientos mineros de AB
22/39 y los sitios asociados AB-37 y 38, todos parte del complejo minero San José del Abra,
donde se intensifican los patrones productivos, con la consiguiente instauracion de un
campamento habitacional (Salazar et al.,, 2013). Por otra parte, en SPA espacios que ya
estaban establecidos desde periodos anteriores (tales como los Pucards), sufren
modificaciones a nivel arquitectonico y tecnolégico, observandose construcciones
poblacionales a sus alrededores y una experimentacion de técnicas agricolas y de irrigacion
gue se traducen en extensas obras agro-hidraulicas de terrazas y canales (Uribe et al.,
2002; Uribe y Sanchez, 2016). Un ejemplo tipo de lo anteriormente relatado es el Pucara de
Turi, el cual presenta galpones o callancas (Uribe y Sdnchez, 2016). Otras materialidades
gue no se han quedado exentas de influencia incaica son los cerdmicos y textiles,
tradiciones que intentan por un lado reproducir productos de estilo cuzquefio, a través de la
aplicacion de técnicas y decorados mucho mas finos y acabados (Uribe y Sanchez, 2016).

Un ultimo aspecto arqueoldgico que se ha estudiado en la zona del Norte Grande y que es
comun a todas las ecozonas de interés, es el Camino del Inca o el denominado
Qhapagfiam. ElI Qhapagiiam, en general se caracteriza por mantener una rectitud, y no
tener una morfologia geomoérfica. En este sentido, Berenguer, Caceres, Sanhueza y
Hernandez (2005), proponen que el camino del Inca, permitié un contacto directo entre las
entidades locales y la autoridad central, implicando una clara dominacién. Asi mismo, el
Qhapagfiam, estaba asociado a ciertos elementos del paisaje y a enterratorios pre-incaicos,
generandose asi una suerte de icono de dominacion ideoldgica. En la zona del Alto Loa en
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particular, el Camino del Inca, al no demostrarse determinado por la topografia, se devela
totalmente orientado a la mineria. Su cambio de lado en la Quebrada del Loa a la altura de
Desencuentro, estaria asociado a la presencia de los complejos mineros El Abra y Conchi
Viejo, en el lado oriental de la cordillera del medio. Segun Berenguer et al. (2005), el Inca
habria utilizado los poblados agricolas ligados al Qhapagfiam para mantener funcionando el
sistema minero.

5. h. Principales hitos histéricos de laregion de Antofagasta

Las noticias sobre las riquezas, diversidades y complejidades descubiertas en el nuevo
mundo hacia finales del siglo XV trajo consigo por orden de potencias como Espafia o
Portugal, constantes expediciones de flotas para explorar, conquistar y colonizar los nuevos
territorios y riguezas encontradas a lo largo del continente americano en pos de enriquecer
a las monarquias de Europa. En particular, en la zona de los Andes del sur tras la caida del
Tawantinsuyo en 1532, Francisco Pizarro con un grupo de soldados espafioles logran
conquistar el actual territorio del Per(, proceso que en gran medida se vio favorecido por el
manejo de las rivalidades politicas al interior del imperio incaico, la ejecucién del lider inca
Atahualpa, uso de armamento desconocido para la poblacién nativa y la introduccién de
nuevas enfermedades (De la Vega, 1722). Debido a la complejidad, magnitud y riqgueza que
caracterizd al imperio incaico, es que las huestes hispanas a partir del 1535 es que grupos
ibéricos asumen por mandato conquistar y explorar el mundo andino meridional (Téllez,
1984).

La region de Atacama, en particular, fue un espacio de transito para las primeras campafias
de la conquista, siendo a mediados del siglo XVI un espacio ocupado por entidades
aborigenes que asediaron a las primeras divisiones espafiolas que irrumpieron el paisaje
atacamefio, convirtiéndose el desierto de Atacama en un espacio marginal y fronterizo de la
dominacién europea imperante en la periferia del sur del virreinato (Téllez, 1984). Si bien las
huestes de Almagro y Valdivia transitaron por estos territorios, el primero tuvo que
enfrentarse con una etnia que disefié una estrategia de hostilizacién perdurable tanto para
las huestes espafiolas como para la servidumbre peruana; mientras que el segundo pudo
realizar en la zona una ligera pacificacion. Como consecuencia del paso de Valdivia, se
generaron alianzas estratégicas entre los Atacamefios con etnias Copiapé, con el objetivo
de hostigar a las contiendas hispanas (Téllez, 1984). Hacia 1550, las tareas de pacificacion
alternativas logran concretar definitivamente la irrupcion hispana en Tarapaca y en los
territorios de Copiapd hacia el sur, mientras que en la region atacamefia, aun predominan
los asedios a las expediciones ibéricas por parte de la poblacién nativa (Téllez, 1984). En
1557 con la presencia del licenciado Altamirano, oidor de la Audiencia de Lima, en base “al
buen tacto y, por intermedio de lenguas e indios chichas” (Téllez, 1984, p.305) como
intermediarios, se pudo llamar a la paz. De esta forma, el 5 de marzo de 1557 el pueblo
principal de Atacama cumplio la liturgia de la rendicion (Téllez, 1984).

La fase que media entre 1557 y finales del siglo XVI, se caracterizard por la instauracion
juridica de la paz y la consolidacion de la misma, con algunos levantamientos
insurreccionales por parte de la poblacion nativa (Téllez, 1984). Hidalgo (2012), sefiala que
hacia finales de siglo XVI, las autoridades hispanas no habian logrado incorporar del todo a
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la sociedad atacamefia en la dinAmica colonial, pues no fue posible obligarlos a pagar
tributo individual a la corona espafiola, ni pudieron empadronar o censar a la poblacién
atacamefia como lo hacian en otras provincias. En términos administrativos en el siglo XVI,
Atacama se establecié como Corregimiento dependiente de la Audiencia de Charcas, cuya
sede era Chuquisaca (actual Sucre, Bolivia), sin embargo, en algunas materias el Virrey del
Peru actuaba directamente sobre ella (Cisternas, 2012).

La Colonia en el siglo XVII a nivel americano se caracteriz0 por ser un periodo de
explotacibn a medias y de abandono por parte de la corona espafiola, quien volcd su
atencion en las guerras vividas entre 1620 y 1650. La debilidad de los controles imperiales,
permitié el desarrollo autbnomo de sociedades americanas, propiciadas en gran medida por
un comercio intercolonial; asi como también el aumento de poder de los criollos y la
consolidacion de oligarquias locales en funcion de alianzas entre funcionarios reales y el
clero (Cisternas, 2012). Para el Corregimiento de Atacama en el siglo XVII, es dificil definir
el grado de autonomia que alcanzaron las elites. Sin embargo, es posible mencionar que
algunos miembros del clero local participaron activamente en el comercio colonial asociado
al eje comercial de Potosi (Cisternas, 2012).

En la zona de los Andes, entre el siglo XVII y la primera mitad del siglo XVIII, las
autoridades virreinales trataron de reestablecer el orden colonial, dado que desde el siglo
XVI, los sistemas fiscales de recaudacion de dinero, tales como el tributo y la mita (basados
en la explotacion de la figura del indio) no estaban dando los resultados esperados. Debido
a esta situacion, hacia finales del siglo XVII, por orden del gobierno del virrey Duque de La
Palata, fue necesidad primordial revisar los padrones de tributarios (Cisternas, 2012).
Acogido a esta orden, Alonso de Espejo en 1683, quien realiza la Revisiobn en el
Corregimiento de Atacama. Si bien la informacion entregada por Alonso de Espejo es de
tipo fiscal y administrativo, para fines de esta memoria, la atencién esta puesta en la
descripcion realizada respecto a las condiciones de vida de la poblacion nativa de Atacama.
En particular, en Atacama la Baja (constituida por asentamientos localizados en la cuenca
del rio Loa, pueblos de Chiu, Calama, Caspana, Ayquina, ademas de Cobija); se dice que
los indios se dedicaban a la arrieria y trajines dado que carecian de tierras de cultivo de
importancia; mientras que en Atacama la Alta (conformado por los pueblos de San Pedro de
Atacama, Peine, Toconao y Socaire), los indios preferian emplearse en algun enclave
minero vecino para pagar sus tributos por lo que abandonaban la provincia, a pesar de que
poseian tierras fértiles para desarrollar el cultivo (Cisternas, 2012). Alonso de Espejo
también nos cuenta sobre aquellos indios forasteros, quienes segun La Palata eran quienes
afectaban mayormente el desarrollo normal de las mitas. Particularmente en Atacama,
Alonso de Espejo pesquis6 solo 10 forasteros, namero insignificante para la conjetura del
Duque de La Palata (Cisternas, 2012).

De esta forma, los resultados de este censo colonial, que abarcé los afios 1683 y 1689,
muestra que en los Andes, la poblacién mitimaya y tributaria, se trasladé a otras provincias
en calidad de forasteros o0 yanaconas. La realizacion de este censo ademas, permitio
confirmar que entidades como corregidores y el clero, intervenian efectivamente en la
contabilidad tributaria. Debido a lo anterior, el Duque de La Palata decidi6 reordenar la
extension del pago de tributos hacia la poblacion aborigen, en pos de revitalizar la deprimida
economia colonial (Cisternas, 2012).
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El Siglo XVIII para el area atacamefia no trajo consigo un panorama muy distinto al vivido
en el siglo XVII. Hacia la primera mitad del siglo XVIII, las autoridades coloniales se
encontraban en la busqueda de formas para aumentar los ingresos a las arcas de la corona
en pos de sus subditos andinos, asi como también de terminar con los problemas de
fiscalidad colonial (Cisternas, 2012). Aun en este siglo, los corregidores, curas y caciques
seguian arreglando las contabilidades de los indios tributarios, pero a partir de la segunda
mitad del siglo XVIII, los borbones decidieron mejorar y centralizar los cobros y
recaudaciones de dinero para una mayor reorganizacion fiscal y reconquistar Las Indias. Es
por esto que en la década de 50’, el Conde de Superunda, cabecilla virreinal, mandé a
efectuar censos de caracter provincial, entre los que se cuenta la Revisita de Atacama del
Corregidor Manuel Fernandez Valdivieso de 1751-1756 (Cisternas, 2012).

La Revisita al Corregimiento de Atacama, muestra a modo general el empoderamiento de
las elites, la iglesia y los caciques; siendo estos Ultimos en su mayoria los mas
“perjudicados” por parte del Estado colonial, dado que eran los responsables de recaudar
los tributos de los Atacamefios dispersos. La Revisita del Corregimiento de Atacama
ademas, da cuenta de una serie de dificultades para recabar la informacién necesaria, dado
principalmente al fuerte patrén de dispersion y movilidad que caracterizaba a la poblacion
Atacamefia, el uso de categorias fiscales clasificatorias de quienes debian ser
empadronados, la situacién de los forasteros y por ultimo, el registro errébneo de indios en
calidad de mestizos o espafioles (Cisternas, 2012). El trabajo de Cisternas (2012) sintetiza
informacion demogréfica tanto de poblacién total como de crecimiento/decrecimiento de
poblacién en base a la informacion entregada por las Revisitas de los afios 1683 y 1751. De
esta forma, se puede afirmar con respecto a la Tabla 1, que la diferencia en el total de
poblacién entre una Revisita y otra es bastante holgada, siendo en la primera 1.975 indios
contabilizados versus 2.643 en 1752 (Cisternas, 2012).

Tabla 1: Tabla resumen poblacién total Revisitas afios 1683y 1751.

Revisita 1683 Revisita 1751

Ayllus o Pueblos Hombres | Mujeres | Total | Hombres | Mujeres Total
Conde Dugue 108 129 237 151 179 330
Sequitur 48 53 101 103 111 214
Coyo 73 83 156 62 55 117
Betere - - - 66 69 135
Solo 78 88 166 124 140 264
Solcor 60 62 122 61 64 125
Toconao 146 174 320 218 225 443
Soncor 50 41 91 65 78 143
Socaire 80 90 170 79 91 170
Peine 51 46 97 82 96 178
Total Atacama La Alta 694 766 1460 1011 1108 2119
Chiuchiu 62 62 124 107 119 226
Caspana 107 98 205 45 68 113
Ayquina - - - 30 34 64

Calama 33 29 62 38 28 66

Cobija 65 59 124 34 21 55

Total Atacama La Baja 267 248 515 254 270 524
Total 961 1014 1975 1265 1378 2643

Fuente: Cisternas, 2012.
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Por otra parte, en base a la lectura de la Tabla 2, se desprende que hacia la segunda mitad
del siglo XVIII, Atacama experimenté un crecimiento poblacional del 33,82%, siendo
localidades como Sequitur de Atacama la Alta las que presentan un mayor aumento
poblacional (Cisternas, 2012). A diferencia de lo vivido en Atacama la Alta, es importante
mencionar el decrecimiento poblacional que experimento la localidad de Cobija en Atacama
la Baja; elemento que llama la atenciéon profundamente dado que informes coloniales de la
época insistian en que el comercio maritimo ofrecia dinamismo en la economia colonial
(Cisternas, 2012).

Tabla 2: Tabla resumen crecimiento y decrecimiento de poblacion indigena Revisitas afios 1683 y 1751.

Ayllus o Pueblos Hombres | Mujeres | Total
Conde Duque 39,81 38,76 39,24
Sequitur 114,58 109,43 | 111,88
Coyo/Betere 75,34 49,40 61,54
Solo 58,97 59,09 59,04
Solcor 1,67 3,22 2,46
Toconao 49,32 29,31 38,44
Soncor 30 90,24 57,14
Socaire -1,25 1,11 0
Peine 60,78 108,70 83,51
Total Atacama La Alta 45,68 44,65 45,14
Chiuchiu 72,58 91,94 82,26
Caspana/Ayquina -29,91 4,08 -13,66
Calama 15,15 -3,45 6,45
Cobija -47,69 -64,41 -55,65
Total Atacama La Baja -4,87 8,87 1,75
Total 31,63 35,90 33,82

Fuente: Cisternas, 2012.

Por ultimo, es necesario mencionar que en términos administrativos, dado la influencia de
las reformas borbonicas, tanto Atacama como la Audiencia de Charcas en 1776 pasaron a
formar parte del Virreinato de La Plata, mientras que para 1782, Atacama dejo de ser un
Corregimiento y se convirtié en una subdelegacion dependiente de Potosi (Cisternas, 2012).

El trabajo de Bittmann (1977), por otra parte, muestra un panorama general del desarrollo
del periodo colonial en la costa de la region de Antofagasta entre los siglos XVI y XVIII.
Acorde a este autor, hacia la llegada de los espafioles y en particular en la localidad de
Cobija (hoy caleta pesquera ubicada entre Tocopilla y Antofagasta); existio una poblacién
indigena estable pero pequefia que fue distinguida por la literatura con diversas categorias
tales como Uros, Camanchacas, Proanches o Changa; que a diferencia de los “atacamas”,
eran mucho mas mansos y se dejaban evangelizar. Esta poblacién indigena de la costa
pacifica, se considerard extinta hacia la década del 1890 (Henriquez, Moraga, Llop y
Rothhammer, 2004).

En relacion a los primeros contactos con los espafoles, fuentes historiograficas describen
gue en la costa pacifica llegaron navios espafioles y de corsarios, y que ademas Cobija
funcioné como puerto de actividades comerciales a lo largo de la costa y hacia el interior de
la regidon. Desde un punto de vista administrativo, a partir del siglo XVI el Puerto de Cobija
pertenecié al Corregimiento de Atacama (dependiente de la Audiencia de Charcas) y del
Obispado de la Plata (Bittmann, 1977). Sobre los siglos XVIl y XVIII, poco se sabe sobre los
eventos que marcaron la vida colonial en Cobija. Hacia comienzos del siglo XVII, fuentes
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historiograficas relatan que el Puerto de Cobija dependia del curato de San Francisco de
Chiu; mientras que para el siglo XVIII la historiografia muestra un escenario mucho mas
heterogéneo, donde las costas pacificas eran visitadas constantemente por navios
franceses y habia un trafico comercial con el interior del altiplano (Bermudez, 1967). Al igual
gue en afos precedentes, los contactos entre la costa y el interior siguieron dandose, pues
se relata que los indigenas de la costa iban a dejarles pescado a los caciques instalados en
el interior o bien, que el trueque fue una estrategia econémica cotidiana para la obtencion
de otros tipos de alimentos (Bittmann, 1977).

Con respecto a los censos en épocas coloniales, existe poca informacién sobre el nimero
total y la ancestria de los habitantes del Puerto de Cobija. Bittmann (1977) logra estimar a
partir de libros eclesiasticos, que entre el periodo de 1600 a 1750, en su totalidad hubo
alrededor de 192 a 195 nucleos familiares, sin un nimero promedio claro sobre la cantidad
de integrantes que compone cada familia. Con respecto a la ancestria de los habitantes de
Cobija, el sustrato principal corresponde a poblacion indigena (ya sean Uros, Changos, Pro
anches, etc.) que durante este mismo periodo acostumbraba a establecer vinculos de
parentesco (matrimonios, por ejemplo) con personas procedentes de otros lugares costeros,
en especifico cercanos al puerto del Loa, Morro Moreno y Copiap6 (Bittmann, 1977).
También, en base a registros parroquiales se tiene nociéon de que en Cobija habia una
pequefia poblacién de origen espafiol que residia alli de forma permanente, pero no se tiene
mayor informacion al respecto. Por ultimo, otro segmento de la poblacién fue el componente
negroide, sin saber a ciencia cierta cuantos eran, se sabe que al parecer no eran residentes
permanentes en el pueblo de Cobija y que eran esclavos del clero y corregidores de la zona
(Bittmann, 1977).

El siglo XIX trajo consigo un paisaje heterogéneo para la Region de Antofagasta debido
principalmente al proceso de independencia y formacién de la Republica de Bolivia entre los
aflos 1809 y 1825. El siglo XIX, entonces, dara cuenta de dos procesos diferenciados para
la costa pacifica y el interior, pues fue preocupacion constante de los primeros gobiernos
bolivianos habilitar y comunicar al puerto de Cobija con el interior de Bolivia (Cajias, 1976).
En el aspecto administrativo, el distrito de Atacama, pertenecié a la Prefectura de Potosi
entre los afios 1825 y 1829, alcanzando la provincia de Litoral su independencia
gubernamental hacia 1829 debido a que era considerada como la Unica provincia que
entregaba ventajas comerciales para la Repuablica bolivariana (Cajias, 1976).
Posteriormente, hacia el afio 1839, finalmente el centro de Cobija y Atacama la Baja
(conformada por Chiu, Caspana, Ayquina Calama, Conchi y parte de Cobija) desplazaran
en importancia a Atacama la Alta (formada por San Pedro de Atacama, Toconao, Soncor,
Socaire, Peine) (Cajias, 1975).

En términos demogréficos, hacia inicios de la Republica de Bolivia, se calculé que la
poblacién total de la Provincia de Atacama eran 4.500 habitantes, existiendo en Cobija
desde tiempos coloniales el mismo sustrato chango o indigena. Hacia mediados del afio
1827 con la integracion de la figura del Estado y el comercio privado, se propicié el cambio y
el aumento de la poblacion en el puerto, destacdndose bolivianos (mayoritariamente
indigenas), chilenos, argentinos, europeos (espafioles y franceses) y peruanos. Resulta
importante destacar que la nacionalidad chilena entre el periodo de 1832 a 1840 pas6 a ser
la segunda nacionalidad con mayor representacion en la zona (Cajias, 1975).
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Por otra parte, la historiografia chilena narra que hacia la segunda mitad del siglo XIX, la
exploracion de los territorios de la actual region de Antofagasta fue una actividad recurrente
para cualquiera que buscara enriquecerse en base a la explotaciéon de algun tipo de mineral.
Dentro de estos exploradores, destaca la figura del chileno Juan “Chango” Lépez, quien
desde 1845 a 1866 recorrié y estudid los territorios de la costa pacifica de la region de
Antofagasta hasta Perd. Tras afios de ir y venir, en 1866 decide instalarse en La Chimba
(actual ciudad de Antofagasta), convirtiéndose asi en el primer habitante de este lugar. La
instalacion de Lépez en la zona trajo consigo el arribo de nuevos habitantes, entre ellos
miembros de su familia, un funcionario publico boliviano (quien debia resguardar y
administrar los bienes econémicos del pais) y otros exploradores con capital a invertir en la
explotacién del nitrato de soda a partir de los territorios concesionados por parte del
gobierno boliviano. Desde un punto de vista administrativo, La Chimba -hoy Antofagasta-,
dependia de la Prefectura Departamental de Cobija (Bermudez, 1967).

A partir del afio 1867 el poblamiento de Antofagasta tomara forma, pues fue principalmente
la concesiéon minera chilena Sociedad Exploradora del Desierto de Atacama quien debié
tomar responsabilidad de habilitar y poblar el lugar por medio de la instalacién de puertos,
Oficinas Salitreras y ferrocarriles (Garcés, 1999). De esta forma, los registros
historiograficos sefialan que para el afio siguiente, el nUmero de la poblacion estable no era
superior a unos pocos cientos de personas, quienes en su mayoria eran chilenos que se
desempefiaban en labores como cargadores del puerto, carpinteros, operarios, peones y
algunos pocos comerciantes. Debido a que Cobija fue devastado por un terremoto y la
fiebre amarilla entre los afios 1868 y 1869, el poblamiento de Antofagasta se vio ain mas
reforzado (Bermudez, 1967).

Un segundo hito que marcéd la década del 70’ para la ciudad de Antofagasta, fue el
descubrimiento y posterior explotacion de la mina de plata de Caracoles. Este factor, que
trajo consigo la afluencia ininterrumpida de mineros de todas las regiones de Chile,
promovié también el desarrollo de estructuras como carreteras que cambiaron
completamente la fisionomia del lugar. Asi, en los primeros afios de esta década, el Puerto
de Antofagasta logra desplazar en importancia al de Cobija, pues esta caleta se transformé
en el punto de partida de todos aquellos que quisieran probar suerte con la explotacion
algun tipo de mineral. Relevante es mencionar que la poblacion para ese entonces se habia
cuatriplicado, alcanzando los 3.000 habitantes. Acorde al censo realizado por la
Municipalidad de Antofagasta en 1875, la poblacion total de lugar era de 5.384 habitantes,
siendo 4.530 pobladores de nacionalidad chilena (Bermudez, 1967).

Respecto a las localidades ubicadas en el interior de la regién, la historiografia da muy poca
informacion sobre ellas, pues no tuvieron relacion alguna con el proceso de industrializacion
gue se estaba llevando a cabo en la costa. A pesar de esto, se sefiala que en la década del
70’ Calama fue la Unica que tuvo algo de relevancia, pues alli existian posadas que usaban
arrieros que transportaban mercancia desde Cobija a Potosi. Se menciona también que el
total poblacional era de unos 700 habitantes, en su mayoria indigenas bolivianos
(Bermudez, 1967).

Hacia el final de la década del 70’, como resultado de la Guerra del Pacifico (1879), Chile
anexo las provincias salitreras de Tarapacéd y Antofagasta. A partir de ese momento, el
gobierno de Chile debié optar por continuar la politica salitrera peruana o aplicar un
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impuesto alto a la exportacion y dejar que la industria se desenvolviera segun la conducta
de los empresarios (Gonzalez y Leiva, 2016). Producto de las condiciones politicas y
administrativas se adopté la segunda alternativa, lo cual tuvo consecuencias
trascendentales en el primer tercio del siglo XX a nivel de regiones salitreras, industria y
economia (Gonzalez y Leiva, 2016). Tras la anexion de los territorios de Tarapaca y
Antofagasta, Chile se convirti6é en la principal potencia de exportacion de salitre a Europa, lo
gue permitié en gran medida reactivar la economia nacional, urbanizar el pais, comenzar un
ciclo de expansion, ademas de traer como consecuencia la migracion sostenida de
poblacion chilena a los nuevos territorios incorporados. Esto Ultimo no sélo permitio llenar
plazas en las industrias salitreras, sino que también facilité la “chilenizacion” del lugar
(Gazmuri, 2014; Escobar, 2013). De esta forma, en 1885 el territorio de Antofagasta tenia
21.213 habitantes, siendo el 59,29% hombres y el 40,71% mujeres (Escobar, 2013). Desde
este punto, hasta la década de 1930, el crecimiento de la poblacién se multiplico
aceleradamente, propiciada por la existencia de la gran cantidad de empleos y por la
expansion economica (Escobar, 2013). Dentro de este crecimiento poblacional, es
importante mencionar el efecto de las migraciones entre las diferentes regiones de Chile.
Entre los inmigrantes nacionales que se registran en la provincia de Antofagasta, destacan
aquellos procedentes del Norte Chico, especificamente de la provincia de Atacama y
Coquimbo.

Por otra parte, mientras se desarrollaba el auge salitrero en la costa entre los afios 1880 y
1930, la explotacion cuprifera en los sectores del interior de la region (Calama vy
Chuquicamata) se manifestaba aun de forma marginal. Sin embargo, la incidencia del
emergente mineral en Chuquicamata, anticipaba ya el polo de atraccién que englobaria
posteriormente al area de Calama a partir de la segunda mitad de la década del 1910
(Gonzalez, 2011). Asi, podemos ver que a partir de 1.907 hubo un incremento poblacional
importante en el campamento minero de Chuquicamata y Calama en desmedro de los
poblados precordilleranos. De esta forma, Calama pas6 de 2.856 habitantes en 1907 a
3.175 en el afio 1920 hasta situarse con 5.407 personas en 1930. Por otro lado, el
campamento de Chuquicamata paso de 9.715 a 13.346 habitantes entre los afios 1920 y
1930 (Gonzélez, 2011).

Otro aspecto a considerar es la importante migracion de colonias argentinas entre el
periodo de 1880 y 1930 en el area precordillerana de la provincia de Antofagasta, siendo los
nodos urbanos de Calama y Chuquicamata y los agropecuarios de San Pedro de Atacama y
Toconao los de mayor interés para los trasandinos (Gonzalez, 2011). Gonzalez (2011) en
base a los registros de documentacion de Extranjeria, ha podido determinar que la
procedencia de la mayoria del contingente argentino proviene de las provincias de Salta,
Jujuy y Catamarca.

Con lo que respecta a la zona del interior de la region, en el afio 1925 se vivio un periodo de
reestructuracion politico administrativa, pues se cre6 el Departamento de El Loa con su
capital Calama (Gonzalez, 2011), iniciativa que se vio apoyada por la relativa prosperidad
por la que atravesaba la actividad minera e industrial del sector, la explosion demografica y
las demandas sociales que de ello surgian (Sanhueza y Gundermann, 2007).

En la década del 30’, el éxodo masivo hacia las provincias del sur y el cierre de las oficinas
salitreras fue el principal escenario que marco este decenio. Esta situacion, trajo un periodo
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de estancamiento tanto a nivel de ciudad como de region que perdurd por lo menos dos
décadas. Serd hacia la década del 50’ que con la impulsion de leyes asociadas a la
extraccion y exportacion de cobre y a la baja de impuestos aduaneros a los productos
alimenticios; que la provincia de Antofagasta resurgira y crecera nuevamente, ahora siendo
el cobre quien reemplace la bonanza del salitre (Rojas, 2016). La posterior chilenizacion del
recurso minero en la década del 60’ y la nacionalizacion de éste en la década del 70’,
sumado a los mejores precios en el mercado internacional fueron uno de los tantos
antecedentes que propiciaron esta nueva ola de bonanza (Rojas, 2016).

6. Planteamiento del Problema

La region de Antofagasta, a pesar de sus dificiles condiciones climéticas, ha mostrado una
compleja historia a lo largo del tiempo, la que comenzé hace miles de afios con sus
primeros habitantes. Evidencia arqueoldgica ha revelado un poblamiento continuo de esta
area, lo que ha propiciado un importante desarrollo cultural, con evidencia de una alta
movilidad entre la costa, valles altos y regiones andinas aledafias. En tiempos mas
recientes, Antofagasta ha continuado con sus estatus de polo de desarrollo, primero gracias
al salitre y actualmente gracias a la mineria, atrayendo migrantes de diferentes zonas del
pais, enriqueciendo su historia local. A partir de lo relatado en los antecedentes y con el
objetivo de ahondar en la historia microevolutiva de la regién, se derivan las siguientes
preguntas:

¢ Existe evidencia de una estructuracion poblacional espacial entre la costa y los valles altos
en la region de Antofagasta, Chile?

¢, Cual es la relacion filogenética de las poblaciones de la region de Antofagasta con el resto
de poblaciones chilenas?

Por otra parte, numerosas investigaciones tanto arqueoldgicas como bioantropoldgicas han
mostrado una compleja relacion entre las poblaciones del circulo sur Andino, propiciada
principalmente por una importante red de caravaneo de productos que se mantuvo durante
miles de afios, la cual incluyé elementos de origen tan lejanos como plumas de pajaros
tropicales. Esto ha llevado a algunos investigadores a proponer una relacion de origen entre
las poblaciones amazénicas y las poblaciones andinas, la cual, hasta la fecha no ha podido
ser comprobada a nivel genético. A partir de la intensa red de trafico que existi6 entre
poblaciones del circulo sur andino, incluyendo el Amazonas surge la siguiente pregunta:

¢Existe evidencia genética que relacione a las poblaciones andinas con poblaciones
amazonicas?
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7. Hipotesis:

Considerando que: a) la evidencia arqueoldgica, etnohistdrica, genética y bioantropoldgica
demuestra un poblamiento temprano y continuo en el area, b) que la evidencia arqueoldgica
e historica muestra evidencias de alta movilidad entre las zonas de la costa pacifica, los
valles interiores y el area circumpunefa y c¢) el efecto en la composicién genética en la
poblacién de la regién de Antofagasta tras las migraciones recientes en el contexto salitrero
y cuprifero a finales del siglo XIX y principios del siglo XX; se postula la siguiente hipotesis:

Existe una estructuracion genética espacial entre las poblaciones que habitan la
region de Antofagasta.

Predicciones:
1. Se encontraran diferencias en las frecuencias de sublinajes de ADN mitocondrial
entre la zona costera y los valles altos, asi como también una distancia genética alta
entre ambos lugares.

2. Las poblaciones de los valles altos de la region de Antofagasta comparten linajes
especificos encontrados en poblaciones nativas del norte de Chile, como por
ejemplo B2aj y B2-455+T; ademas de no presentar linajes propios de poblaciones
del sur de Chile, como B2i2 y D1g.

3. Las poblaciones de los valles altos de la region de Antofagasta presentaran una
distancia genética baja con respecto a poblaciones nativas del norte de Chile.

Considerando que a) la evidencia arqueoldgica, genética y bioantropolégica muestra una
relaciébn compleja y antigua entre el area sur-andina y el Amazonas b) investigaciones de
indole molecular han propuesto un origen amazdénico de las poblaciones andinas, se postula
la siguiente hipotesis:

Existen relaciones de tipo genético entre las poblaciones provenientes de la region
de Antofagasta y la Amazonia.

Predicciones:
1. Las poblaciones de la region de Antofagasta comparten sublinajes con las

poblaciones del Amazonas.

2. Las poblaciones de la regién de Antofagasta y del Amazonas presentan una
distancia genética baja entre ambas.
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8. Objetivos:
8. a. Objetivo General:

Analizar la estructuracion genética espacial de las poblaciones de las ciudades de
Antofagasta y Calama y estudiar su relacion con otras poblaciones chilenas y de la region
Sur-Andina a través de sus linajes mitocondriales.

8. b. Objetivos Especificos:

1. Describir los haplogrupos mitocondriales de dos poblaciones de la regién de Antofagasta:
Antofagasta (zona costera) y Calama (valles altos), a través de la secuenciacion de la
region hipervariable del ADN mitocondrial.

2. Comparar las de frecuencias de haplogrupos mitocondriales para ambas ciudades:
Antofagasta (costa) y Calama (valles altos).

3. Examinar la relacion genética de las poblaciones Antofagasta y Calama con otras
poblaciones chilenas.

4. Examinar la diferenciacion genética existente entre las poblaciones Antofagasta y Calama
con respecto a la zona de los Andes del Sur (Peru, Bolivia, Argentina) y Amazonas.

9. Materiales y Métodos:
9. a. Muestra

La realizacién de la presente Memoria de Titulo se inserta dentro del Proyecto Fondecyt N°
11150453 titulado “Andlisis y descripcion de mitogenomas, haplogrupos mitocondriales y de
cromosoma Y amerindios en el norte de Chile, comuna de San Pedro de Atacama”. Con lo
gue respecta a la muestra, se cuenta con un total de 424 muestras que fueron tomadas en
las ciudades de Antofagasta y Calama en Septiembre del 2016. Las muestras obtenidas
corresponden a individuos masculinos y femeninos mayores de 18 afios que cumplieran
como requisito ser nacidos en la zona del Norte Grande del pais (teniendo como limite sur
la ciudad de Copiap0), asi como también que sus antecesores consanguineos directos
hubiesen nacido dentro de estos limites geogréaficos. Debido a esto, es menester destacar
gue como criterio de exclusion se establecié conocer a priori el origen “foraneo” (nacidos
fuera de los limites del Norte Grande de Chile) de la familia del participante.

Para lo anterior, se solicitaron 2 ml de saliva y éstas fueron conservadas en buffer. La
informacion sobre el lugar de procedencia, se obtuvo a través de un breve cuestionario
sobre el lugar de nacimiento del participante, asi como de sus padres y abuelos (tanto
maternos como paternos). Es de consideracion, que todo participante firmo un
consentimiento informado con los requerimientos estipulados y aprobados por el Comité de
Etica de la Investigacion de la Facultad de Ciencias Sociales de la Universidad de Chile (Rol
de aprobacion 042_21/2015).
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Debido al gran volumen de muestras salivales obtenidas, se procedidé posteriormente a
reducir este nimero de acuerdo a un criterio geogréfico, priorizando que el nacimiento de la
abuela materna de todos los donantes haya sido dentro de los limites del Norte Grande;
haciendo especial énfasis en la regién de Antofagasta. En caso de no contar con el dato de
lugar de nacimiento de la abuela materna, se optd por considerar el lugar de nacimiento de
la madre. De esta forma, el nimero total de muestras con las que se trabajo fue de 192.
Una vez acotada la cantidad de muestras a trabajar, se categorizaron de acuerdo con el
lugar de nacimiento especifico de la abuela materna (o la madre) en relacion a las
localidades o ciudades en las que se realiz6 el muestreo; quedando las categorias:

Tabla 3: Categorizaciéon muestras de interés de acuerdo al lugar de nacimiento de la abuela materna o la madre
de los participantes.

Categorias Lugares de Nacimiento de la abuela materna
Poblacion Costera Antofagasta, Mejillones y Tocopilla
Calamay
Chuquicamata Calama y Chuqguicamata

Pueblos Aledafios | Salta, Toconao, Machuca, Pueblo Hundido, Rio Grande, San Pedro
(con respecto a | de Atacama, Ayquina, Lasana, Toconce, Frontera de Bolivia y
Calama) Argentina, Ollagie, Caspana, Socaire y Cerdas.

Oficinas Salitreras | Oficina Maria Elena, Oficina Pedro de Valdivia, Oficina Victoria*,
Humberstone, Salitrera Catalina, Baquedano, Salitrera Chacabuco,
Oficina Anita, Oficina Pampa Union, Oficina Salitrera Potrerillo y

Salitrera Agua Santa
*Oficina Victoria es una oficina Salitrera ubicada en Iquique.

9. b. Métodos
i. Extraccion de ADN

Para la extraccién de ADN desde la saliva se utilizd el protocolo modificado de Quinque et
al., (2006). Para esto, se utilizé 1 ml de la solucién de saliva/buffer, el cual se mezclé con 15
uL de proteinasa K, para luego ser incubado a 53°C toda la noche en un mixer rotatorio con
el objetivo de romper la matriz celular y posibilitar la liberacion del ADN. Posteriormente se
sigui6 el protocolo clasico de extraccion de ADN, que incluyé agregar 200 uL NaCL 5M e
incubar en hielo la solucién durante 10 minutos. Posteriormente se procedié a centrifugar
las muestras a 13.000 r.p.m por 10 minutos y se transfirio el sobrenadante a un nuevo tubo.
Luego, se le agregd a cada muestra 800 puL de isopropanol frio y se mezcld por inversion.
Esto se dejo incubar por 10 minutos a temperatura ambiente. Una vez que acaboé el tiempo
de espera, se procedio a centrifugar las muestras a 13.000 r.p.m por 15 minutos. Después
se elimind el isopropanol y se dej6 evaporar a temperatura ambiente. Luego de ese paso,
se agregdé 1 ml de etanol al 75%, se centrifugaron las muestras a 13.000 r.p.m durante 5
minutos y se descarté nuevamente el sobrenadante. Tras eso, las muestras se dejaron
reposar en un termoblock a 60°C hasta que todo el etanol se hubiese evaporado.
Finalmente, el producto de la extraccion se resuspendié en 100 pL de agua libre de
nucleasas.
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ii. Amplificacion y secuenciacion

Para la Regién Hipervariable del ADN mitocondrial se amplificé por PCR 1026 pares de
bases entre las posiciones 16032-16544 (HV1) y 51-555 (HV2-HV3) para todas las
muestras recolectadas. Las condiciones de amplificacion son descritas por Moraga et al.
(2000), aungue de todas formas fueron resumidas en las Tablas 4 y 5.

Tabla 4: Condiciones de amplificacion de PCR (para un volumen final de 25 pl).

PCR Ciclos | Temperatura | Tiempo
Inicio 1 94°C 5:00
Desnaturalizacion 35 94°C 0:30
Alineamiento 35 Tabla 5 1:00
Elongacion 35 72°C 1:00
Elongacién final 1 72°C 7:00

Tabla 5: Primers utilizados para la amplificacion del D-Loop.

Linaje Marcador | Partidores Posicion Partidor (5°>3’) T°
Mitocondrial
D-Loop Secuencias M1 (F) CACCATTAGCACCCAAAGCT 60°
M14 AGGGTGAACTCACTGGAACG

Para la secuenciacion y purificacion del PCR se recurrié a los servicios de secuenciacion
automatica disponibles (Macrogen Inc, Corea del Sur), donde se utilizaron diversos
partidores para dicha tarea. Dada la dificultad de secuenciar el fragmento entre la posicion
315 y 450 pb del ADNmt, se disefiaron 2 partidores extras (B473R y B646R) con el objetivo
de resecuenciar las muestras dificultosas. El disefio se realizé6 a mano, directamente sobre
la secuencia de referencia numerada en el programa Sequencher 5.2 de Gene Codes
(www.genecodes.com) y teniendo en cuenta las recomendaciones basicas respecto al
disefio de partidores, como el tamafio, temperatura de alineamiento y contenido CG (ver
Tabla 6).

Tabla 6: Partidores utilizados para la secuenciacion de linajes mitocondriales.

Partidores Posicién Partidor (5' a 3’) Referencia Partidor
M1 (F) CACCATTAGCACCCAAAGCT | Moraga et al., 2000.
M3 (F) |GGTCTATCACCCTATTAACCACT |Moraga et al., 2000.
M3 (R) GTGGTTAATAGGGTGATAGAC |Moraga et al., 2000.

MM5 CCCCTCCCCATGCTTACAA Gallimany, 2015.
B597R | GAGGAGGTAAGCTACATAAACT |Moraga et al., 2000
B473R TGTATTGATGAGATTAGTAG Este trabajo.
B646R GGCTAGGACCAAACCTATTTG |Este trabajo.

M14 AGGGTGAACTCACTGGAACG |Moraga et al., 2000.
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iii. Revisién de Cromatogramas y alineamiento

Una vez obtenidos los cromatogramas, con el programa Sequencher 5.2 de Gene Codes
(www.genecodes.com), se revisé directamente cada cromatograma usando la secuencia de
referencia de Cambridge (rCRS, Andrews et al., 1999) con el objeto de construir una planilla
Excel con los polimorfismos detectados. Una vez identificados los polimorfismos de cada
secuencia; con la utilizacion de bases de datos como MitoTool (http://www.mitotool.org) y
Phylotree (http://www.phylotree.org/, van Oven & Kayser, 2009), se determinaron los
haplogrupos mitocondriales para cada individuo. Al término de esta tarea, se procedié a
alinear todas las secuencias con el programa Mega version 6 (Tamura et al., 2013).

iv. Analisis estadisticos y analisis de datos

Dentro de los analisis estadisticos contemplados, una vez determinados los haplogrupos
mitocondriales en base a la deteccién de polimorfismos, se calculé la frecuencia de los
haplogrupos mitocondriales en base a conteo directo. Esta labor se hizo tanto para el total
de las muestras obtenidas (n=424) como para las muestras de interés de acuerdo a las
categorizaciones geogréficas (n=192; Poblacion Costera, Calama y Chuquicamata, Pueblos
aledafios a Calama y Oficinas Salitreras). Una vez obtenidas las frecuencias absolutas, se
graficaron los datos.

Por medio del programa Arlequin 3.01 (Excoffier et al., 2005), se procedié a calcular los
indices de diversidad molecular (n: N° de copias de genes; h: N° de haplotipos; S: N° de
sitios polimoérficos, Hd: Diversidad genética o diversidad haplotipica; K: N° promedio de
diferencias entre 2 pares de secuencias; y 1: Diversidad Nucleotidica) y test de neutralidad
(D de Tajima y prueba de Fu) en base a secuencias parciales del D-Loop. El primero se
realizé con el objetivo de estimar la probabilidad de que dos individuos escogidos al azar de
cierta poblacion presenten diferente haplogrupo mitocondrial; mientras que el segundo se
aplicé para establecer si las poblaciones de interés estdn experimentando eventos de
expansion poblacional o cuellos de botella. Ambos pruebas soélo fueron aplicadas a las
categorias geogréficas creadas para la muestra de interés y fueron realizadas en base al
uso de secuencias debido a que el poder resolutivo de esta metodologia es mucho mayor,
con respecto al uso de frecuencias.

Mediante el uso de este mismo programa, se calcul6 el indice de Fsr en base a secuencias
parciales del D-Loop, para observar la estructuracion poblacional de las poblaciones de
interés en relacion con otras poblaciones disponibles en la red (Genbank), tales como
poblacién nativa chilena (Aymaras, Atacamefios, Mapuche, Huilliche y Pehuenche), Andes
del Sur, NOA y Amazonicos. En base a los valores entregados por este test, se pudo
establecer si estas poblaciones presentan diferencias genéticamente significativas entre siy
ademas, se construyeron dendrogramas Neighbor-Joining con el programa MEGA Version 6
(Tamura et al., 2013). Tanto la obtencion de los valores de distancia génica como los
dendrogramas se hicieron por separado: uno con las muestras de interés y poblacién nativa
chilena y otro con las muestras de interés, la poblacién nativa chilena y poblacion de los
Andes del Sur, NOA y Amazonia.

Por ultimo, con las secuencias agrupadas segun macrohaplogrupo mitocondrial (A, B, Cy
D), se realizaron analisis de redes por separado, eliminando los sitios 16519 y 152 de los
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analisis por ser altamente homoplasicos en la mayoria de los casos (Soares et al., 2009).
Los calculos fueron desarrollados con el programa Network 5.0.0.3 (www.fluxus-
engineering.com) y se utiliz6 como algoritmo Median-Joining y Maxima Parsimonia como
opcion de post-procesamiento para crear redes de haplotipos.
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10. Resultados

10. a. Frecuencias linajes mitocondriales
Para el total de muestras obtenidas (n=424), la representacion de frecuencias haplotipicas
fue graficada de acuerdo a las dos ciudades en donde se realiz6 el muestreo.

i. Antofagasta

Sublinajes Amerindios muestreo ciudad Antofagasta (n=253)
MNLA A2
D-ﬂ;h3a -
D1j B2
D1 B
e B2ai
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Grafico 1: Sublinajes mitocondriales presentes en la ciudad de Antofagasta: En azul: linajes del
macrohaplogrupo A; en verde: linajes del macrohaplogrupo B; en rojizos: linajes del macrohaplogrupo C; en
café: subhaplogrupos del macrohaplogrupo D y en magenta: linajes no amerindios (N.A). Dentro de cada corte
de la torta se encuentra la cantidad de individuos presentes para cada subhaplogrupo.

ii. Calama

Sublinajes Amerindios muestreo ciudad Calama (n=171)
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Grafico 2: Sublinajes mitocondriales presentes en la ciudad de Calama: En azul: linajes del macrohaplogrupo A;
en verde: linajes del macrohaplogrupo B; en rojizos: linajes del macrohaplogrupo C; en café: subhaplogrupos del
macrohaplogrupo D y en magenta: linajes no amerindios (N.A). Dentro de cada corte de la torta se encuentra la
cantidad de individuos presentes para cada subhaplogrupo.
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I. Linajes Amerindios

Las frecuencias de linajes mitocondriales para la ciudad de Antofagasta y Calama dan
cuenta de un predominio de haplogrupos mitocondriales amerindios (A, B, C y D), con una
representacion del 92,9% y 96,5%, respectivamente.

En especifico, el linaje A2 tuvo una frecuencia cercana al 8% en el muestreo realizado en
Antofagasta, mientras que en Calama el valor de este haplogrupo alcanza casi un 13%.

De los linajes derivados del macrohaplogrupo B, la frecuencia del linaje B2 para el muestreo
realizado en Antofagasta arrojé un valor del 18,4%, en cambio en Calama la frecuencia
alcanzada fue de un 24,6%. Es importante mencionar que, a diferencia de lo hallado en
Antofagasta, en el muestreo realizado en Calama hay una representacion mayoritaria de
linajes de caracter andino derivados del haplogrupo B2, presentando B2aj un 10,5% de
frecuencia y B2-455+T un valor del 7%. En relacion con lo descrito en anterioridad, sélo
dentro del muestreo realizado en Calama se puede observar la presencia del linaje B2y con
un 4,1% de representacion; clado que como se menciond, puede ser encontrado a lo largo
del continente americano por la vertiente pacifica hasta la zona norte de Chile (Gomez-
Carballa et al., 2018). El linaje B2i2, por otra parte, tiene un 16,4% de representacion en la
ciudad de Antofagasta y un 8,8% en Calama.

Con respecto al macrohaplogrupo C, podemos observar que la presencia de linajes
derivados de este macrohaplogrupo es mucho mas variada en las muestras obtenidas en
Calama gue en Antofagasta, encontrando en la primera ciudad al menos 6 sublinajes. A
pesar de esto, para ambos sitios de muestreo, el subhaplogrupo C1b13 es el mas frecuente,
con una presencia del 12,8% en Antofagasta y 6,4% en Calama. Por otra parte, el linaje C1
y Clb en la ciudad de Antofagasta alcanzan frecuencias del 4% y 5,9%, respectivamente,
mientras que los subhaplogrupos C1-16192 y C1d1 para la misma ciudad no superan el
2,5%. A diferencia de lo hallado en Antofagasta, en el muestreo realizado en Calama, la
frecuencia de los haplogrupos sefialados anteriormente (C1, Clb, C1b-16192 y C1d1) no
superan el 3%, respectivamente.

Del macrohaplogrupo D, dentro de las muestras recolectadas en la ciudad de Antofagasta
destacan 3 sublinajes importantes: D1g, con un 11,6% de prevalencia; D1j con una
frecuencia del 4% y D4h3a con un 3,6%. Para Calama, por otro lado, son los linajes D1,
D1g y D4h3a los mas relevantes, con un 5,8%, 6,4% y 3,5%, respectivamente.

A groso modo, podemos establecer que en el muestreo realizado en Calama se encontrd
mayor representacion de haplogrupos vinculados a las poblaciones del norte de Chile y el
altiplano, a diferencia de Antofagasta, donde la mayoria de los subhaplogrupos se vinculan
con la regioén centro sur de nuestro pais y Argentina, lo que muestra un efecto mayor en la
costa de la de la migracion campo ciudad vivida en nuestro pais.
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Il. Linajes No Amerindios
Del total de linajes mitocondriales, los haplogrupos no amerindios (N.A) alcanzaron una
frecuencia de 7,1% en Antofagasta, mientras que en Calama no superaron el 3,5%. En
general, linajes encontrados provienen del continente africano y europeo.

De esta forma, dentro de las muestras recolectadas en Antofagasta tenemos el haplogrupo
H. Este linaje tiene un origen en el Medio Oriente y una datacion de hace unos 45 mil afios
atras. El haplogrupo H, se caracteriza por tener una distribucion geogréafica muy amplia en
Europa, ademas de tener altas frecuencias en estas poblaciones (Achilli et al., 2004; De
Fanti et al., 2015).

El haplogrupo T2 (encontrado soOlo en las muestras de Antofagasta), tiene una
representacion del 8% en Europa Occidental y un 5% en el Cercano Oriente. Acorde a Pala
et al. (2012), este linaje tiene una antigtiedad de 21 mil afios y esta presente también en las
zonas del mediterraneo y Europa central. En especifico, el linaje T2c (presente también
dentro de las muestras obtenidas en Antofagasta) comparte el origen en el Cercano Oriente
alrededor del Ultimo Méaximo Glacial (hace unos 18,5 mil afios atras), presentando
dispersiones mucho mas recientes en Europa (hace unos 10 mil afios atras). Este linaje
también, ha sido encontrado en Chipre, la regién del Golfo y Europa Mediterranea.

El haplogrupo HVO, por otra parte, se encontré tanto en las muestras de Antofagasta como
de Calama. Este haplogrupo es un linaje que tiene una coalescencia muy antigua en la
peninsula italica, teniendo una estructura muy divergente entre el norte y el sur de la misma.
El origen de este clado probablemente se remonta hacia el area de Asia Occidental y
Central. En general, este haplogrupo es poco comun en Europa, teniendo frecuencias que
oscilan entre el 0% y 10%. Sin embargo, es en paises como Espafia, Italia o incluso Iran
donde se pueden observar las mas altas frecuencias (en Iran, por ejemplo, alcanzan un
19% a 24%) (De Fanti et al., 2015).

El dltimo linaje europeo presente tanto en las muestras de Antofagasta y Calama es el
U5al. En términos generales, el haplogrupo U5 ha sido reconocido por la literatura como un
linaje que ha evolucionado esencialmente en Europa (Malyarchuk et al., 2010). En
particular, el linaje U5al tiene su haplotipo fundador en la poblacion Checa, pero este
subhaplogrupo esta distribuido en poblaciones del centro y este de Europa. Se estima que
la antigliedad de este linaje esté cerca del final del Ultimo Maximo Glacial hace unos 18 mil
afos atras.

Desde el continente africano, dentro de las muestras recolectadas en Antofagasta, pudimos
encontrar los linajes LOa, L1c, L2a, L2d, L3, L3d2b, L3el, L3eld y L3e3, mientras que en
Calama se encontraron sélo los linajes LOa y L3el.

A modo general, se puede afirmar que el macrohaplogrupo L est& geograficamente limitado
al area de Africa subsahariana y que esta dividido en los haplogrupos LO a L6 y son los
linajes méas antiguos conocidos. En particular, el haplogrupo LOa tuvo su origen probable en
el area oriental de Africa, siendo muy comun en el este, centro y suroriente de Africa. Este
haplogrupo es muy poco comun en la zona norte, occidente y meridional del Africa (Gonder,
Mortensen, Reed, de Sousa & Tishkoff, 2010).
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Llc, por otra parte, ha sido encontrado en el area del centro de Africa asociado a la
poblaciéon Bantu hablante y su origen probablemente se remonta cerca de la costa atlantica
en el oeste del Africa ecuatorial (Gonder et al., 2010).

Con respecto al origen geogréfico de los haplogrupos L2a y L2d, no se tiene claridad exacta
de dénde ocurrié este fendmeno. Sin embargo, se cree que el origen para el haplogrupo
L2a esta entre el este y el oeste de Africa, desde donde se dispersé por el corredor de
Sahel (Salas et al., 2002). A pesar de que no se tenga claro un lugar de origen para este
haplogrupo, se conoce que es el haplogrupo mas frecuente y extendido en Africa. Por otro
lado, el haplogrupo L2d, tiene su origen en la zona oeste de Africa y su distribucion esta
confinada hacia esa zona y el centro del continente (Salas et al., 2002).

Por ultimo, el haplogrupo L3e es el mas extendido, frecuente y antiguo del clado L3, cuyo
origen geografico esta en el area central de Africa, cercano a Sudan hace unos 45 mil afios
atrés. En particular los haplogrupo L3el y L3e3 han sido encontrados comunmente en la
poblacion Bantl parlante en el sudeste africano. Sin embargo, el haplogrupo L3el alcanza
su distribucion hacia el area de Africa subsahariana, mientras que L3e3 llega hacia el area
occidental del continente (Salas et al., 2002).

Es preciso resaltar que este ultimo linaje y L1c han sido encontrados en gran proporcion
(49%) en muestras de Brasil, especificamente en la regién nororiental y parte de la
suroriental (Alves-Silva et al., 2000). Acorde a este mismo autor, la mayoria de los linajes
africanos en Brasil provienen principalmente de la parte central del continente, pero hay un
namero importante de haplogrupos que vienen del occidente de Africa (como L3d y L1b,
linajes no presentes en nuestras muestras). La presencia de linajes africanos en este pais
es explicada por las constantes olas migratorias de esclavos que se produjeron a partir de
mediados del siglo XVI por demandas de las colonias portuguesas para poder explotar
minas de oro y diamante, asi como también plantaciones de café y azucar. Al respecto,
entre los afos 1551 y 1850; 3,5 millones de africanos arribaron a las costas brasilefias
(Alves-Silva et al., 2000).

El componente africano, si bien tuvo una concentracién importante en Brasil, tuvo alcances
hasta en los lugares mas reconditos del continente americano. En el territorio nacional,
datos histéricos reportan que desde que colonos europeos ocuparon la regién que se
conoce como Chile, hubo un flujo constante de africanos esclavizados que en un comienzo
viajaron desde los puertos de Espafia junto con sus amos (Cussen, 2016). Posteriormente,
se reporta que un mayor numero de esclavos africanos fueron traidos desde la costa
occidental de Africa hasta Cartajena de Indias para luego ser transportados por tierra o mar
hasta Lima, donde colonos de todo el reino de Chile podian adquirir esclavos para las méas
diversas tareas (Cussen, 2016). Es con la creacion del Virreinato del Rio de la Plata en el
siglo XVIII, que los esclavos africanos llegaban desde Africa o Brasil hacia Buenos Aires y
desde alli eran transportados a pie o en carreta a través de los Andes (Cussen, 2016). Ya
hacia el final de la época colonial, los esclavos africanos viajaban como carga en barcos
gue pasaban por el Cabo de Hornos hacia los puertos del Pacifico (Cussen, 2016).

En Chile, los colonos que adquirian esclavos africanos no tuvieron interés por conocer los
origenes, lugares de nacimiento ni nombres ni apellidos de los padres de sus esclavos; por
lo que hoy no se cuenta con este tipo de informacion para poder rastrear sus linajes. Lo que
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si se sabe, es que la distribucion de los esclavos africanos en Chile fue bastante dispareja,
pero dado el tipo de actividades en las que se desempefiaban, se cree que cominmente se
concentraban en areas mineras y urbanas como minas del norte chico y Santiago (Cussen,
2016).

Es preciso resaltar a nivel de frecuencias mitocondriales, que en nuestro pais la presencia
del linaje L resulta muy escasa, tal y como lo demuestra Gomez-Carballa et al. (2016) al
encontrar s6lo 11 de 995 individuos chilenos mestizos con algun haplogrupo africano
(1,1%). Llama fuertemente la atencién, que dentro de las 424 muestras analizadas en este
estudio, se encontré un 2,8% de representacion de linajes africanos, lo que es casi 3 veces
lo encontrado por Gémez-Carballa et al. (2016). Si se analiza y se incorpora con mayor
detenimiento la situacién de los linajes No Amerindios a las categorias geogréficas creadas
para la submuestra de interés (n=192); vemos que los linajes africanos representarian el
4,7%, mientras que en Calama y Chuquicamata seria el 6%, lo que es una diferencia
importante a lo encontrado por otras investigaciones.

Il. Localidades

Se analizaron las frecuencias de los haplogrupos amerindios siguiendo un criterio
geogréfico de agrupacion, tomando en cuenta el lugar de nacimiento de la abuela materna o
madre de los participantes de este estudio, independiente del lugar de toma de muestra.
Los grupos creados fueron: Poblacién Costera, Calama y Chuquicamata, Pueblos aledafios
a Calama y Oficinas Salitreras (ver Figura 3). Podemos observar en primera instancia, que
el total de linajes mitocondriales presentes para las muestras de interés (n=192) son de
origen amerindio (A, B, Cy D).

Con respecto a la “Poblacién Costera” (ver Figura 3), se observa que hay una mayor
predominancia de subhaplogrupos encontrados en poblaciones del centro y sur de Chile
como B2i2 con un 19,2%, C1b13 con una frecuencia del 9% y D1g con una representacion
del 12,9%. Es importante destacar que dentro de los linajes encontrados para esta
poblacion, hay un 6,4% de representacion del linaje raro D4h3a y un 3,8% del
subhaplogrupo D1j; el primero presente en todo el continente americano en bajas
proporciones (Perego et al., 2010) y el segundo a la regién particular del NOA (Garcia,
Pauro, Nores, Bravi & Demarchi, 2012). No esta demas decir que a pesar de que hay una
presencia del 14,1% del linaje B2, reiterativo en la zona norte del pais y el altiplano; existe
una nula representacion de sus haplogrupos derivados, tales como B2aj y B2-455+T

Al igual que en la “Poblacion Costera”, en la agrupacion “Calama y Chuquicamata”, el
componente mayoritario de linajes representados corresponden a haplogrupos que se
pueden encontrar en la zona centro sur de nuestro pais, como B2i2 con una frecuencia del
18%, C1b13 con un 6.6% y D1g con un 8.2%. A diferencia de lo encontrado en “Poblacion
Costera”, en la agrupacion “Calama y Chuquicamata” existe una mayor presencia del linaje
A2 con un 13,1% versus un 11,5%. Ademas, a diferencia de lo encontrado en “Poblacion
Costera”; hay una mayor presencia del linaje B2 con un 21,3% de frecuencia, al igual que
de sus subhaplogrupos derivados como B2aj con un 9,8% y B2-455+T con un 3,3%; ambos
recurrentes en poblacién nativa del norte de Chile y el altiplano.
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En particular, las localidades pequefias (“Pueblos aledafios a Calama”), reflejan un
panorama completamente distinto a lo descrito en los parrafos anteriores (ver Figura 3). Es
aqui donde mas del 70% del espectro muestral, responde a linajes mitocondriales
amerindios del macro haplogrupo B, en especifico aquellos que son asociados a poblacion
nativa del norte y el altiplano. De esta forma, el 21,9% de los individuos estudiados se
vinculan con el haplogrupo ancestral B2, mientras que B2aj y B2-455+T presentan cada uno
un 25% de frecuencia.

Es menester sefialar que en esta agrupacién (“Pueblos aledafios a Calama”) no hay
presencia ni del linaje B2i2 y D1g, elementos caracteristicos de poblaciones nativas y
mestizas del centro sur de Chile. Con respecto al resto de los otros macrohaplogrupos
amerindios, es necesario destacar que el macrohaplogrupo C es uno de los méas diversos,
siendo C1b el que tiene mayor presencia (6,3%).

En lo referente al macrohaplogrupo D, podemos encontrar sélo dos linajes: D1 (con un 6,3%
de presencia) y D1j (3,1% de representacion); siendo este Ultimo asociado a poblaciones
del NOA (Garcia et al., 2012).

Las “Oficinas Salitreras”, al ser un conglomerado construido para conocer la procedencia de
los individuos que llegan a estos enclaves; se caracteriza por mostrar una gran diversidad
de haplogrupos (ver Figura 3). A pesar de que el subhaplogrupo B2 tiene la mayor
representacion con un 23,8% dentro del espectro muestral, es con la presencia de los
distintos linajes de los macrohaplogrupos C y D que se aprecia esta heterogeneidad debido
a que se encuentran presentes linajes que estan en todo el continente americano (como
D4h3a con un 9,5% de presencia); poblacion procedente del centro sur de Chile
(ejemplificados con los haplogrupos B2i2 con un 4,8% y D1g con un 14,3%) y/o poblacion
vinculada con el NOA (con el haplogrupo D1j con un 4,8%).

A diferencia de todas las otras agrupaciones, es en las “Oficinas Salitreras” donde se
encuentra con mayor representacion el linaje C1d1 con un 13,6%; linaje que no tiene una
restriccion geografica y que puede ser encontrado en todo el continente americano (Perego
et al., 2010), sin embargo en poblaciones Chilenas se encuentra en baja proporcion.

Un elemento que llama la atencién y que es comun exclusivamente entre las “Oficinas
Salitreras” y “Calama y Chuquicamata”; es que ambas categorias presentan el haplogrupo
B2y en proporciones similares, vale decir, 4,8% en la primera y 4,9% en “Calama vy
Chuquicamata”. A lo anterior, es importante sefialar que lo mismo sucede con el haplogrupo
B2ai, el cual, si bien esta presente en ambas categorias, muestra variaciones porcentuales
siendo un 4,8% en “Oficinas Salitreras” y 1,6% “Calama y Chuquicamata”. No est4 de mas
recordar, tal y como se menciond en algunos apartados anteriores, que el subhaplogrupo
B2ai puede ser encontrado con frecuencias del 4% casi exclusivamente en el area andina
de Peru y Bolivia, pero también esté presente en areas Ecuador y el norte de Chile (Gomez-
Carballa et al., 2018).
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™ Figura 3: Mapa y frecuencias de sublinajes amerindios de muestra de interés categorizada de
g acuerdo a origen geografico de la abuela materna o la madre. En graficos los colores azul y
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10. b. indices de Diversidad Molecular

Con el objetivo de estimar la probabilidad de que dos individuos escogidos al azar de cierta
poblacion presenten diferente haplogrupo mitocondrial, se calculd la diversidad haplotipica
con la prueba de Tamura-Nei. La aplicacion de este estimador en las categorias geogréficas
creadas, fueron resumidas en la Tabla 7. En base a la observacion de los valores de
diversidad haplotipica (Hd), podemos decir que no existe una diferencia importante entre las
categorias geogréficas; sino que mas bien todas presentan valores altos y similares entre si.
Este dato, podria estar hablandonos de poblaciones que han experimentado importante
nivel de migracién o que las poblaciones en cuestion estdn en expansion demogréfica. A
pesar de esto, la agrupacion que presenta el menor valor corresponde a los “Pueblos
aledafos a Calama” (0.986), mientras que la que tiene la mas alta diversidad es “Calama y
Chuquicamata” (0.996).

Por parte de los valores promedio para diferencias entre 2 pares de secuencias (K), se
puede afirmar que todas las agrupaciones presentan cifras que son bastante similares entre
si, sin embargo destacan “Oficinas Salitreras” y “Poblacion Costera” como los valores mas
altos dado que los linajes que componen cada agrupacién son muy diversos entre si.
Ademas, es importante destacar que aquellos linajes que componen ambas agrupaciones
tienen una profundidad temporal mayor, a diferencia por ejemplo de lo obtenido en los
“Pueblos aledafios en Calama”, donde no hay mayor cantidad de linajes foraneos.

Por dltimo, en materias de Diversidad Nucleotidica (1), al igual que todos los otros indices
comentados; no existen grandes diferencias entre las agrupaciones creadas. En particular,
son las “Oficinas Salitreras” las que tienen un valor mas alto y los “Pueblos aledafios a
Calama” los que tienen las cifras mas bajas. Esto nuevamente puede ser explicado porque
la primera agrupacion presenta mayor cantidad de componentes distintos, mientras que el
segundo no tiene ningun tipo de linaje foraneo.

Tabla 7: indices moleculares basicos (Tajima-Nei) de categorias geograficas establecidas.

Poblacién n h S Hd K ™
Oficinas 21 20 79 0.995 16.257 0.013
Salitreras
Pueblos 32 26 87 0.986 13.536 0.011
Aledarfios a
Calama
Calama + 61 54 113 0.996 14.192 0.012
Chuquicamata
Poblacién 78 63 114 0.993 14.834 0.012
Costera

Simbologia: (n): N° de copias de genes; (h): N° de haplotipos; (S): N° de sitios polimorficos, (Hd): Diversidad
genética o diversidad haplotipica; (K): N° promedio de diferencias entre 2 pares de secuencias; (1): Diversidad
Nucleotidica.
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10. c. Test de Neutralidad

Con la finalidad de establecer si las poblaciones de interés estan experimentando eventos
de expansion poblacional o cuellos de botella, se llevaron a cabo dos indices para visualizar
este fenomeno (ver Tabla 8). En base a los valores negativos entregados por la prueba D
de Tajima se propone que todas las poblaciones de interés muestran expansion
poblacional, mas al contrastar los valores obtenidos con el p-valor para cada categoria no
hay significancia estadistica. Por otro lado, la prueba de Fu, al igual que el test anterior,
muestra que estas poblaciones estdn experimentando expansiéon poblacional, siendo
practicamente todas las relaciones estadisticamente significativas para las categorias
creadas. Por otra parte, si bien todas las categorias geograficas muestran este
comportamiento, tanto la “Poblacién Costera” como “Calama y Chuquicamata” muestran los
mas altos valores en contraste con “Oficinas Salitreras” y “Pueblos aledafios a Calama”.
Una posible explicacién a este fendmeno puede estar relacionada con la migracion campo
ciudad producida en la segunda mitad del siglo XIX, entregando de esta forma nuevos
haplotipos que no estaban presentes originalmente.

Tabla 8: Test de neutralidad: pruebas D de Tajima y Fu para las categorias geogréficas establecidas.

Poblacion Tajima’s p Fs p
D
Oficinas Salitreras -1.114 0.142 -6.846 0.009
Pueblos Aledafios a -1.378 0.082 -8.063 0.001
Calama
Calama+Chuquicamata -1.423 0.072 -24.283 0.051
Poblacién Costera -1.313 0.091 -24.196 0

Simbologia: p: p-valor siendo p=0,05.
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10. d. Redes de Haplotipos

Con el propésito de observar los patrones de variacion y diversidad presente en el espectro
muestral, se procedié a construir redes de haplotipos usando el algoritmo de Median-
Joining. Para esto, las secuencias fueron agrupadas en base a los macrohaplogrupos A, B,
C y D y cada andlisis se hizo por separado. En general (y dependiendo del caso), sitios
homoplasicos como el 16.519 fueron eliminados, mientras que al resto de los sitios
homopléasicos se les bajo el peso molecular para evitar reticulaciones en las redes.

i. Macrohaplogrupo A:

Dentro de los 192 individuos estudiados, el 11,5% presenta el haplogrupo A2. Tal y como se
observa en la Figura 4, la red de haplotipos obtenida es bastante sencilla, siendo todos los
haplotipos de la “Poblacion Costera” y “Oficinas Salitreras” —mayoritariamente- derivados de
un haplogrupo central que se encuentra presente tanto en los” Pueblos Aledafios a Calama”
y “Calama y Chuquicamata”, lo que muestra para este linaje un posible origen en los valles
altos de la zona.

ia, ) G4 A2

Figura 4: Red de haplotipos del haplogrupo A2. En azul: individuos de la Poblacion Costera; en verde:
individuos provenientes de Pueblos aledafios a Calama; en anaranjado: individuos procedentes de Oficinas
Salitreras y en café: individuos cuyo origen esta en Calama y Chuquicamata. Sobre cada rama se puede
observar en rojo las mutaciones que caracterizan e individualizan un linaje de otro.
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ii. Macrohaplogrupo B:

De la muestra total obtenida para el desarrollo de esta memoria, el 46,9% de los individuos
estudiados pertenecen al macrohaplogrupo B. Como se observa en la Figura 5, la red de
haplotipos construida para este macrohaplogrupo es bastante compleja, teniendo como
nodo central el haplogrupo B2 ancestral, del cual derivan el resto de los haplotipos
presentes en la red.

En la Figura 5, por ejemplo, se observa que la rama del linaje B2-455+T esta constituida
mayoritariamente por individuos que provienen de los “Pueblos aledafios a Calama”,
seguido de aquellos que son de “Calama y Chuquicamata”. Esta situacion es bastante
similar a lo que sucede con la rama del linaje B2aj, siendo mayormente representados los
individuos de los “Pueblos aledafios a Calama”, secundados por aquellos nacidos en
“Calama y Chuquicamata”.

Por otro lado, la rama del subhaplogrupo B2i2 nos muestra una situacién bastante
enmarafada, donde mutaciones caracteristicas de este linaje (207 y 470) se grafican de
forma reticulada. A pesar de esto, es clara la tendencia sobre la composicion poblacional de
esta rama, siendo la “Poblacion Costera” el mayor componente. Al igual que en el linaje
anterior, los individuos de “Calama y Chuquicamata” secundan esta situacion.
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Figura 5: Red de haplotipos del macrohaplogrupo B. La flecha indica el nodo ancestral de B2. En azul: individuos de la Poblacién Costera; en verde: individuos provenientes
de Pueblos aledafios a Calama; en anaranjado: individuos procedentes de Oficinas Salitreras y en café: individuos cuyo origen esta en Calama y Chuquicamata. Sobre cada
rama se puede observar en rojo las mutaciones que caracterizan e individualizan un linaje de otro.
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iii. Macrohaplogrupo C:

De los 192 individuos presentes en esta muestra, el 19,7% tiene algun linaje mitocondrial
del macrohaplogrupo C. A pesar que este macrohaplogrupo presenta baja representacion
(en comparacion con B y D), es preciso resaltar que en su mayoria, los individuos de la
“Poblacion Costera” conforman la representacion de este macrohaplogrupo. En cuanto a la
estructura de su red de haplotipos, se puede decir que es bastante compleja debido a que
tiene una diversidad haplotipica alta (ver Figura 6). De esta forma, se observa que el linaje
C1b13, caracterizado por la mutacién 258, presenta un patrén estrellado conformado en su
mayoria por individuos provenientes de la “Poblacion Costera” y “Calama y Chuquicamata”.
Esta configuracion estrellada simple con haplotipos derivados con una sola mutacion,
estaria indicando que la presencia del linaje C1b13 es bastante reciente en la zona.

Otro elemento que es necesario mencionar, es la composicion poblacional del linaje C1d1l
(caracterizado por la mutacion 194), el cual mayoritariamente se encuentra asociado a
individuos que provienen de “Oficinas Salitreras”.
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Figura 6: Red de haplotipos del macrohaplogrupo C. En azul: individuos de la Poblacion Costera; en verde:
individuos provenientes de Pueblos aledafios a Calama; en anaranjado: individuos procedentes de Oficinas
Salitreras y en café: individuos cuyo origen esta en Calama y Chuquicamata. Sobre cada rama se puede
observar en rojo las mutaciones que caracterizan e individualizan un linaje de otro.
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iv. Macrohaplogrupo D:

Por dltimo, el 21.8% restante de la muestra de interés para esta memoria esta dentro del
macrohaplogrupo D. En la Figura 7, se observa la red de haplotipos creada para este
haplogrupo mitocondrial, la cual se caracteriza por ser muy variada en cuanto al origen
geogréfico de los individuos que la componen, siendo aquellos personajes provenientes de
la “Poblacion Costera” los mas numerosos. Esta situacion es ejemplificada en una serie de
linajes presentes en la red, tales como el D1g (caracterizado por la mutacion 16187), D1j
(distinguido por las mutaciones 152, 16242 y 16311) y D4h3a (poseedor de las mutaciones
16342 y 16241).
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Figura 7: Red de haplotipos del macrohaplogrupo D. En azul: individuos de la Poblacion Costera; en verde:
individuos provenientes de Pueblos aledafios a Calama; en anaranjado: individuos procedentes de Oficinas
Salitreras y en café: individuos cuyo origen esta en Calama y Chuquicamata. Sobre cada rama se puede
observar en rojo las mutaciones que caracterizan e individualizan un linaje de otro.
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10. e. Fsty Dendrograma Neighbor-Joining
i. Poblaciones Chilenas:

Con el objetivo de observar la estructuracion genética de las poblaciones de interés con
respecto a otras poblaciones chilenas, se estimé el indice de fijacion FST por pares de
poblaciones. La Tabla 9, muestra la matriz de distancias pareadas de la muestra de interés
en relacion con otras poblaciones nativas de Chile.

A partir de los valores entregados por el Fsr, se observa en primera instancia que los
“Pueblos aledarnios a Calama” se pueden considerar genéticamente cercanos a Aymaras,
Atacamefios y “Calama y Chuquicamata”, dado que todos los valores obtenidos para estas
poblaciones se encuentran cercanos al 0, ademas que entre una poblacién y otra, la
distancia relativa es baja. Por otra parte, en base a las cifras entregadas por el Fsr se puede
establecer que “Pueblos aledafios a Calama” muestran una clara diferenciacion genética
que es estadisticamente significativa con “Poblacion Costera”, Huilliche, Mapuche vy
Pehuenche con unos indices de fijacion de 0,099; 0,156; 0,16 y 0,173, respectivamente.

En segundo lugar, es de interés destacar que “Oficinas Salitreras” posee poca
diferenciacién genética en comparacion con las poblaciones del norte y sur de Chile, ya que
en la mayoria de las comparaciones los valores del test de fijacién varian entre un 0,03 y
0.04; exceptuando la comparacion de “Oficinas Salitreras” con “Pueblos aledafios a
Calama”, debido a que el valor Fsr fue de 0,07. Este fenédmeno, puede ser explicado porque
los individuos que conforman este grupo tienen distintos origenes geograficos,
destacéndose individuos provenientes del sur de Chile y de la costa pacifica.

Con respecto a la “Poblacién Costera”, es relevante mencionar que puede ser considerada
genéticamente cercana a “Oficinas Salitreras”, Mapuche, Huilliche y Pehuenche; dado que
los valores obtenidos en el indice de fijacion se encuentran cercanos al 0 y que la distancia
relativa entre todas estas poblaciones es muy baja. Por otra parte, la “Poblacién Costera”
muestra diferencias genéticas estadisticamente significativas con Aymaras, Atacamefios y
“Pueblos aledafos a Calama”, dado que los valores del Fst fueron de 0,067; 0,082 y 0,099,
respectivamente.

Por dltimo, en “Calama y Chuquicamata”, podemos establecer en base a los valores
entregados por el test de fijacibn que hay una mayor diferenciacion genética con las
poblaciones del sur de Chile (Mapuche, Huilliche y Pehuenche), dado que los valores del
test fueron 0,058; 0,066 y 0,078, respectivamente; siendo todos ellos estadisticamente
significativos. Por otra parte, es importante mencionar que con el resto de las poblaciones
incluidas en el test de fijacion, no hay una diferenciacién clara entre una poblacién y otra,
por lo que las diferencias relativas entre ellas son muy bajas.
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Tabla 9: Indice Fst Tamura Nei entre poblaciones chilenas: En azul se muestran los valores de p-valor, siendo
p=0,05. En negrita y en color azul se muestran los valores estadisticamente significativos. En color negro se
muestran los valores del FST.

Pueblos
Fst Tamura & o ..
Nel aledafios | Oficinas Calamay
Pehuenche | Mapuche | Huilliche | Atacameiio | Aymara | a Calama | Salitreras | Costa | Chuquicamata
Pehuenche
Mapuche 0,022
Huilliche 0,037 0,043
Atacameiio 0,147 0,145 0,111
Aymara 0,135 0,118 0,117 0,035
Pueblos
aledaios a
Calama 0,173 0,16 0,156 0,019 0,003
Oficinas
Salitreras 0,038 0,038 0,029 0,047 0,040 0,070
Costa 0,031 0,017 0,022 0,082 0,067 0,099 0
Calamay
Chuquicamata 0,078 0,058 0,066 0,034 0,012 0,031 0,009 0,026

En base a la matriz de distancia de Fsr, se construy6é un dendrograma Neighbor-Joining (ver
Figura 8) que permite visualizar graficamente la diferenciacion y cercania entre las distintas
poblaciones. Se observa que los individuos de “Pueblos aledafios a Calama” son
genéticamente cercanos y se agrupan con Aymaras y Atacamefios; mientras que la
“Poblacion Costera”, es similar a las poblaciones del sur de Chile (Pehuenche, Mapuche y
Huilliche), posicionandose en otra rama del arbol filogenético.

Pehuenche

Mapuche

Calama y Chuguicamata

Oficinas Salitreras

0.m

Poblacion Costera

Atacamefios

Aymara

Pueblos aledafios a Calama

Huilliche

Figura 8: Dendrograma Neighbor-Joining construido a partir de las distancias genéticas del andlisis de Fsr
Tamura & Nei entre poblaciones chilenas.
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ii. Poblaciones Sudamericanas:

Con el propdsito de observar la estructuracion genética de las poblaciones de interés con
respecto a otras poblaciones de ecozonas determinadas del continente sudamericano, se
llevd estim6 nuevamente el indice de fijacion Fsr por pares de poblaciones. Sin embargo,
para los posteriores analisis se decidié eliminar todas las muestras de “Oficinas Salitreras”
dado que los individuos que constituyen esta categoria provienen de muchos lugares de
origen distintos. Ademas, debido a que Atacamefios y Aymara provienen de lugares del
norte de Chile que estan muy lejanos entre si, se decidié tomarlos por separado y no como
una categoria conjunta, a diferencia de lo sucedido con las poblaciones nativas del sur de
Chile

La Tabla 10 en un segundo caso, nos muestra la matriz de distancias pareadas de las
muestras de interés en relacion con poblaciones nativas del norte de Chile (Aymara y
Atacamefo); poblacion nativa del sur de Chile (compuesta por Mapuche, Huilliche y
Pehuenche); poblacién de la provincia de Jujuy del Noroeste Argentino (NOA), poblacién
originaria del Amazonas Brasilefio, Andinos del Perl (Quechuas), Andinos de Bolivia
(Quechuas) y poblacion de la parte amazoénica del Perd (Andoas y Kichwa) (Para mayor
detalle ver Material Suplementario).

A partir de los valores entregados por el Fst, se observa en primera instancia que los
“Pueblos aledanos a Calama” muestran una diferenciacién genética significativa con la
poblacién nativa del sur de Chile (Pehuenche, Mapuche y Huilliche) con un valor de indice
de fijacion de 0,152; seguido por la poblacion nativa del Amazonas de Brasil (0,124), la
Amazonia Peruana, con un valor del 0,107; “Poblaciéon Costera” con una cifra del 0,099 y
por ultimo con la poblacién Quechua de los Andes Peruanos (0,065). Debido a que los
valores obtenidos por el indice de fijacion de Fst entre las poblaciones Aymara de Chile,
NOA, Atacamefio de Chile y Quechuas de los Andes Bolivianos (0; 0,005; 0,021 y 0,033,
respectivamente) y que las diferencias relativas entre estas poblaciones son muy bajas
entre si; se puede establecer una cercania genética entre las ultimas nombradas y “Pueblos
aledanos a Calama”.

En segundo lugar, la “Poblacion Costera” muestra una diferenciacion genética significativa
con la poblacién Quechua de los Andes Bolivianos con un valor del Fst de 0,172; “Pueblos
aledanos a Calama” con un 0,099; Atacamefios de Chile, con una cifra del 0,074 y NOA con
un 0,072. A su vez, podemos decir en base a los valores entregados por la estimacion del
Fst que la “Poblacion Costera” puede ser considerada mas cercana genéticamente con las
poblaciones nativas del sur de Chile, la Amazonia Brasilera y los Andes Peruanos, ya que
las diferencias relativas entre estas poblaciones es muy baja y todos los valores son
cercanos a cero.

Por ultimo, en “Calama y Chuquicamata” a diferencia de lo observado en “Poblacion
Costera” y “Pueblos aledanos a Calama”, podemos establecer en base a los valores
entregados por el test de fijacibn que no hay diferencias claras entre las poblaciones
elegidas para realizar el test, por lo que la mayoria de los valores observados fluctian entre
el 0,002 y el 0,05. La unica diferencia genética significativa que se observa para “Calama y
Chuquicamata” es con respecto a los Quechuas de los Andes de Bolivia, con un valor del
Fst de 0,086.
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Por otro lado, en base a la matriz de distancia de Fsr, se procedié a construir un
dendrograma Neighbor-Joining (ver Figura 9) que permite visualizar graficamente la
diferenciacion y cercania entre las distintas poblaciones. Se observa que los individuos de
“Pueblos aledarios a Calama” son cercanos a los Quechua de los Andes de Bolivia, el NOA
y Aymara de Chile; mientras que la “Poblacion Costera”, es similar a las poblaciones nativas
del sur de Chile (Pehuenche, Mapuche y Huilliche), y de la Amazonia Brasilefia y Peruana;
posicionandose nuevamente en otra rama del dendrograma.
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FST Tamura & | Amazonia Andes Aymara Atacamefios Andes Sur de Amazonia NOA Costa Calamay alilcjiztr”)llc?:a
Nei Brasil Bolivia Chile Chile Peru Chile Peru Chuquicamata
Calama
Amazonia
Brasil 0 0,002 0,01 0,201 0,029 0,1 0 0,182 0,023 0
Andes Bolivia 0,21 0,009 0,001 0 0 0 0,002 0 0 0,02
Aymara Chile 0,083 0,038 0,066 0,024 0 0,001 0,467 0,001 0,176 0,486
Atacamefios
Chile 0,065 0,091 0,031 0,033 0 0,047 0,02 0,001 0,049 0,136
Andes Peru 0,013 0,131 0,036 0,037 0,002 0,043 0,005 0,094 0,288 0,004
Sur de Chile 0,032 0,225 0,11 0,119 0,044 0 0 0,077 0 0
Amazonia
Peru 0,023 0,186 0,087 0,036 0,027 0,08 0 0,001 0,004 0
NOA 0,094 0,045 0,002 0,042 0,048 0,119 0,101 0 0,039 0,335
Costa 0,012 0,172 0,061 0,074 0,015 0,013 0,05 0,072 0,058 0
Calamay
Chuquicamata 0,038 0,086 0,011 0,03 0,006 0,051 0,047 0,024 0,018 0,026
Pueblos
aledanos a
Calama 0,124 0,033 0 0,021 0,065 0,152 0,107 0,005 0,099 0,035

Tabla 10: indice Fst Tamura & Nei entre poblaciones sudamericanas: En azul se muestran los valores de p-valor, siendo p=0,05. En negrita y color azul se muestran los
valores estadisticamente significativos. En color negro se muestran los valores del Fsr.

Sur de Chile

|Pohlacit_‘rn Costera

Amazonia Brasil

Amazonia Perd

Andes Peri

Calama y Chuguicamata

_____ Atacamefios Chile

Aymara Chile
NOA

Andes Boliva
| Pueblos aledafios a Calama

Figura 9: Dendrograma Neighbor-Joining construido a partir de las distancias genéticas del analisis de Fst Tamura & Nei entre poblaciones sudamericanas.



iii. Pueblos aledafios a Calama:

Con el propésito de observar Gnicamente la estructuracion genética de los “Pueblos
aledafos a Calama” con respecto a otras poblaciones de ecozonas determinadas del
continente sudamericano, se llevé estim6 nuevamente el indice de fijacion Fsr por pares de
poblaciones. Al igual que en el test anterior, se eliminaron “Oficinas Salitreras” debido a que
los individuos que constituyen esta categoria provienen de muchos lugares de origen
distintos. Ademas, se separd nuevamente Atacamefios y Aymara debido a que provienen
de lugares del norte de Chile que son muy lejanos entre si; y por ultimo se eliminaron las
categorias “Poblacion Costera” y “Calama y Chuquicamata” dado que la influencia de las
poblaciones del sur de Chile a nivel de frecuencias haplotipicas era muy importantes en
ellas.

A partir de los valores entregados por el Fst (ver Tabla 11), podemos observar que los
“Pueblos aledanos a Calama” muestran una diferenciacion genética significativa con la
poblacion nativa del sur de Chile (Pehuenche, Mapuche y Huilliche) con un valor de indice
de fijacion de 0,149; seguido por la poblacion nativa del Amazonas de Brasil (0,119), la
Amazonia Peruana, con un valor del 0,104 y por ultimo con la poblacion Quechua de los
Andes Peruanos (0,062). Por otro lado, debido a que los valores obtenidos por el indice de
fijacion de Fsr entre las poblaciones Aymara de Chile, NOA, Atacamefio de Chile y
Quechuas de los Andes Bolivianos (0; 0,005; 0,019 y 0,032; respectivamente); y que las
diferencias relativas entre estas poblaciones son muy bajas entre si, se puede establecer
una cercania genética entre las ultimas nombradas y “Pueblos aledafos a Calama”.

Como podemos observar, lo obtenido en esta nueva version de la estimacion del indice de
Fst por pares de poblaciones, no arrojo valores muy diferentes entre todas las poblaciones
a comparar.

Tabla 11: indice Fst Tamura & Nei Pueblos aledafios a Calama: En azul se muestran los valores de p-valor,
siendo p=0,05. En azul y negrita se muestran los valores estadisticamente significativos. En color negro se
muestran los valores del Fsr.

;Iggg:i%ss Andes | Aymara | Amazonia | Atacamefios | Andes | Sur de | Amazonia NOA
FST Tamura & Bolivia | Chile Brasil Chile Per Chile Per
Nei a Calama
Pueblos
aledafios a
Calama
Andes Bolivia 0,032
Aymara Chile 0 0,037
Amazonia
Brasil 0,119 0,21 0,082
Atacamefio
Chile 0,019 0,09 0,029 0,064
Andes Perl 0,062 0,13 0,035 0,011 0,033
Sur de Chile 0,149 0,225 0,109 0,031 0,118 0,043
Amazonia
Peru 0,104 0,185 0,085 0,022 0,035 0,026 0,079
NOA 0,005 0,045 0,001 0,092 0,041 0,047 0,118 0,1
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Por ultimo, en base a la matriz de distancia de Fsr, se construy6é un dendrograma Neighbor-
Joining (ver Figura 10) que permite visualizar graficamente la diferenciacion y cercania entre
las distintas poblaciones. Se observa que los individuos de “Pueblos aledafios a Calama”
son cercanos a los Quechua de los Andes de Bolivia, el NOA, Aymara de Chile y
Atacamerios de Chile; mientras que el resto de las poblaciones se agruparon en otra rama
del arbol filogenético. Se destaca que las poblaciones del Sur de Chile se siguen agrupando
con la Amazonia brasilefia y peruana, algo que se retomard en la discusion de esta
memoria.

Pueblos aledafios a Calama

Andes Bolivia

NOA

Aymara Chile

Atacamefios Chile

Andes Peri

Amazonia Perd

Amazonia Brasil

Sur de Chile

0.m

Figura 10: Dendrograma Neighbor-Joining construido a partir de las distancias genéticas del andlisis de Fst
Tamura & Nei.
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11. Discusioén

a. Sobre el muestreo total

Como se menciond en el apartado de los resultados, tanto para la ciudad de Antofagasta y
Calama (ver Gréficos 1 y 2) predominan en frecuencia los haplogrupos mitocondriales de
origen amerindio. Este resultado no sorprende, si consideramos en primera instancia las
consecuencias de la mixtura que se produjo en época colonial entre los naturales del
territorio y la poblacion europea invasora (Cussen, 2016); ademéas de la reduccién del
namero de la poblacién indigena (De la Vega, 1722) y la redistribucion de los mismos, ya
sea de manera forzada o no (Cisternas, 2012).

Lo encontrado a nivel de frecuencias de haplogrupos mitocondriales amerindios en
Antofagasta responde principalmente a los efectos de la migracion de contingentes chilenos
del centro y sur del pais a partir de la segunda mitad del siglo XIX y primer tercio del siglo
XX. De esta manera, se puede explicar la alta presencia de linajes como B2i2 con una
frecuencia del 16,4%, C1b13 con un 12,8% y D1g con un 11,6% de prevalencia. Con
respecto al origen de estos linajes, de Saint Pierre et al. (2012b) menciona que estos linajes
son restringidos geogréaficamente al cono sur, especificamente en la regién centro sur de
Chile y Argentina. El haplogrupo B2i2, por una parte, esta presente con frecuencias del
26,3%, 38,9% y 26,2% en Mapuche de Chile, Mapuche de Argentina y Pehuenche,
respectivamente; mientras que C1bl3 para las mismas poblaciones presenta un 26,3%,
11,3% y 28,6%. El haplogrupo D1g, por ultimo, para los mismos grupos nativos muestra un
15,8% (Mapuche de Chile), 20% (Mapuche de Argentina) y 38,1% (Pehuenche) de
frecuencia.

Si bien las cifras obtenidas para B2i2 y D1g en Antofagasta son mucho menores a las
registradas en poblacion nativa chilena, en poblaciéon urbana chilena ambos haplogrupos
han sido encontrados en frecuencias similares; siendo B2i2 registrado en un 18% en
Iquigue, 16,3% en Santiago (Gomez-Carballa et al., 2016) y frecuencias que oscilan entre
un 30% y 40% en localidades del Aconcagua como Lo Vicufia, Los Patos, Quebrada de
Guzmanes, Piguchén, Poblacion Hidalgo y Pocuro (Orellana, 2014). Por otro lado, en
comunas como Concepcién y Temuco, el subhaplogrupo B2i2 alcanza frecuencias cercanas
al 22% (Gomez-Carballa et al., 2016). Con respecto al haplogrupo D1g, por otra parte, ha
sido encontrado con frecuencias del 13% en Iquique, 15,3% en Santiago, ademas de un
19,4% en Concepcién y 20,1% en Temuco (Gomez-Carballa et al., 2016).

Por otro lado, con lo que respecta a las frecuencias haplotipicas halladas en Calama, es
necesario mencionar que los haplogrupos anteriormente nombrados también se encuentran
en esta ciudad, sin embargo, a diferencia de lo registrado en Antofagasta, estos
haplogrupos estan en proporciones inferiores, teniendo B2i2 un 8,8% de representacion,
mientras que C1b13 y D1g muestra cada uno un 6,4% de frecuencia. Debido a lo anterior,
se hace imposible negar la influencia que tuvieron los contingentes del centro y sur de Chile
en la composicion genética del lugar a partir de la segunda mitad del siglo XIX y primer
tercio del siglo XX, aunque el efecto es mucho menor que en lo registrado en la costa.

Dentro de las frecuencias haplotipicas halladas tanto para Antofagasta y Calama, resulta

importante destacar la presencia del linaje D1j, haplogrupo asociado a la regién del
Noroeste de Argentina (Bodner et al., 2012; Garcia et al., 2012) y que se registré con una
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frecuencia del 3,8% en Antofagasta y 3,3% en Calama. Los resultados hallados en ambas
ciudades son similares a las frecuencias obtenidas en Atacamefios de Chile (3,6%), Aymara
de Chile (2,6%) (de Saint Pierre et al., 2012a) y a la poblacién del area de Jujuy (NOA) con
un 2,2% de frecuencia (Cardoso et al., 2013). En este punto, es necesario recordar que
hacia la segunda mitad del siglo XIX, la migracion y establecimiento de los contingentes
argentinos desde el NOA se produjeron en la zona de la precordillera en enclaves como
Calama, Chuquicamata, San Pedro de Atacama y Toconao, para el desarrollo de
actividades mineras y agropecuarias (Gonzalez, 2011).

Con respecto al haplogrupo D4h3a, es interesante mencionar que tanto en el muestreo
realizado en Antofagasta y Calama la cifra hallada es similar y cercana al 3,5% en ambas
ciudades. Este haplogrupo ha sido definido por la literatura como un haplogrupo que es
inusual y que tiene distribuciones que van desde Alaska hasta la Tierra del Fuego (Tamm et
al., 2007; Kemp et al., 2007). A pesar de que este haplogrupo en poblacién chilena tenga
una gran distribucién (pues ha sido encontrado a lo largo de todo el pais en poblacion
mestiza); las frecuencias alcanzadas no superan al 5% (Orellana, 2014; Flores, 2016;
Gbmez-Carballa et al., 2016).

A diferencia de lo encontrado en Antofagasta, por otra parte, en Calama se presenta una
mayor predominancia de haplogrupos que son considerados recurrentes de la zona norte
del pais, e incluso de aquellos linajes que son variantes exclusivas del altiplano andino. De
esta manera, podemos mencionar en primera instancia que en Calama la frecuencia del
linaje B2 fue de un 19,9%, cifra relativamente cercana a la hallada en la ciudad de lquique
(31%) dentro del contexto de la investigacion realizada por Gémez-Carballa et al. (2016) en
poblacién urbana y mestiza. Hay que destacar ademas, que la cifra obtenida para el linaje
B2 en la muestra de interés (poblacion urbana y mestiza), es bastante similar a las
registradas en poblacién nativa del norte de Chile, donde B2 alcanza un valor del 10,3% en
Aymara y un 25% en Atacamefios (de Saint Pierre, 2012b). A su vez, es importante
mencionar que el valor del haplogrupo B2 en el altiplano boliviano registra un alza
importante con respecto a las otras poblaciones descritas, donde grupos Aymara y Quechua
de Bolivia presentan este haplogrupo en un 81% y 61%, respectivamente.

En suma a lo anterior, se destaca que solo dentro de las muestras recolectadas en Calama
(n=171) se encontraron linajes exclusivamente andinos tales como B2aj con un 10,5% de
frecuencia y B2-455+T con un 7% de prevalencia; elemento que sera retomado en la
posterioridad en la discusion de esta memoria.

Con respecto a los haplogrupos no amerindios, por otro lado, en los muestreos realizados
en las ciudades de Antofagasta y Calama (ver Gréficos 1 y 2), hubo un 7,1% y 3,5% de
linajes que provienen principalmente del continente europeo y africano.

Sobre aquellos que provienen del continente europeo y que estdn presentes en las
muestras de Antofagasta, se observa que no hay una distribucién uniforme con respecto a
los lugares de procedencia de estos haplogrupos foraneos, por o que podemos encontrar
haplogrupos como H que tiene altas frecuencias y una distribucién geografica muy amplia
por Europa (Achilli et al., 2004; De Fanti et al., 2015); y otros como el haplogrupo T2c, linaje
gue se encuentra unicamente en Chipre, la region del Golfo y Europa Mediterranea (Pala et
al., 2012).
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Con respecto a los haplogrupos europeos encontrados en Calama, en esta investigacion no
se encontrd ni la misma diversidad ni la misma cantidad de haplogrupos mitocondriales que
en Antofagasta. Esta situacién puede ser explicada por diversas razones, tales como que
desde el siglo XVI hasta el primer tercio del siglo XX, la presencia de puertos como Cobijay
posteriormente Antofagasta recibieron constantes navios procedentes de Europa para el
poblamiento y posterior desarrollo industrial de la zona, a diferencia de lo ocurrido en los
valles altos (Bittmann, 1977).

Por otro lado, con lo que respecta a los haplogrupos provenientes desde Africa, se encontr6
gue nuevamente Antofagasta es quien recibe la mayor cantidad y diversidad de los linajes,
a diferencia de lo hallado en Calama. Sin embargo, a modo grueso, resulta importante
destacar a nivel de frecuencias mitocondriales que en este estudio se encontré en total un
2,8% de linajes africanos, lo que es casi 3 veces a lo reportado por Gémez-Carballa et al.
(2016) en poblacion urbana y mestiza chilena, incluyendo otras localidades costeras como
Iquigue. Dentro de la gran diversidad de haplogrupos africanos encontrados destacan los
linajes L3e3 y L1c, linajes, que se han encontrado en gran proporcion (49%) en muestras de
la regién nororiental y parte de la suroriental de Brasil (Alves-Silva et al., 2000). Esto ultimo,
puede ser atribuido a las constantes olas migratorias de esclavos que se produjeron a partir
de mediados del siglo XVI por demandas de las colonias portuguesas para poder explotar
minas de oro y diamante, asi como también plantaciones de café y azlcar (Alves-Silva et
al., 2000).

En nuestro pais, es importante recordar que los datos histéricos reportan que desde que
colonos europeos ocuparon la regiébn que hoy conocemos como Chile, hubo un flujo
constante de africanos esclavizados; sin embargo fue con la creacion del Virreinato del Rio
de la Plata en el siglo XVIII que los esclavos africanos llegaban desde Africa o Brasil hacia
Buenos Aires y desde alli eran transportados a pie o en carreta a través de los Andes
(Cussen, 2016). Lo anterior, podria explicar la presencia de estos linajes en la regién
estudiada. Gracias a antecedentes histéricos se sabe que la distribucién de los esclavos
africanos en Chile fue bastante dispareja, pero dado el tipo de actividades en las que se
desempefiaban, se cree que cominmente se concentraban en areas mineras y urbanas,
tales como minas del norte chico y Santiago (Cussen, 2016).

b. Sobre las localidades
Al analizar las frecuencias de haplogrupos mitocondriales siguiendo un criterio geografico
de agrupacion (tomando en cuenta el lugar de nacimiento de la abuela materna o madre de
los participantes); se crearon 4 categorias de clasificacion: Calama y Chuquicamata (n=61),
Oficinas Salitreras (n=21), Poblacion Costera (n=78) y Pueblos aledafios a Calama (n=32)
(ver Figura 3); siendo todas las muestras analizadas de origen amerindio (A, B, C y D)
(n=192).

De los resultados obtenidos con respecto a las localidades pequefias (“Pueblos aledanos a
Calama”), es importantisimo destacar que mas del 70% del espectro muestral corresponden
a linajes mitocondriales asociados a poblacién nativa del norte de Chile (de Saint Pierre et
al. 2012a) y el altiplano (Gaya-Vidal et al., 2011; Gémez-Carballa et al., 2018; Sandoval et
al., 2013; Taboada-Echalar et al., 2013); siendo el haplogrupo B2 representado con un
21,9%, mientras que B2aj y B2-455+T presentan cada uno un 25% de frecuencia.
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Con respecto al haplogrupo B2aj, resulta necesario recordar que este es un linaje que se
origind en Peru y que presenta distintas proporciones en el area circumpunefia, con un
maximo de representacion en el area del Lago Titicaca (Gémez-Carballa et al., 2018). Los
estudios realizados en poblacion nativa chilena del norte de Chile, muestran que este
haplogrupo se encuentra en frecuencias del 10,7% y 28,2% en poblaciones Atacamefias y
Aymara, respectivamente (de Saint Pierre et al., 2012a), mientras que en poblacién del
NOA, en especifico del &rea de Jujuy y grupos Coya, este haplogrupo se presenta con una
frecuencia cercana al 15% en ambas poblaciones (Cardoso et al., 2013; Gaya-Vidal et al.,
2011).

Desde la vertiente boliviana, por otra parte, el estudio de Gaya-Vidal et al. (2011) sefiala
gue el haplogrupo B2aj aparece en altas proporciones en grupos aborigenes y urbanos del
altiplano boliviano; con frecuencias del 66% en Aymaras del Titicaca, 38% en Quechua del
area del Titicaca; y un 44% en individuos provenientes La Paz. La investigacion de
Taboada-Echalar et al. (2013), por otra parte, al analizar también muestras de los
principales departamentos de Bolivia (n=720), logra esclarecer que este haplogrupo se
encuentra con un 13,6% de prevalencia en sectores del altiplano boliviano, preferentemente
en departamentos como La Paz. En comparacion a lo hallado en Bolivia, la situacion que se
produce a nivel de frecuencias mitocondriales en el area peruana con respecto a la
aparicion del linaje B2aj varia completamente. En primer lugar, el estudio de Sandoval et al.
(2013) al estudiar poblaciones Uros del Lago Titicaca (que pueden ser peruanas o
bolivianas), logra establecer que el linaje en cuestion aparece con una frecuencia del
37,4%. Esta situacién, es completamente diferente a la detallada en el estudio del mismo
autor (2016), al estudiar poblaciones de la Amazonia peruana y algunas localidades andinas
del Peru, dado que no se reportaron frecuencias asociadas este linaje.

La situacion descrita a nivel de frecuencias mitocondriales para el linaje B2aj permite
reforzar lo propuesto por Gémez-Carballa et al. (2018). A pesar de que en Peru este
haplogrupo se encuentre en mas bajas proporciones, es gracias a las altas frecuencias
existentes en Bolivia lo que permite explicar el flujo exitoso de este haplogrupo hacia las
localidades del NOA vy el norte de Chile, permitiendo de esta manera avalar genéticamente
el vinculo e interaccion desde tiempos prehispanicos en el area circumpunefia.

El haplogrupo B2-455+T, por otra parte, fue encontrado en una frecuencia del 25% en las
muestras pertenecientes a “Pueblos aledafios a Calama”. En complemento a lo anterior,
este linaje ha sido hallado en altas frecuencias en poblacion Aymara de Chile con valores
del 15,4%, mientras que en Atacameiios de Chile esta cifra llega al 21,4% (de Saint Pierre
et al., 2012a). Los valores descritos anteriormente difieren completamente a lo hallado en
otras areas del circulo andino, encontrandose el haplogrupo B2-455+T en frecuencias del
5% en poblacién de Jujuy, NOA (Cardoso et al., 2013), 1,7% en las muestras trabajadas por
Taboada-Echalar et al. (2013) en Bolivia y en un 2,6% en poblacion Uros del Lago Titicaca
(Sandoval et al., 2013). En suma a lo anterior, es necesario indicar, que el linaje en cuestion
ha sido hallado en tres muestras de ADN antiguo provenientes del cementerio de Pica-8
(Tarapaca, Chile) (Llamas et al., 2016). Considerando estos antecedentes, resulta
interesante por tanto, proponer como hipotesis el origen de este haplogrupo en el altiplano
chileno.
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El hecho de que “Pueblos aledafios a Calama” comparta linajes especificos con otras
poblaciones del norte de Chile y el area sur andina; se refleja directamente en el
dendrograma construido en base a los estadisticos Fst entre pares de poblaciones chilenas
(ver Figura 8) y poblaciones sudamericanas (ver Figura 9 y 10). En primera instancia, se
puede ver que “Pueblos aledanos a Calama” forman un conglomerado distintivo con Aymara
y Atacamefios (poblaciones nativas chilenas), ademas de “Calama y Chuquicamata”
(poblacion mestiza chilena); diferencidndose fuertemente con “Poblacion Costera” y otras
poblaciones originarias de Chile, tales como Mapuche, Huilliche y Pehuenche. En este
punto, se hace necesario mencionar a nivel de frecuencias mitocondriales que en “Pueblos
aledafios a Calama” no hay presencia de linajes como B2i2 ni D1g, lo que explica la clara
diferenciacion entre este grupo de los valles altos, las poblaciones nativas del sur de Chile y
“Poblacion Costera”, por lo que posiblemente, los individuos de los valles altos estuvieron
mas aislados del flujo migratorio centro-sur que afect6 tanto a Calama como a Antofagasta.
Lo descrito anteriormente, también puede ser relacionado con los resultados obtenidos en el
test de neutralidad, especificamente en la prueba de Fu, donde las localidades aledafias a
Calama presentan un valor de -8,063 (p-valor=0,001); cifra que, a pesar de estar indicando
una expansién poblacional reciente, es bastante disminuida si se compara con otras
poblaciones tales como la Poblacion Costera (-24,196, p-valor=0,000; Ver Tabla 8).

A su vez, cuando se observan las Figuras 9 y 10, se ve que “Pueblos aledanos a Calama”
forma un conglomerado con diversas poblaciones pertenecientes al circulo andino, tales
como poblacion del NOA y Quechuas procedentes de los Andes Bolivianos; diferencidndose
claramente con poblaciones de la Amazonia peruana y brasilefia, ademas de los Andes
peruanos; dado que entre estas poblaciones no se comparten linajes especificos.

Del andlisis de los resultados obtenidos de la agrupacion “Poblacion Costera”, se puede
destacar la predominancia de haplogrupos procedentes del centro y sur de pais, tales como
B2i2 con un 19,2% de frecuencia, C1b13 con un 9% y D1g con una representacion del
12,9%. Esta situacion, puede ser explicada nuevamente, por los efectos de la migracion
campo ciudad dentro del contexto de industrializacion entre la segunda mitad del siglo XIX 'y
primer tercio del siglo XX. Para reforzar esta idea, en este punto se hace interesante
destacar ademas los resultados obtenidos en el test de neutralidad, especificamente la
prueba de Fu donde la “Poblacion Costera” obtuvo un valor de -24,196 con una significancia
estadistica de 0, elemento que puede estar relacionado con una expansion poblacional
reciente. Por otra parte, a pesar de que hay una presencia del 14,1% del linaje B2 en la
agrupacion “Poblacion Costera”, las cifras entregadas por esta memoria no reportan la
existencia de linajes derivados de B2, tales como B2aj, B2ai, B2y y B2-455+T. Desde una
perspectiva de andlisis de frecuencias mitocondriales, este fendmeno puede ser explicado
porque el verdadero origen de linajes especificos como B2aj o B2-455+T no se encuentra
en el sector de la costa pacifica, sino que, como se relatd en los péarrafos precedentes, el
origen de estos linajes se encuentran asociados al altiplano peruano y posiblemente al
altiplano chileno, respectivamente.

En relacion a lo anterior, cuando se observa el dendrograma construido en base a los
estadisticos Fsr entre pares de poblaciones — y en especifico entre poblaciones chilenas-
(ver Figura 8), se puede visualizar que “Poblacion Costera” se agrupa con poblaciones
nativas del centro sur del pais, tales como Mapuche, Huilliche y Pehuenche; dado que estas
poblaciones presentan altos porcentajes de linajes como B2i2, C1b13y D1g.
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En base a la evidencia presentada hasta aqui, por tanto, es posible entonces aceptar la
hipétesis planteada (Ver Apartado 7), ya que existe una estructuracion genética espacial
entre las poblaciones que habitan la region de Antofagasta. De esta forma, se observa que
las ciudades de la Costa Pacifica de la region de Antofagasta son mas cercanas
genéticamente a las poblaciones del sur de Chile que a las poblaciones nativas del Norte de
Chile, mientras que las poblaciones de las localidades aledafias a Calama presentan una
distancia genética baja con las poblaciones nativas del norte de Chile y el circulo andino,
ademas de compartir linajes mitocondriales especificos (B2aj, B2-455+T) con las mismas.

Otro elemento que hay que considerar a partir de los estadisticos entregados por el Fsr
entre poblaciones sudamericanas (ver Figura 9), es que la “Poblacién Costera” se agrupé
en un conglomerado aparte con poblaciones del sur de Chile y la Amazonia brasilefia y
peruana; elemento que esta en contraposicion con lo encontrado en la literatura, ya que los
autores Moraga et al., 2001 y Rothhammer et al., 2003, han evidenciado relaciones
profundas entre grupos del altiplano con la Amazonia.

La situacion anteriormente sefialada (relacion “Poblacién Costera”-Sur de Chile-Amazonia),
puede ser explicada por una serie de factores que se relacionan entre si, tales como la
caracterizacion genética del Amazonas y las dificultades metodoldgicas encontradas en
este estudio.

Desde la caracterizacion genética de la Amazonia, a modo general es importante sefialar
gue este territorio, al ser considerado como una eco-zona que abarca la regidon colombiana
por el norte del continente hasta zona selvatica de Bolivia en el extremo sur; la Amazonia
muestra una heterogeneidad genética importante, lo que se puede ejemplificar con
investigaciones como la de Cardoso et al. (2012) en donde la tribu Waorani de Ecuador
tiene un 97% de representacion del haplogrupo A2; en contraste con lo hallado en el trabajo
de Corella et al. (2007) al describir que las poblaciones de Beni (Bolivia), las cuales
presentan una mayor diversidad genética, pero una baja representacion del haplogrupo A2
(20%).

Debido a que la Amazonia es un territorio geografico demasiado amplio, para efectos de
esta investigacion se optdé por incluir aquellos sectores del Amazonas que fueran
geograficamente cercanos a la region de estudio, por lo que la Amazonia peruana y
brasilefia terminaron formando parte de las poblaciones que se incluyeron en el Fsr,
apoyado en gran parte por la disponibilidad de secuencias de estas poblaciones existentes
en la red (Genbank).

En particular, en la Amazonia brasilefia, se replica la situacion descrita en los parrafos
precedentes. Dado que es un territorio geograficamente muy amplio, existe una distribucion
de frecuencias de linajes mitocondriales y diversidad genética muy dispar entre un lugar y
otro. De esta manera, podemos ver que en el noroeste de la Amazonia brasilefia hay una
mayor concentracion de linajes como A2 y C1 (Arias, Barbieri, Barreto, Stoneking &
Pakendorf, 2017), mientras que en la region centro oeste del pais la distribucion de
macrohaplogrupos mitocondriales es preponderante para C1 y D1 con un 34,2% y un
35,2%, respectivamente (Mendes-Junior & Simoes, 2009).
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Dentro de los resultados obtenidos en esta memoria, la falta de disponibilidad en la red
(Genbank) de secuencias de poblaciones del Amazonas brasilefio limité no solo la cantidad
de secuencias incorporadas (n=29) a los analisis; sino que ademas las secuencias
agregadas provienen de unos pocos grupos étnicos que se distribuyen por toda la regién del
Amazonas brasilefio, sin contar con individuos que provengan del sector del Amazonas
cercano a la region de los andes del Sur. En contraposicion con las muestras del Amazonas
brasilefio, los grupos étnicos del Amazonas peruano fueron ampliamente representados,
debido a que hay gama importante de estudios con ADNmt con secuencias publicadas en la
red (Genbank) que involucran a diversos grupos étnicos de toda la Amazonia peruana
(Barbieri et al., 2014; Sandoval et al., 2016). A pesar de que la muestra brasilefia presenta
un desequilibrio muestral sustancial con respecto a las otras poblaciones sudamericanas
incorporadas en el analisis de Fsr efectuado; es importante destacar a la luz de los
resultados obtenidos que la muestra de la Amazonia brasilefia no resulté ser del todo
inadecuada, ya que como se observa en la Tabla 10 y Figura 9, la distancia genética entre
la Amazonia brasilefia con respecto a la Amazonia peruana, es bastante baja.

Debido a lo anterior, posiblemente, la relacion entre la Amazonia brasilefia, el Amazonas
peruano, la “Poblacién Costera” y el sur de Chile; puede ser explicada por las similitudes de
linajes mitocondriales que posee cada una de estas poblaciones, es decir, la
preponderancia de variantes C1 y D1 en las poblaciones de la Amazonia en general y el
predominio de haplogrupos derivados como C1bl3 y D1g en los grupos costeros de
Antofagasta y las poblaciones del sur de Chile (ver Tabla 12).

Siguiendo este orden de ideas, los resultados obtenidos en esta memoria no permiten
afirmar la hipotesis del origen amazonico de las poblaciones del circulo sur andino (Moraga
et al., 2001, Rothhammer et al., 2003) ni mucho menos establecer cualquier tipo de relaciéon
genética entre las poblaciones del altiplano chileno y boliviano con las de la Amazonia (Ver
Apartado 7). Esto dltimo puede ser explicado principalmente por el hecho de que las
poblaciones altiplanicas aqui estudiadas no comparten linajes mitocondriales con los grupos
de la Amazonia brasilefia y peruana incorporados en esta investigacion, ademas de que no
existen distancias genéticas bajas entre las poblaciones andinas estudiadas y los grupos
Amazonicos integrados en esta memoria (ver Tabla 9).

Al respecto, como se esboz6 en los parrafos precedentes, seria oportuno poder incorporar
otras secuencias cercanas al area circumpunefia que fueran de origen brasilefio o bien de
otras poblaciones del Norte Grande de Chile a los andlisis de Fsr efectuados en esta
memoria, para poder investigar la relacion filogenética de las poblaciones del altiplano con
las de la Amazonia, asi como también la hipotesis del origen amazoénico de las poblaciones
del &rea circumpunefa. Un elemento importante que hay que considerar con respecto a los
estudios realizados por Moraga et al. (2001) y Rothhammer et al. (2003) es que los analisis
efectuados en ambas investigaciones se basaron en la comparaciéon de frecuencias
mitocondriales para la realizacion de pruebas Fsr, 0 que posee un poder resolutivo muy
bajo en comparacion con los analisis que se basan en la comparacion de secuencias, como
la realizada en el presente estudio.

Por otra parte, los analisis de los resultados obtenidos para la agrupaciéon “Calama vy

Chuquicamata” y “Oficinas Salitreras”, muestran en ambos casos una situacion “intermedia”
0 de mestizaje con respecto a lo observado en “Poblacién Costera” y “Pueblos aledafios a
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Calama” desde un punto de vista de frecuencias mitocondriales, test de Fst y dendrogramas
asociados.

Con respecto a la primera agrupacién, es necesario recalcar que la mayoria de los linajes
encontrados corresponden a haplogrupos que provienen de la zona centro y sur del pais,
linajes tales como B2i2 con una frecuencia del 18%, C1b13 con un 6.6% y D1g con un
8.2%. Si bien las frecuencias obtenidas son mucho menores con respecto a las halladas en
“‘Poblacion Costera”, es innegable a nivel de composicién genética, los efectos de la
migracion de contingentes del centro y sur de Chile hacia la segunda mitad del siglo XIX y
primer tercio del siglo XX. Asi mismo, dentro de la variedad de linajes hallados en “Calama y
Chuquicamata”, a diferencia de lo encontrado en “Poblacién Costera”, se observa una
mayor presencia de linajes tipicos del norte de Chile (de Saint Pierre et al., 2012a) y el
altiplano (Gaya-Vidal et al., 2011; Sandoval et al., 2013; Taboada-Echalar et al., 2013), tales
como B2, B2aj y B2-455+T, con valores del 21,3%, 9,8% y 3,3%, respectivamente. De esta
manera, cuando se observa la Figura 8, se puede ver que la agrupacion “Calama vy
Chuquicamata” se ubica en una posicion relativamente cercana en el dendrograma a las
poblaciones Aymara, Atacamena y “Pueblos aledafios a Calama”, situacion que es reflejo
de las frecuencias mitocondriales descritas anteriormente.

En relacion a las “Oficinas Salitreras”, al ser un conglomerado creado con muchos
individuos procedentes de diversos lugares, se puede observar un panorama heterogéneo a
nivel de frecuencias mitocondriales, donde predominan tanto haplogrupos de la zona norte
de Chile (B2: 23,8%), linajes que provienen del centro y sur del pais (B2i2: 4,8% y D1g:
14,3%); y haplogrupos que pueden estar en todo el continente americano, como D4h3a con
un 9,5% de presencia. Ademas, los datos descritos anteriormente, difieren levemente con la
evidencia encontrada en “Poblacion Costera” (B2: 14,1%, D1g: 19,2% y D4h3a: 6,4%) y
“Calama y Chuquicamata”, donde el haplogrupo B2 alcanzé frecuencias del 21,3%, D1g con
un 18% y un 0% de representacion del linaje D4h3a. De esta manera, cuando se observa la
Figura 8, se puede ver que la agrupacion “Oficinas Salitreras” se ubica en una posicién de
cercania relativa con poblaciones del sur de Chile y “Poblacion Costera”, elemento que se
vincula estrechamente a los valores de frecuencias mitocondriales descritos anteriormente.

En base a lo planteado aqui y a los resultados obtenidos en esta memoria, es posible
entonces afirmar que existe una estructuracion poblacional diferenciada entre las
poblaciones de la costa y los valles altos, aseveracion que se ve reflejada en las diferencias
existentes en las frecuencias mitocondriales entre ambas poblaciones y los indices de
fijacidbn Fsr asociados. De esta manera, se observa que en la “Poblacion de la Costa”
predominan linajes provenientes del centro sur del pais (B2i2, C1b13 y D1g) en el contexto
del auge salitrero a finales del siglo XIX y minero a principios del siglo XX; elemento que
esta en contraposicion con lo hallado en “Pueblos aledafios a Calama”, donde destacan
haplogrupos como B2, B2aj y B2-455+T, linajes propios de las poblaciones del norte de
Chile y el altiplano. Adem@s, los resultados obtenidos en esta memoria no aportan evidencia
genética que relacione a las poblaciones andinas con poblaciones amazonicas.
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% | % | % | % | % | %B2-| % % | % % |%Clb-| % % % | % | % % %

Grupos/Haplogrupos n | A2 | B2 |B2ai|B2aj|B2y | 455+T | B2i2 | C1 [C1lb|C1b8| 16192 [C1b13|Cldl| D1 |D1lg| D1j | D4h3a | D4h3a5 | Referencia
Poblacién Costera 78 (115|141| O 0 0 1,3 19,2 51|51 1,3 3,8 9 641128 38| 6,4 0 1
Calama +

Chuquicamata 61 (13,1|148|16 (98|49 | 3,3 18 |16 | 6,6 0 1,6 66 | 16 |49 82|33 0 0 1
Amazédnicos Brasil 29 |20,7|27,6| O 0 0 0 0 24,1 O 0 0 0 0 276 O 0 0 0 2
Andinos Peru 5016 | 30 | 6 0 6 0 0 4 | 16 0 0 0 0 22 | 0 0 0 0 3
Andinos Bolivia 69 | 8,7130,4| 7,2 (391| O 7,2 0 0|29 0 0 0 0 43| 0 0 0 0 4
Amazonia Peru 5036 | 34| 0 0 0 0 0 4 | 12 0 0 0 0 14 | O 0 0 0 3
Sur de Chile 108(83|19| O 0 0 0 259 10,9 |37 0 0 22,2 0 191|333 0 0 1,9 5
Pehuenche* 42 | 71| O 0 0 0 0 26,2 | 0 0 0 0 28,6 0 0 |381| O 0 0 5
Mapuche de Chile* 19| 0 (10,5 O 0 0 0 26,3 | 0 |158| O 0 26,3 0 0 |15,7| O 53 0 5
Huilliche* 47 (12,8 O 0 0 0 0 255 (21|21 0 0 14,9 0 43 136,2| O 0 2,1 5

Tabla 12: Frecuencias de haplogrupos mitocondriales de algunas de las poblaciones incorporadas en el Fsr “Poblacién Sudamericana”. n corresponde al
tamafio de la muestra. Aquellos grupos que estan marcados con * es porque se sumaron entre si para incorporar la poblaciéon “sur de Chile” como un todo.

Referencias: 1. Este estudio; 2. Fagundes et al., 2008; 3. Sandoval et al., 2016; 4. Sandoval et al., 2013; 5. de Saint Pierre et al., 2012a.
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12. Conclusién

A continuacion, se presentan las conclusiones de este trabajo desarrolladas segun los
objetivos e hipdtesis planteadas en esta investigacion:

i. Al describir y comparar las frecuencias de haplogrupos mitocondriales para ambas
ciudades: Antofagasta (costa) y Calama (valles altos); se evidencié que en las localidades
de la costa pacifica hay una presencia importante de linajes del centro sur del pais como
B2i2, C1b13 y D1g. A pesar de que en Calama/Chuquicamata se reportan estos mismos
haplogrupos (pero en menor cantidad), se puede observar un aumento a nivel de
frecuencias de linajes propios del norte de Chile y el altiplano (B2, B2aj y B2-455+T),

ii. A diferencia de lo hallado en las Poblaciones Costeras y en Calama/Chuquicamata, es en
las localidades aledafias a Calama en donde se observan en totalidad linajes del norte de
Chile y el altiplano (B2, B2aj y B2-455+T), ademés de la ausencia de linajes mitocondriales
del centro sur del pais como B2i2, C1b13 y D1g

ii. Al examinar la relacién genética de las poblaciones de Antofagasta y Calama con otras
poblaciones chilenas, se pudo establecer que las poblaciones de la zona costera
(Antofagasta, Tocopilla y Mejillones) se relacionan més cercanamente con poblaciones
nativas del sur de Chile (Mapuche, Huilliche, Pehuenche), mientras que tanto Calama como
los Pueblos aledafios a la misma ciudad, genéticamente son mas cercanos a las
poblaciones nativas del norte de Chile (Aymara y Atacamefos).

iv. Al examinar la diferenciacién genética existente entre las poblaciones de Antofagasta y
Calama con datos genéticos disponibles de la zona de los Andes del Sur (Perl, Bolivia,
Argentina) y el Amazonas; se pudo establecer que las poblaciones de la zona costera
(Antofagasta, Tocopilla y Mejillones) se relacionan mas cercanamente con poblaciones de
los Andes peruanos y la Amazonia brasilefia y peruana, mientras tanto las localidades
aledafias a Calama (San Pedro de Atacama, Toconao, Toconce, entre otros) se acercan
genéticamente a poblaciones de los Andes bolivianos y el Noroeste de Argentina.

Por lo tanto, podemos concluir que las poblaciones de la region de Antofagasta presentan
una estructuracién genética espacial, aparejada por diferencias notables a nivel de
frecuencias mitocondriales, siendo ademas las poblaciones de la zona costera
genéticamente cercanas a poblaciones nativas del centro-sur de Chile; mientras que las
localidades aledafias a Calama comparten linajes especificos (B2aj y B2-455+T) con
poblaciones del norte de Chile y el altiplano.
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13. Consideraciones finales y perspectivas

La presente memoria ha permitido caracterizar genéticamente parte de la poblacién de la
region de Antofagasta a partir de marcadores uniparentales. Dentro de las caracteristicas de
esta memoria, cabe sefalar que constituye el primer estudio que entrega datos de ADN
mitocondrial para la regién de Antofagasta a partir de la secuenciacion de la regién control.
A pesar de que los datos obtenidos no son representativos de la poblacion total de la region,
es importante destacar que de igual manera la evidencia entregada es una aproximacion
hacia la caracterizacién de los linajes maternos. A lo anterior, los datos obtenidos en esta
investigacion son similares a ciertas poblaciones urbanas mestizas, tales como Iquique o
Santiago de Chile (Gémez-Carballa et al., 2016).

Con respecto al estudio de linajes nativos y en especifico de aquellos asociados a los
Andes del sur, seria prometedor en primera instancia poder expandir y concentrar el
horizonte de estudio a las localidades mas pequefias (como por ejemplo Toconao,
Machuca, Pueblo Hundido, Rio Grande, San Pedro de Atacama, Ayquina, Lasana, Toconce,
Ollague, Caspana, Socaire, entre otros), pues tal y como observamos en los resultados
obtenidos en esta memoria, la mayor concentracion de linajes andinos como B2aj y B2-
455+T se encontraron alli. Asimismo, seria relevante ademas, incluir la secuenciacién de
genomas mitocondriales completos para el analisis filogeogréfico de estos linajes
mitocondriales. El estudio en profundidad de estos linajes podria no sélo dar luces sobre el
origen de las poblaciones andinas, patrones migratorios y flujo genético entre grupos, sino
gue también podrian reinterpretar filogenias y fechados ya establecidas por otras
investigaciones, tales como la del linaje B2aj (Gémez-Carballa et a., 2018) y ahondar con
mayor profundidad sobre el origen del linaje B2-455+T.

Cabe destacar por ultimo que las investigaciones con marcadores mitocondriales se
caracterizan por reflejar solo la parte materna de la historia evolutiva de una poblacién, por
lo que es necesario complementar las interpretaciones realizadas con datos moleculares y
del cromosoma Y para poder comprender a cabalidad la historia evolutiva de las
poblaciones en estudio. Con estas consideraciones y nuevos horizontes investigativos se da
por finalizado el presente estudio.
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15. Anexos

a. Consentimiento informado

COMITE DE ETICA DE LA IMVESTIGAION = -
Fatuitad de Clencias Socigles @F‘IL:I""CIEI oLOGYTO

UNIVERSIDAD DE CHILE

Consentimiento Informado para Muestras Biologicas

Usted ha sido invitado(a) a participar en la investigacion “Amnalisis v descripeion de
mitogenomas, haplogrupoes mitocondriales y de cromosoma Y amerindios en el norte
de Chile™. Su objetive ez analizar marcadores genéticos de ADN mitocondrial v cromosoma
Y para estudios de poblamiento del norte de Chile. Usted ha zido seleccionado(a) porque
cumple con el eriterio de seleccidn del estudie, es decir. individuo adulto nacido un una
comuna perteneciente a alpuna de las regiones del norte de Chile; Tarapaca, AricayParinacota,
Antofagasta vwo Atacama

La investigadora responzable (TR) de este estudio es 1a Prof Michelle de Saint Pierre
Barrera, de la Facultad de Ciencias Sociales de la Universidad de Chile. La investigacion ex
patrocinada por el proyecto FONDECYT WN® 11130433,

Los estudios marcadores moleculares, también llamados genéticos, han zidousados con
éxito para estudiar 1a historia, mipraciones y origenes de las poblaciones. En estos estudios se
analiza la informacion presente en el ADN,| Ia cual se encuentra presente en las células del
cuerpo. Doz tipos de analizis de ADN han sido los mas usados en estudios de poblamiento, los
que analizan el ATN proveniente de las mitocondrias, que ez heredado por via materna, es
decir de madres a hijas e hijos, v los provenientes del cromosoma Y, heredado por via paterna,
ex decir de padres a hijos. El objetivo de este proyecto e: el estudiar el origen de las
poblaciones del norte de Chile, estudiando los informacién genética especifica presente en el
ADN mitocondrial v de cromosoma Y de una persona nacida en la region norte. Con este tipo
de estudio se podran conocer los ancestros de una persona (es decir el origen), determinar las
relaciones de las poblaciones del norte de Chile respecto a poblaciones aledafias de Peri,
Bolivia v Argentina, detectar eventos migratorios antiguos, conocer la antigiiedad de las
poblaciones originales, ete.

Para decidir participar en esta investigacion, es importante que considere la siguiente
informacion. Siéntaze libre de preguntar cualquier azunto que no le quede claro:

La colaboracion que se le solicita consiste en la donacion de una muestra de salivade 2
a 3 ml Este procedimiento no tomard mis de 3 minutos, no existiendo riesgos,
complicaciones médicas o efectos no deseados.

Se realizara un pequefio cuestionaric que durard menos de 10 minutos, v abarcara
preguntas respecto a su lugar de nacimiento, asi como el de sus padres v abuelos (en caso de
conocerlos) v sireconoce su pertenencia (o la de sus padres/abuelos) a algin pueblo originario.
Este cuestionario sera realizado junto con la toma de muestra de saliva.




COMITE DE ETICA DE LA INVESTIGACION = ==
Faguitad de Clencas Socigles @l"‘ll:l‘“ﬂﬂ oLOGYO

UNIVERSIDAD DE CHILE

Usted no recibird ningin beneficio directo, ni recompensa alguna, por participar en
este estudio. No obstante, su participacion le permitira obtener informacién sobre sus
ancestros genéticos y permitird a los investigadores tener nuevos datos sobre el origen de las
poblaciones del norte de Chile.

S0 participacion es absolutaments voluntaria. Usted tendra la libertad de contestar las
preguatas que desee, como también de detener su participacion en cualgquier momento
que lo desee. Esto no implicara ningin perjuicio para usted.

Todas sus opiniones seran confidenciales, v mantemidas en estricta reserva. En las
presentacicnes v publicaciones de esta investigacion, su nombre no aparecera asociado a
ninguna opinidn particular. Los datos obtenidos en este estudio serdn confidenciales y
formaran parte del provecto FOWDECY T antes mencionado v comunicaciones cientificas en
los gue se mostraran los resultados generales del presente estudio, sin mencionar nombres m
otra forma de identificacion de las personas donantes. Las muestras seran etiquetadas con
un codigo v loz datos obtenidos serén usados exclusivamente por la IR sclo para este
estudio v eventualmente incluidos en las publicaciones que de él ze deriven. En cualquier
caszo, su identidad, los datos personales proporcionados v la informacion genética obtendda,
nunca serén revelados m comunicados con otros fines que los agui declarados. Las
mmuestras obtenidas serdn guardadas refrigeradas en el Laboratorio de Antropologia de la
Facultad de Ciencias Sociales, v al finalizar 1a investigacion seran eliminadas signiendo los
protocolos establecidos para 1a destruccion de material biolagico.

Usted tiene derecho a conocer los resultados de esta investizgacion. Para ello, al finalizar
la investigacion se le contactara para coordinar la entrega de los resultados de forma personal.
Ademas, en caso que lo desee, Ud. podra entregar una direccion de domicilio particular o
correo electronico para la entrega de los mismos. Dado las caracteristicas de los marcadores
utilizados en este estudio, en el caso de las donantes mujeres recibirdn los resultados de su
ADN mitocondrial ¥ en el caso de los donantes hombres el de su ADN mitocondrial v
cromosoma Y.

51 requiere mayor informacion, o comunicarse por cualquier motivo relacionado con
esta mvestigacion, puede contactar a la Investigadora Responsible de este studio: Dira
Michelle de Saint Pierre Barrera; direccion: Iznacio Carrera Pinto W®1045, Facultad de
Ciencias Sociales de la Universidad de Chile; Teléfono: 81912726; email:
michelle desan@email com. También puede comunicarse con la Presidenta del Comité de
Etica de la Investigacion que aprobd este estudio: Prof Dra. Marcela Ferrer Lues,
Presidenta Comité de Etica de la Investigacion, Facultad de Ciencias Sociales, Universidad
de Chile, Direccion: Facultad de Ciencias Socoales, Unversidad de Chile. Av. Ignacio
Carrera Pinto 1043, ﬂuﬁua, Santiapo; Teléfono: (36-2) 2978 9726; email:
comité etica@facso.cl
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Con su firma usted declara que su participacion es voluntaria, informada, v que no se
debe a influencia o presidn por parte del equipo de investigacion Usted tiene el derecho a
negarse a sU participacion en este proyecto como tambien —en caso de aceptar en primera
instancia a participar- aretirarse en cualquier momento del estudio, =in explicacion o perjuicio.

EERIDAD D#

En el caso de aceptar participar en este provecto, se firmaran dos ejemplares de este
documento, quedando de esta manera una copia para usted, con la firma v datos del
mvestigador responsable v 1a informarién de la investigacion.
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Declaracion de Aceptaciin de su Participacién.

Con esto declaro que:

“He sido invitado(a) participar en el estudio “Andlisis y descripcion de mitogenomas,
haplogrupos mitocondriales ¥ de cromosoma ¥ amerindios en el norte de Chilz”. He leido detenidamente en
qué consiste el provecto v mi participacion en €1, se me ha informado sobre los objetivos de
esta investigacion v he tenido tiempo para hacer preguntas, las cuales se me ha contestado
claramente. De esta manera, acepio participar voluntariamente v s que tengo el derecho a
retirarme en cualquier momento del estudio, sin explicacion o perjuicio™.

__ Deseo recibir 1a informacion via e-mail —o forma de contacto equivalente— sobre mis
marcadores genéticos (haplogrupo) de ADN mitocondrial/cromosoma Y v tener aceeso a los
resultados poblacionales de esta investigacion.

E-mailodireccion:

__ No deseo recibir la informacion via e-mail sobre mis marcadores genéticos (haplogrupo)
de ADN mitocondrial/cromosoma Y o tener acceso a los resultados poblacionales de esta
mmvestigacion (S1Ud. posteriormente cambia de opinidn, puede comunicarse con el encargado
de este estudio)

Nombre v Firmade] Participante Nombre v Firma de la investigadora responsable
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b. Tabla con las secuencias del D-loop del ADN mitocondrial para las poblaciones en este estudio.

Lugar de nacimiento abuela

ID Haplogrupo Sitios Polimorficos HVI Sitios Polimorficos HV2-HV3 Rango Lugar de Muestreo materna/madre
ANOO1 |B2 16182C, 16183C, 16189, 16217, 16519 73,197, 207, 263, 292, 315+C, 499 16024-660 Antofagasta Oficina Maria Elena
73, 249d, 258, 263, 290-291d, 309+C,
ANO02 |C1b13 16223, 16298, 16325, 16327, 16519 315+C, 489, 493, 523-524d 16024-660 Antofagasta Punta Lavapié, Arauco
ANO03 | D4h3a 16223, 16241, 16301, 16342, 16362 73, 146, 152, 263, 315+C, 489 16024-660 Antofagasta Biobio
ANO04 | A2 16111, 16223, 16290, 16319, 16362 64, 73, 146, 153, 235, 263, 309+C, 315+C, 16024-660 Antofagasta Tal Tal
ANOO5 | B2i2 16183C, 16189, 16189, 16217, 16519 73, 207, 263, 309+CC, 315+C, 470, 499 16024-660 Antofagasta Vallenar
16051, 16223, 16274, 16298, 16311, 73, 146, 194, 249d, 263, 290-291d, 309+C,
ANO0O06 |C1d1l 16325, 16327, 16533 315+C, 489, 523-524d 16024-660 Antofagasta Oficina Pedro de Valdivia
16183C, 16189, 16207, 16217, 16291,
ANOO7 | B2i2 16519 73, 263, 309+C, 315+C, 470, 499 16024-660 Antofagasta Chuguicamata
ANO08 | B2aj 16183C, 16188, 16189, 16217, 16519 63, 64, 73, 263, 315+C, 499 16024-660 Antofagasta NS/NR
10, 36, 73, 146, 195, 249d, 263, 290-291d, Pueblo Hundido, Inca del Oro,
ANO09 |C1 16223, 16298, 16325, 16327, 16519 309+C, 315+C, 489 16024-660 Antofagasta Atacama
AN010 |B2i2 16183C, 16189, 16217, 16519 73, 207, 263, 309+C, 315+C, 470, 499 16024-660 Antofagasta Antofagasta
73, 146, 207, 249d, 263, 290-291d, 309+C,
ANO11 |Cib 16156, 16223, 16298, 16325, 16327 315+C, 489, 493, 523-524d 16024-660 Antofagasta Iquique
73, 249d, 258, 263, 290-291d, 309+C,
AN012 |C1b13 16092, 16223, 16298, 16325, 16327 315+C, 489, 493, 523-524d 16024-660 Antofagasta San Javier, Talca
64, 73, 146, 153, 235, 263, 309+C, 315+C,
ANO013 | A2 16111, 16223, 16290, 16319, 16362 523-524d 16024-660 Antofagasta Maitén (Ovalle)
16111, 16290, 16319, 16325, 16362, 73, 146, 153, 263, 309+CC, 315+C, 523-
ANO14 | A2 16512, 16547, 16551+G 524d 16024-660 Antofagasta Vallenar
ANO015 |D1ij 16223, 16242, 16311, 16325, 16362 73, 152, 263, 309+C, 315+C, 489, 524+AC 16024-660 Antofagasta Antofagasta
ANO016 |B2i2 16183C, 16189, 16217, 16291, 16519 73, 143, 263, 309+C, 315+C, 470, 499 16024-660 Antofagasta Antofagasta
ANO17 |Dig 16187, 16223, 16319, 16325, 16362 73, 263, 489 16024-660 Antofagasta Tal Tal
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Lugar de nacimiento abuela

ID Haplogrupo Sitios Polimorficos HVI Sitios Polimorficos HV2-HV3 Rango Lugar de Muestreo materna/madre
ANO18 |Dig 16092, 16187, 16189, 16223, 16362, 16519 | 73, 143, 263, 315+C, 489 16024-660 Antofagasta Calama
16223, 16241, 16265C, 16301, 16342, 73, 152, 203, 204, 263, 309+C, 315+C ,
ANO019 | D4h3a 16362 489, 524+AC 16024-660 Antofagasta Vallenar
ANO020 |Di1g 16187, 16189, 16209, 16223, 16325, 16362 | 55, 56, 73, 152, 263, 315+C, 489, 499 16024-660 Antofagasta Pedro de Valdivia
ANO21 |B2 16183C, 16189, 16217, 16519 73, 143, 146, 165, 263, 309+C, 315+C, 499 | 16024-660 Antofagasta NS/NR (Madre Mejillones)
ANO022 | B2i2 16183C, 16189, 16217, 16519 73, 204, 207, 263, 309+C, 315+C, 470, 499 | 16024-660 Antofagasta Antofagasta
ANO023 | Dlg 16187, 16223, 16325, 16362 73, 263, 309+C, 315+C, 489 16024-660 Antofagasta Traiguén, Temuco
AN024 | D1ij 16223, 16242, 16311, 16325, 16362 73, 152, 263, 309+C, 315+C, 489 16024-660 Antofagasta Chuquicamata
64, 73, 146, 150, 153, 235, 263, 309+CC,
ANO025 | A2 16111, 16172, 16223, 16290, 16319, 16362 | 315+C, 523-524d 16024-660 Antofagasta Antofagasta
ANO026 |Dlg 16187, 16223, 16304, 16325, 16362 73, 263, 309+C, 315+C, 489 16024-660 Antofagasta Tocopilla
ANO27 | Di1g 16187, 16223, 16325, 16362, 16519 73, 263, 309+C, 315+C, 489, 16024-660 Antofagasta Pampa Unién
16136, 16223, 16256, 16298, 16325, 73, 146, 153, 249d, 263, 290-291d, 315+C,
ANO028 |Cilb 16327, 16519 489, 493, 523-524d, 549 16024-660 Antofagasta Pachica, Iquique
16092, 16183C, 16189, 16223, 16298, 73, 249d, 263, 290-291d, 309+C, 315+C,
AN029 |C1b 16311, 16325, 16327, 16519 489, 493, 523-524d 16024-660 Antofagasta Antofagasta
ANO030 |B2i2 16183C, 16189, 16217, 16294, 16519 73, 207, 263, 309+C, 315+C, 470, 499 16024-660 Antofagasta Ovalle
16126, 16187, 16223, 16245, 16325,
ANO031 |Dilg 16362, 16390 73, 146, 152, 263, 315+C, 489 16024-660 Antofagasta Adoptado
73, 152, 249d, 263, 290-291d, 309+CC,
ANO032 |Ci1lb 16147, 16223, 16298, 16325, 16327 315+C, 489, 493, 523-524d 16024-660 Antofagasta Ovalle
73 249d 258 263 290-291d 489 493 522-
ANO33 | Ci1b13 16223, 16298, 16311, 16325, 16327 523d 16024-660 Antofagasta Tocopilla
16086, 16129, 16148, 16187, 16189, 73, 150, 152, 182, 186A, 189C, 195, 198,
ANO34 |Llic 16223, 16278, 16294, 16311, 16360, 16519 | 247, 263, 297, 315+C, 316, 529 16024-660 Antofagasta NS/NR (madre Copiap6)
ANO035 | B2i2 16183C, 16189, 16217, 16519 73, 207, 263, 315+C, 470, 499, 523-524d 16024-660 Antofagasta Iquique
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Lugar de nacimiento abuela

ID Haplogrupo Sitios Polimorficos HVI Sitios Polimorficos HV2-HV3 Rango Lugar de Muestreo materna/madre
16223, 16241, 16265C, 16301, 16342, 73, 152, 203, 204, 263, 309+C, 315+C, 489,
ANO36 | D4h3a 16362 524+AC 16024-660 Antofagasta NS/NR (madre Antofagasta)
ANO037 HVO 16172, 16298 72,263, 315+C 16024-660 Antofagasta Calama
ANO38 |B2 16183C, 16189, 16217, 16519 73, 152, 263, 315+C, 499 16024-660 Antofagasta Antofagasta
16183C, 16189, 16217, 16242G,16362,
ANO39 |B2 16519 73, 110, 152, 186, 263, 309+C, 315+C, 499 | 16024-660 Antofagasta NS/NR (madre Antofagasta)
16183C, 16189, 16207, 16217, 16291,
ANO40 | B2i2 16519 73,146, 263, 309+CC, ¢?, 470, 499 16024-660 Antofagasta Chuquicamata
73, 249d, 258, 263, 290-291d, 309+C,
AN041 |C1b13 16147, 16223, 16298, 16325, 16327 315+C, 489, 493, 523-524d 16024-660 Antofagasta Antofagasta
73, 249d, 258, 263, 290-291d, 309+CC,
AN042 | C1b13 16223, 16298, 16325, 16327 315+C, 489, 493 16024-660 Antofagasta Chuquicamata
73, 249d, 258, 263, 290-291d, 309+C,
AN043 | C1b13 16223, 16298, 16325, 16327 315+C, 489, 493, 523-524d 16024-660 Antofagasta NS/NR (madre Concepcién)
16093, 16136, 16183+C, 16189, 16223, 73, 146, 152, 195, 198, 263, 315+C, 523-
ANO44 | L2a 16278, 16294, 16309, 16390 524d 16024-660 Antofagasta NS/NR (madre Antofagasta)
73, 249d, 258, 263, 290-291d, 309+C,
AN045 | C1b13 16223, 16298, 16325, 16327 315+C, 489, 493 16024-660 Antofagasta lllapel
16111, 16189, 16278, 16290, 16319, 64, 73, 146, 153, 199, 235, 263, 309+C,
ANO46 | A2 16362, 315+C, 499, 523-524d 16024-660 Antofagasta Copiapé
16094, 16111, 16223, 16290, 16309,
16319, 16325, 16362, 16512, 16547,
ANO47 | A2 16551+G 73, 146, 153, 263, 309+C, 315+C, 523-524d | 16024-660 Antofagasta Antofagasta
73, 146, 249d, 258, 263, 290-291d, 315+C,
AN048 | C1b13 16111, 16223, 16298, 16325, 16327 489, 493, 523-524d 16024-660 Antofagasta Iquigue
16167, 16183C, 16189, 16217, 16311,
ANO049 | B2i2 16390, 16519 73, 207, 263, 309+C, 315+C, 470, 499 16024-660 Antofagasta Quintero
16167, 16183C, 16189, 16217, 16311,
ANO50 | B2i2 16390, 16519 73, 207, 263, 309+C, 315+C, 470, 499, 16024-660 Antofagasta Quintero
16136, 16182C, 16183C, 16189, 16217,
ANO51 B2 16519 73, 146, 263, 309+CC ¢?, 499 16024-660 Antofagasta Antofagasta
73, 249d, 258, 263, 290-291d, 315+C, 489,
AN052 | C1b13 16223, 16298, 16325, 16327 493, 523-524d 16024-660 Antofagasta Antofagasta
ANO53 | B2i2 16183C, 16189, 16217, 16519 73, 207, 263, 309+CC ¢?, 470, 499 16024-660 Antofagasta Valle del Elqui
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Lugar de nacimiento abuela

ID Haplogrupo Sitios Polimorficos HVI Sitios Polimorficos HV2-HV3 Rango Lugar de Muestreo materna/madre
ANO54 | B2i2 16183C, 16189, 16217, 16519 73, 207, 263, 309+CC, 315+C, 470, 499 16024-660 Antofagasta Antofagasta
73, 143, 146, 165, 263, 309+CC, 315+C,
ANO55 | B2 16183C, 16189, 16217, 16519 499 16024-660 Antofagasta NS/NR (madre Antofagasta)
ANO56 16024-660 Antofagasta NS/NR (madre Antofagasta)
64, 73, 146, 153, 235, 263, 309+C, 315+C,
ANO57 | A2 16223, 16290, 16294, 16319, 16362, 16519 | 523-524d 16024-660 Antofagasta Antofagasta
ANO58 |Dlg 16187, 16223, 16325, 16362, 16519 73, 263, 309+C, 315+C, 489 16024-660 Antofagasta NS/NR (madre Chuquicamata)
16111, 16184, 16223, 16290, 16319, 73, 146, 153, 263, 309+C, 315+C, 523-
ANO59 | A2 16362, 16512, 16547, 16551+G 524d 16024-660 Antofagasta NS/NR (madre Chuquicamata)
ANO60 | B2i2 16183C, 16189, 16217, 16294, 16519 73, 207, 263, 309+C, ¢?, 470, 499, 16024-660 Antofagasta Ovalle
ANO61 |C1 16189, 16223, 16298, 16325, 16327, 16519 | 73, 195, 249d, 263, 290-291d, 315+C, 489, | 16024-660 Antofagasta Antofagasta
16093, 16192, 16223, 16298, 16302, 73, 201, 249d, 263, 290-291d, 309+C, NS/NR (madre Oficina
AN062 | C1b-16192 |16325, 16327, 16519 315+C, 489, 493, 523-524d 16024-660 Antofagasta Salitrera)
73, 249d, 258, 263, 290-291d, 309+C,
ANO063 | C1bl13 16223, 16298, 16325, 16327 315+C, 489, 493, 523-524d 16024-660 Antofagasta Copiapdé
73, 249d, 258, 263, 290-291d, 309+CC,
ANO64 | C1bl13 16223, 16298, 16325, 16327 315+C, 489, 493 16024-660 Antofagasta Huentelauquén
ANOG5 | B2i2 16183C, 16189, 16217, 16519 73, 207, 263, 309+CC, 315+C, 470, 499 16024-660 Antofagasta Sur (madre Santiago)
ANO66 | Dlg 16187, 16223, 16325, 16362, 16390 73, 146, 152, 263, 309+C, 315+C, 489 16024-660 Antofagasta Tocopilla
ANO067 |L3eld 16176, 16223, 16327 73, 150, 152, 189, 200, 263, 315+C 16024-660 Antofagasta Tocopilla
ANO068 | D4h3a 16223, 16241, 16301, 16342, 16362, 16519 | 73, 152, 263, 315+C, 489 16024-660 Antofagasta Antofagasta
ANO69 | B2i2 16183C, 16189, 16217, 16519 73, 207, 263, 309+CC, 315+C, 470, 499 16024-660 Antofagasta Ercilla, Temuco
16223, 16298, 16311, 16325, 16327, 73, 151, 152, 249d, 263, 290-291d, 309+C,
ANO70 |C1 16368, 16390 315+C, 489 16024-660 Antofagasta Antofagasta
ANO71 |L3e3 16223, 16265T, 16519, 16527 73, 150, 195, 263, 315+C, 523-524d 16024-660 Antofagasta NS/NR (madre Chuquicamata)
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Lugar de nacimiento abuela

ID Haplogrupo Sitios Polimorficos HVI Sitios Polimorficos HV2-HV3 Rango Lugar de Muestreo materna/madre
16126, 16183C, 16189, 16292, 16294,
ANO72 | T2 16296, 16304, 16519 73, 263, 309+CC, 315+C 16024-660 Antofagasta NS/NR (madre Santiago)
ANO73 |L3el 16223, 16255, 16327 73, 150, 189, 200, 263, 309+C, 315+C, 385 | 16024-660 Antofagasta Calama
73, 249d, 263, 290-291d, 315+C, 489, 493,
ANO74 |Clb 16223, 16298, 16325, 16327 523-524d 16024-660 Antofagasta Santiago
ANO75 | DJj 16223, 16242, 16311, 16325, 16362 73,152, 263, 309+C, 315+C, 489, 529 16024-660 Antofagasta Chuquicamata
73, 249d, 258, 263, 290-291d, 309+C,
ANO76 | C1b13 16223, 16298, 16325, 16327 315+C, 489, 493, 523-524d 16024-660 Antofagasta Ovalle
ANO77 | B2i2 16183C, 16189, 16217, 16294, 16519 73, 207, 263, 309+C, 315+C, 470, 499 16024-660 Antofagasta Calama
73, 249d, 258, 263, 290-291d, 309+C,
ANO78 | C1b13 16223, 16298, 16325, 16327 315+C, 489, 493, 523-524d 16024-660 Antofagasta Concepcién
64, 73, 146, 153, 183, 235, 263, 309+C,
ANO79 | A2 16111, 16223, 16290, 16319, 16362 315+C, 523-524d 16024-660 Antofagasta Iquique
16154, 16182C, 16183C, 16189, 16217, 73, 152, 207, 263, 309+CC, 315+C, 470,
ANO80 | B2i2 16519 499, 523-524d 16024-660 Antofagasta Antofagasta
ANO81 |Dlg 16178, 16187, 16223, 16325, 16362 73, 150, 199, 263, 315+C, 374, 489 16024-660 Antofagasta lllapel
73, 249d, 258, 263, 290-291d, 309+C,
AN082 |C1bl13 16223, 16298, 16325, 16327 315+C, 489, 493, 523-524d 16024-660 Antofagasta La Serena
AN083 | T2cld 16126, 16292, 16294, 16399, 16519 73, 146, 152, 252, 263, 279, 309+C, 315+C | 16024-660 Antofagasta Olmué
73, 143, 146, 165, 263, 309+CC, 315+C,
ANO084 | B2 16183C, 16189, 16217, 16519 499 16024-660 Antofagasta Oficina Victoria (Iquique)
16111, 16129, 16223, 16290, 16311,
ANO0O85 | A2 16319, 16362 64, 73, 146, 235, 263, 315+C, 523-524d 16024-660 Antofagasta Antofagasta
ANO086 | D1 16093, 16189, 16223, 16311, 16325, 16362 | 73, 263, 315+C, 489 16024-660 Antofagasta Antofagasta
ANO87 |C1 16093, 16223, 16298, 16325, 16327 73, 185, 249d, 263, 290-291d, 315+C, 489 16024-660 Antofagasta Santiago
ANO088 | B2i2 16183C, 16189, 16217, 16294, 16519 73, 207, 263, 309+C, 315+C, 470, 499 16024-660 Antofagasta Antofagasta
ANO89 |B2 16182C, 16183C, 16189, 16217, 16519 73, 152, 263, 315+C, 498d, 499 16024-660 Antofagasta Osorno
16223, 16234G, 16256, 16290, 16319,
AN090 | A2 16362, 16519 73, 146, 153, 235, 263, 315+C, 523-524d 16024-660 Antofagasta Copiapé
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Lugar de nacimiento abuela

ID Haplogrupo Sitios Polimorficos HVI Sitios Polimorficos HV2-HV3 Rango Lugar de Muestreo materna/madre
AN091 | B2i2 16183C, 16189, 16217, 16519 73, 207, 263, 309+C, 315+C, 470, 499 16024-660 Antofagasta Paihuano, Coquimbo
ANO092 |Dlg 16092, 16187, 16189, 16223, 16362 73, 143, 263, 315+C, 489 16024-660 Antofagasta Antofagasta

73, 146, 249d, 263, 290-291d, 309+C,
AN093 |C1lb 16177, 16223, 16298, 16325, 16327 315+C, 489, 493, 523-524d 16024-660 Antofagasta Antofagasta
16051, 16223, 16274, 16298, 16311, 73, 146, 194, 249d, 263, 290-291d, 309+C,
AN094 |Cid1l 16325, 16327, 16533 315+C, 489, 523-524d 16024-660 Antofagasta Oficina Maria Elena
73, 152, 263, 309+C, 315+C, 455+T, 489,
ANO095 | D1ij 16223, 16242, 16311, 16325, 16362 524+AC 16024-660 Antofagasta Calama
16086, 16182C, 16183C, 16189, 16217, 56+C, 58, 73, 153, 263, 309d, 315+C, 499,
ANO096 | B2 16356, 16362, 16519 523-524d 16024-660 Antofagasta Antofagasta
73, 249d, 258, 263, 290-291d, 309+C,
AN097 | C1b13 16223, 16298, 16325, 16327 315+C, 489, 493, 523-524d 16024-660 Antofagasta Iquique
64, 73, 146, 235, 263, 309+C, 315+C, 523-
AN098 | A2 16111, 16223, 16269, 16290, 16319, 16362 | 524d 16024-660 Antofagasta Antofagasta
73, 249d, 258, 263, 290-291d, 315+C, 489,
AN100 |C1b13 16223, 16298, 16311, 16325, 16327 493, 523-524d 16024-660 Antofagasta Temuco
AN101 |B2i2 16183C, 16189, 16217, 16519 73, 207, 263, 309+C, 315+C, 470, 499 16024-660 Antofagasta Antofagasta
73, 143, 182, 257, 263, 309+CC, 315+C,
AN102 |D1 16189, 16223, 16256, 16325, 16335, 16362 | 489 16024-660 Antofagasta Antofagasta
AN103 |Djij 16223, 16242, 16311, 16325, 16362 73, 152, 263, 309+C, 315+C, 489, 524+AC 16024-660 Antofagasta Antofagasta
AN104 | B2 16182C, 16183C, 16189, 16217, 16519 73, 143, 146, 165, 263, 315+C, 499 16024-660 Antofagasta Antofagasta
AN105 |Dilg 16093, 16178, 16187, 16223, 16325, 16362 | 73, 199, 263, 315+C, 374, 489 16024-660 Antofagasta Antofagasta
73, 152, 199, 263, 309+C, 315+C, 523-
AN106 |L3d2b 16111, 16124, 16223, 16519 524d 16024-660 Antofagasta Antofagasta
AN107 |B2 16183C, 16189, 16217, 16359, 16519 73, 103, 146, 151, 263, 309+C, 315+C, 499 | 16024-660 Antofagasta Arica
16182C, 16183C, 16189, 16217, 16356, 56+G, 60+T, 65d, 71d, 73, 263, 309d,
AN108 |B2 16362, 16519 315+C, 499, 523-524d 16024-660 Antofagasta Vergara (Biobio)
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Lugar de nacimiento abuela

ID Haplogrupo Sitios Polimorficos HVI Sitios Polimorficos HV2-HV3 Rango Lugar de Muestreo materna/madre
AN109 |B2 16183C, 16189, 16217, 16519 73, 263, 309+C, 315+C, 499 16024-660 Antofagasta Santiago
16223, 16241, 16298, 16301, 16342, 73, 146, 152, 208A, 263, 309+C, 315+C,
AN110 | D4h3a 16362, 16519 489, 573+XC 16024-660 Antofagasta Antofagasta
73, 249d, 258, 263, 290-291d, 309+C,
AN111 |C1b13 16092, 16223, 16298, 16325, 16327 315+C, 489, 493, 523-524d 16024-660 Antofagasta Iquigue
73, 146, 249d, 263, 290-291d, 309+C,
AN112 |C1 16223, 16298, 16325, 16327 315+C, 489, 493, 523-524d 16024-660 Antofagasta Antofagasta
16182C, 16183C, 16189, 16217, 16316, 57G, 73, 151, 152, 260, 263, 309+CCC ¢,?
AN113 | B2 16512, 16519, 16542G 499, 523-524d 16024-660 Antofagasta Tocopilla
16185, 16223, 16240, 16298, 16325, 73, 203, 249d, 263, 290-291d, 315+C, 489,
AN114 |Cilb 16327 493, 523-524d 16024-660 Antofagasta Tocopilla
AN115 |B2 16183C, 16189, 16217, 16290, 16519 73, 204, 263, 309+CC, 315+C, 499 16024-660 Antofagasta NS/NR (madre Antofagasta)
AN116 | HVO 16298 72, 263, 309+CC, 315+C 16024-660 Antofagasta Antofagasta
16111, 16223, 16290, 16319, 16362,
AN117 |A2 16465 64, 73, 146, 153, 235, 263, 309+C, 315+C 16024-660 Antofagasta Vallenar
16093, 16129, 16189, 16123+T?, 16278,
16300, 16320, 16354, 16390, 16399,
AN118 |L2d 16519 73, 146, 150, 195, 198, 263, 315+C, 456 16024-660 Antofagasta Antofagasta
AN119 |B2 16183C, 16189, 16217, 16519 73, 143, 146, 165, 263, 315+C, 499 16024-660 Antofagasta Huasco
16111, 16223, 16290, 16319, 16357, 64, 73, 146, 153, 235, 263, 315+C, 523-
AN120 | A2 16362, 16519 524d 16024-660 Antofagasta Antofagasta
16051, 16223, 16249, 16298, 16325, 73, 194, 199, 249d, 263, 290-291d, 309+C,
AN121 | Cidl 16327 315+C, 489, 523-524d 16024-660 Antofagasta Coquimbo
73, 249d, 258, 263, 290-291d, 315+C, 489,
AN122 | C1b13 16223, 16298, 16325, 16327 493, 523-524d, 549 16024-660 Antofagasta Antofagasta
16111, 16189, 16209, 16223, 16290, 64, 73, 146, 235, 263, 309+CC, 315+C,
AN123 | A2 16319, 16362, 16519 523-524d 16024-660 Antofagasta Humberstone
16187, 16189, 16209, 16223, 16325, 55, 56, 73, 152, 263, 309+C, 315+C, 489,
AN124 | Dig 16362 499 16024-660 Antofagasta Iquique
16223, 16290, 16294, 16319, 16362, 64, 73, 146, 153, 235, 263, 309+C, 315+C,
AN125 | A2 16519 523-524d 16024-660 Antofagasta Antofagasta
16111, 16172, 16185, 16223, 16290, 64, 73, 146, 150, 153, 235, 263, 309+C,
AN126 | A2 16319, 16362 315+C, 523-524d 16024-660 Antofagasta Antofagasta
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Lugar de nacimiento abuela

ID Haplogrupo Sitios Polimorficos HVI Sitios Polimorficos HV2-HV3 Rango Lugar de Muestreo materna/madre
AN127 |Dig 16187, 16223, 16304, 16311, 16325, 16362 | 73, 143, 263, 315+C, 489 16024-660 Antofagasta Argentina
16183C, 16189, 16207, 16217, 16291, 73, 263, 309+CC, 315+C, 470, 499, 523-
AN128 | B2i2 16519 524d 16024-660 Antofagasta Antofagasta
73, 249d, 263, 290-291d, 315+C, 489, 493,
AN129 |Clb 16171, 16223, 16298, 16325, 16327 523-524d 16024-660 Antofagasta NS/NR (madre Curicd)
16093, 16189, 16218, 16223, 16311,
AN130 |D1 16325, 16362 73, 263, 309+C, 315+C, 489 16024-660 Antofagasta Antofagasta
16092, 16126, 16182C, 16183C, 16189,
AN131 |B2 16214, 16217, 16258, 16355A, 16519 73, 152, 309+C, 315+C, 499 16024-660 Antofagasta NS/NR (madre Antofagasta)
16183C, 16189, 16207, 16217, 16291,
AN132 | B2i2 16519 73, 146, 263, 309+C, 315+C, 470, 499 16024-660 Antofagasta Antofagasta
73, 249d, 258, 263, 290-291d, 315+C, 489,
AN133 |[C1b13 16223, 16298, 16325, 16327 493, 523-524d, 549 16024-660 Antofagasta NS/NR (madre Calama)
73, 194, 199, 249d, 263, 290-291d, 309+C,
AN134 |Cid1 16051, 16223, 16249, 16298, 16325, 16327 | 315+C, 489, 523-524d 16024-660 Antofagasta NS/NR (madre Antofagasta)
73, 194, 199, 249d, 263, 290-291d, 309+C, NS/NR (madre Pedro de
AN135 |[Cid1 16051, 16223, 16249, 16298, 16325, 16327 | 315+C, 489, 523-524d 16024-660 Antofagasta Valdivia)
16142, 16183C, 16189, 16217, 16222,
AN136 |B2 16293, 16319, 16519 73, 195, 247, 263, ¢?, 499 16024-660 Antofagasta Pedro de Valdivia
16086, 16182C, 16183C, 16189, 16217, 56+C, 58, 73, 153, 315+C, 459+C, 499,
AN137 |B2 16356, 16362, 16519 523-524d 16024-660 Antofagasta Coquimbo
AN138 |D1j 16223, 16242, 16311, 16325, 16362 73, 152, 263, 309+C, 315+C, 489 16024-660 Antofagasta Salitrera Catalina
73, 249d, 258, 263, 290-291d, 315+C, 489,
AN139 |[C1b13 16223, 16298, 16325, 16327, 16335 493, 523-524d 16024-660 Antofagasta Curico
73, 263, 309+CC, 315+C, 489, 524+AC,
AN140 |Dlg 16187, 16223, 16325, 16362, 16519 573+XC 16024-660 Antofagasta Sur
16093, 16187, 16223, 16249, 16325,
AN141 |Dlg 16362, 16519 70, 73, 199, 263, 315+C, 489 16024-660 Antofagasta Iquique
16163, 16183C, 16189, 16217, 16309,
AN142 B2 16519 73, 143, 263, 309+CC, 315+C, 499 16024-660 Antofagasta Antofagasta
73, 249d, 258, 263, 290-291d, 315+C, 489,
AN143 |[C1b13 16223, 16298, 16325, 16327 493, 523-524d 16024-660 Antofagasta Santiago
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Lugar de nacimiento abuela

ID Haplogrupo Sitios Polimorficos HVI Sitios Polimorficos HV2-HV3 Rango Lugar de Muestreo materna/madre
16189, 16223, 16298, 16325, 16327,
AN144 Cl 16519 73, 195, 249d, 263, 290-291d, 315+C, 489 | 16024-660 Antofagasta NS/NR (madre Iquigue)
73, 207, 263, 309+CC, 315+C, ¢,?, 470,
AN145 B2i2 16183C, 16189, 16217, 16519 499 16024-660 Antofagasta NS/NR (madre Tal Tal)
58, 73, 263, ¢? ¢?, 499, 513-514d, 523-
AN146 B2 16182C, 16183C, 16189, 16217, 16519 524d 16024-660 Antofagasta Bolivia
73, 152, 207, 263, 309+C, 315+C, 470,
AN148 B2i2 16183C, 16189, 16217, 16294, 16519 499 16024-660 Antofagasta NS/NR (madre Arica)
AN149 B2 16182C, 16183C, 16189, 16217, 16519 73, 93, 263, 315+C, 499 16024-660 Antofagasta Baguedano
16111, 16218, 16223, 16290, 16319, 64, 73, 146, 153, 235, 263, 309+C, 315+C,
AN150 A2 16362 523-524d 16024-660 Antofagasta Iquique
16183C, 16189, 16217, 16223+C?, 16294,
AN151 B2i2 16519 73, 207, 263, 309+C, 315+C, 470, 499 16024-660 Antofagasta Coquimbo
16172, 16183C, 16189, 16217, 16311,
AN152 B2 16519 73, 263, 309+C, 315+C, 499, 16024-660 Antofagasta NS/NR (madre Antofagasta)
73, 249d, 258, 263, 290-291d, 309+C,
AN153 C1b13 16223, 16298, 16325, 16327 315+C, 489, 493, 523-524d 16024-660 Antofagasta La Serena
AN154 B2 16183C, 16189, , 16217, 16519 55+T, 57,59, 143, 263, 315+C, 499 16024-660 Antofagasta Antofagasta
AN155 Dlg 16187, 16223, 16290, 16325, 16362 73, 204, 245, 263, 315+C, 489 Antofagasta Antofagasta
73, 249d, 258, 263, 290-291d, 309+C,
AN156 Clb13 16223, 16298, 16325, 16327 315+C, 489, 493, 523-524d 16024-660 Antofagasta Talca
AN157 B2i2 16183C, 16189, 16217, 16519 73, 207, 263, 309+CC, 315+C, 470, 499 16024-660 Antofagasta Copiapé
AN158 Dlg 16092, 16187, 16189, 16223, 16362 73, 143, 263, 315+C, 489 16024-660 Antofagasta Antofagasta
16093, 16192, 16223, 16298, 16302, 73, 201, 249d, 263, 290-291d, 309+C,
AN159 Cl1b-16192 | 16325, 16327, 16519 315+C, 489, 493, 523-524d 16024-660 Antofagasta Tocopilla
73, 143, 146, 165, 263, 309+CC, 315+C,
AN160 B2 16183C, 16189, 16217, 16519 499 16024-660 Antofagasta Ovalle
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Lugar de nacimiento

ID Haplogrupo Sitios Polimorficos HVI Sitios Polimorficos HV2-HV3 Rango Muestreo abuela materna/madre
AN161 | B2i2 16183C, 16189, 16217, 16294, 16519 73, 207, 263, 309+C, 315+C, 470, 499 16024-660 Antofagasta Antofagasta
AN162 | B2 16182C, 16183C, 16189, 16217, 16519 73, 143, 146, 165, 263, 315+C, 499 16024-660 Antofagasta Vallenar
AN163 | B2i2 16148, 16183C, 16189, 16217, 16311, 16519 | 73, 263, 309+CC, 315+C 470, 499 16024-660 Antofagasta Concepcién
AN164 | Dlg 16187, 16223, 16325, 16362 73, 263, 315+C, 489 16024-660 Antofagasta | Antofagasta
16182C, 16183C, 16189, 16217, 16240,
AN165 | B2 16304, 16438C, 16505, 16519 73, 263, 309+C, 315+C, 499 16024-660 Antofagasta | Iquique
AN166 |B2 16183C, 16189, 16217, 16256, 16288, 16519 | 73, 185, 263, 309+C, 315+C, 499 16024-660 Antofagasta | Salitrera Chacabuco
NS/NR (madre
AN167 |Dlg 16187, 16189, 16209, 16223, 16325, 16362 | 55, 56, 64, 73, 263, 315+C, 489 16024-660 Antofagasta | Chuguicamata)
16183C, 16189, 16207, 16217, 16291,
AN168 | B2i2 16325, 16519 73, 263, 309+C, 315+C, 470, 499 16024-660 Antofagasta | Antofagasta
AN169 |Dij 16223, 16242, 16311, 16325, 16362, 16519 | 73, 152, 263, 309+C, 315+C, 489 16024-660 Antofagasta | NS/NR (madre Antofagasta)
16093, 16129, 16189, 16278, 16354, 16390,
AN170 |L2d 16399, 16519 73, 146, 150, 195, 198, 263, 315+C, 456 16024-660 Antofagasta | NS/NR (madre Calama)
AN171 |U5al 16192, 16256, 16266, 16270, 16291, 16399 | 73, 263, 309+C, 315+C 16024-660 Antofagasta | NS/NR (madre Mejillones)
73, 146, 215, 263, 309+CC, 315+C, 455+T,
AN172A | B2-455+T 16183C, 16189, 16217, 16519 499, 573+C 16024-660 Antofagasta | Antofagasta
AN172B | B2 16111, 16183C, 16189, 16217, 16519 73, 143, 263, 315+C, 499 16024-660 Antofagasta NS/NR
73, 146, 207, 249d, 263, 290-291d, 309+C,
AN174 | Cilb 16156, 16223, 16298, 16325, 16327 315+C, 489, 493, 523-524d 16024-660 Antofagasta | NS/NR
73, 146, 207, 249d, 263, 290-291d, 309+C,
AN175 | Clb 16156, 16223, 16298, 16325, 16327 315+C, 489, 493, 523-524d 16024-660 Antofagasta La Serena
AN178 | B2 16183C, 16189, 16217, 16519 73, 204, 207, 263, 309+CC, 315+C, 499 16024-660 Antofagasta Bolivia
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Lugar de nacimiento abuela

ID Haplogrupo Sitios Polimorficos HVI Sitios Polimorficos HV2-HV3 Rango Lugar de Muestreo materna/madre
AN179 |B2i2 16183C, 16189, 16217, 16519 73, 207, 263, 309+CC, 315+C, 470, 499 16024-660 Antofagasta Antofagasta
16111, 16183C, 16189, 16223, 16290, 64, 73, 146, 153, 235, 263, 309+C, 315+C,
AN180 |A2 16319, 16356, 16362, 16399, 16519 523-524d 16024-660 Antofagasta Antofagasta
10, 55, 56, 64, 73, 263, 279, 309+C,
AN181 |D1 16126, 16223, 16325, 16362 315+C, 489 16024-660 Antofagasta Gatico
AN182 |B2 16183C, 16189, 16217, 16519 73, 152, 263, 315+C, 498d, 499, 16024-660 Antofagasta Ovalle
AN183 | B2aj 16183C, 16188, 16189, 16217, 16519 263, 309+CC, 315+C, 499 16024-660 Antofagasta Chuquicamata
16051, 16086, 16170, 16223, 16298, 55+T, 57, 59, 73, 193+T, 194A, 249d, 263,
AN184 |C1 16325, 16327 290-291d, 309+C, 315+C, 489, 523-524d 16024-660 Antofagasta Argentina
AN185 | B2i2 16183C, 16189, ¢? 16217, 16519 73, 207, 263, 309+C, 315+C, 470, 499 16024-660 Antofagasta Antofagasta
AN186 |D1j 16223, 16242, 16311, 16325, 16362 73, 152, 263, 309+C, 315+C, 489 16024-660 Antofagasta Vallenar
AN187 |B2 16183C, 16189, 16217, 16519 73, 143, 146, 165, 263, 315+C, 499, 527G? | 16024-660 Antofagasta NS/NR (madre Calama?)
16182C, 16183C, 16189, 16203, 16217, 73, 103, 127, 146, 151, 263, 309+CC,
AN188 |B2 16359, 16519 315+C, 499 16024-660 Antofagasta SPA
10, 55, 56, 64, 73, 263, 279, 309+C,
AN189 |D1 16126, 16223, 16325, 16362 315+C, 489 16024-660 Antofagasta Antofagasta
16124, 16183C, 16189, 16217, 16311,
AN190 |B2i2 16519 73, 263, 309+C, 315+C, 470, 499 16024-660 Antofagasta Combarbald, Coquimbo
AN191 |B2i2 16111G, 16183C, 16189, 16217, 16519 73, 207, 263, ¢,?, 470, 499 16024-660 Antofagasta Arica
16192, 16209, 16223, 16274, 16298, 73, 201, 249d, 263, 290-291d, 309+C,
AN192 | C1b-16192 |16311, 16325, 16327 315+C, 489, 493, 523-524d 16024-660 Antofagasta mejillones
73, 152, 191, 203, 204, 263, 309+C,
AN193 | D4h3a 16223, 16241, 16301, 16342, 16362 315+C, 489, 524+ACAC 16024-660 Antofagasta Pedro de Valdivia
AN194 |D1lj 16223, 16242, 16311, 16325, 16362, 16519 | 73, 152, 263, 309+C, 315+C, 489 16024-660 Antofagasta Antofagasta
16093, 16192, 16223, 16298, 16302, 73, 201, 249d, 263, 290-291d, 315+C, 489,
AN195 |C1b-16192 |16325, 16327, 16519 493, 523-524d 16024-660 Antofagasta Pera
AN196 |Dlg 16187, 16189, 16223, 16325, 16362 73, 263, 315+C, 489 Antofagasta Coquimbo
AN197 |Dlg 16187, 16223, 16325, 16362, 16390 73,146, 152, 263, 309+C, 315+C, 489 16024-660 Antofagasta Antofagasta
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73,194, 195, 249d, 263, 290-291d, 315+C,
AN198 |C1d1l 16051, 16223, 16293, 16298, 16325, 16327 | 489, 523-524d 16024-660 Antofagasta Iquique
AN199 |Dig 16187, 16223, 16325, 16362 73, 263, 315+C, 489 16024-660 Antofagasta La Cruz (Quillota)
73, 249d, 258, 263, 290-291d, 315+C, 489,
AN200 |C1b13 16223, 16298, 16325, 16327, 16482 493, 523-524d 16024-660 Antofagasta Vallenar
16183C, 16189, 16217, 16257, 16289,
AN201 |B2 16519 73, 143, 263, 309+CC, 315+C 16024-660 Antofagasta Vallenar
16142, 16183C, 16189, 16217, 16222,
AN202 |B2 16293, 16319, 16519 73, 195, 247, 263, 310, ¢?, 499 16024-660 Antofagasta Sin Informacion
16183C, 16189, 16217, 16257, 16289,
AN203 |B2 16519 73, 143, 263, 309+C, 315+C, 363C?, 499 16024-660 Antofagasta Antofagasta
16182C, 16183C, 16189, ¢,?, 16217, 73, 106-111d, 153, 207, 319+CCC, 315+C,
AN204 | B2i2 16249, 16519 ?, 263, 470, 499 16024-660 Antofagasta Chuquicamata
16111, 16126, 16183C, 16189, 16217,
AN205 |A2 16223, 16290, 16319, 16343T, 16362 64, 73, 146, 153, 235, 260, 263, 523-524d 16024-660 Antofagasta Bolivia
73, 146, 195, 249d, 263, 290-291d, 309+C,
AN206 |Cilb 16223, 16298, 16325, 16327, 16465, 16519 | 315+C, 489, 493, 523-524d 16024-660 Antofagasta NS/NR (madre Antofagasta)
73, 263, 309+CC, 315+C, 489, 524+AC,
AN207 |Dilg 16187, 16223, 16325, 16362, 16519 573+XC 16024-660 Antofagasta Santiago
73, 153, 207, 263, 309+CC, 315+C, 470,
AN208 | B2i2 16183C, 16189, 16217, 16249, 16519 499 16024-660 Antofagasta Concepcién
AN209 |B2 16183C, 16189, 16217, 16519 73, 152, 263, 315+C, 498d, 499 16024-660 Antofagasta Ovalle
AN210 | HVO 16172, 16298 72, 263, 315+C 16024-660 Antofagasta Sin Informacién
AN211 |Dlg 16187, 16189, 16209, 16223, 16325, 16362 | 55, 56, 73, 152, 263, 315+C, 489, 499 16024-660 Antofagasta Ovalle
16163, 16183C, 16189, 16217, 16221,
AN212 | B2 16309, 16519 73, 143, 263, 309+CC, 315+C, 499 16024-660 Antofagasta La Serena
73, 153, 263, 309+C, 315+C, 470, 499, 523- NS/NR (madre Mina el
AN213 | B2i2 16183C, 16189, 16217, 16249, 16519 524d 16024-660 Antofagasta Salvador, Atacama)
73, 249d, 258, 263, 290-291d, 309+C,
AN215 | C1bl13 16223, 16298, 16325, 16327 315+C, 489, 493, 523-524d 16024-660 Antofagasta Ovalle
73, 249d, 258, 263, 290-291d, 309+C,
AN216 | C1bl3 16223, 16298, 16325, 16327 315+C, 489, 493 16024-660 Antofagasta Iquique
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ID Haplogrupo Sitios Polimorficos HVI Sitios Polimorficos HV2-HV3 Rango Lugar de Muestreo materna/madre
AN217 | B2i2 16183, 16189, 16207, 16217, 16291, 16519 | 73, 263, 309+C, 315+C, 470, 499 Antofagasta NS/NR
73, 249d, 258, 263, 290-291d, 309+C,
AN218 | C1b13 16223, 16298, 16325, 16327 315+C, 489, 493 16024-660 Antofagasta Antofagasta
16041+A, 16183C, 16189, 16217, 16249, 73, 153, 207, 263, 309+CC, 315+C, 470,
AN219 | B2i2 16318, 16519 499 16024-660 Antofagasta Biobio
AN221 |H 16519 93, 146, 151, 263, 315+C 16024-660 Antofagasta Valdivia
73, 93, 249d, 263, 290-291d, 309+C,
AN222 |C1 16223, 16298, 16325, 16327 315+C, 489, 16024-660 Antofagasta IV Regién
AN223 | Dlg 16092, 16187, 16189, 16223, 16362 73, 143, 204, 263, 315+C, 489 16024-660 Antofagasta Tocopilla
16183C, 16189, 16207, 16217, 16291,
AN224 | B2i2 16519 73, 263, 309+C, 315+C, 470, 499, 16024-660 Antofagasta Oficina Anita
AN225 | D4h3a 16223, 16241, 16301, 16342, 16362 73, 152, 263, 315+C, 489, 523-524d, 16024-660 Antofagasta NS/NR (madre Antofagasta)
AN226 | Dlg 16187, 16223, 16292, 16325, 16362G 73, 263, 309+C, 315+C, 489 16024-660 Antofagasta Antofagasta
73, 195, 249d, 258, 263, 290-291d, 309+C,
AN227 | C1b13 16223, 16298, 16325, 16519 315+C, 489, 493, 523-524d, 549 16024-660 Antofagasta NS/NR (madre Chafiaral)
73, 249d, 258, 263, 290-291d, 315+C, 489,
AN228 | C1b13 16223, 16298, 16325, 16327, 16335 493, 523-524d 16024-660 Antofagasta Antofagasta
16168, 16182C, 16183C, 16189, 16209,
AN229 | B2ai 16217, 16301A, 16390, 16519 73, 263, 315+C, 499 16024-660 Antofagasta Maria Elena
73, 146, 215, 263, 309+CC, 315+C, 345?,
AN230 | B2-455+T 16183C, 16189, 16217, 16519 455+T, 499 16024-660 Antofagasta Calama
73, 249d, 263, 290-291d, 315+C, 489, 493,
AN231 |Cilb 16093, 16223, 16271, 16298, 16325, 16327 | 523-524d 16024-660 Antofagasta Calama
AN232 | HVO 16172, 16298 72, 263, 315+C 16024-660 Antofagasta Tocopilla
16183C, 16189, 16217, 16218, 16233,
AN233 | B2 16356, 16519 73, 195, 198, 263, 309+CC, 315+C, 499 16024-660 Antofagasta San Pedro
16124, 16183C, 16189, 16217, 16311,
AN234 | B2i2 16519 73, 207, 263, 309+CC, 315+C, 470, 499 16024-660 Antofagasta Antofagasta
AN235 |C1 16189, 16223, 16298, 16325, 16327, 16519 | 73, 195, 249d, 263, 290-291d, 315+C, 489 16024-660 Antofagasta Andacollo, Coquimbo
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AN236 |Dlg 16176, 16187, 16189, 16223, 16362 73, 143, 263, 315+C, 489 16024-660 Antofagasta Valdivia
AN237 | Dlj 16223, 16242, 16311, 16325, 16362 73, 152, 263, 309+C, 315+C, 489, 573+XC 16024-660 Antofagasta Paposo

73, 146, 215, 263, 309+CC, 315+C, 455+T,
AN238 | B2-455+T 16183C, 16189, 16217, 16519 499, 573+C 16024-660 Antofagasta Taltal
73, 150, 195, 263, 309+CC, 315+C, 493,
AN239 | L3 16051, 16223, 16264, 16519 523-524d 16024-660 Antofagasta Salitrera Victoria
73, 207, 257, 263, 309+CC, 315+C, 499,
AN240 | B2 16183C, 16189, 16217, 16390, 16519 606 Antofagasta Chuguicamata
73, 249d, 258, 263, 290-291d, 315+C, 489,
AN241 |C1b13 16223, 16298, 16325, 16327, 16335 493, 523-524d 16024-660 Antofagasta NS/NR (madre Copiap6)
16129, 16148, 16168, 16172, 16187,
16188G, 16189, 16223, 16230, 16311, 93, 185, 189, 236, 247, 263, 315+C, 523-
AN242 | LOa 16320 524d 16024-660 Antofagasta Arica
16223, 16298, 16311, 16325, 16327, 73, 151, 152, 249d, 263, 290-291d, 309+C,
AN245 |C1 16368, 16390 315+C, 489 16024-660 Antofagasta Antofagasta
AN246 | B23j 16183C, 16188, 16189, 16217, 16519 263, 309+CC, 315+C, 499 16024-660 Antofagasta San Pedro
73, 249d, 258, 263, 290-291d, 309+C,
AN247 | C1b13 16051, 16223, 16298, 16325, 16327 315+C, 489, 493, 523-524d 16024-660 Antofagasta Antofagasta
16163, 16183C, 16189, 16217, 16309,
AN248 | B2 16519 73, 143, 263, 309+CC, 315+C, 499 16024-660 Antofagasta Tocopilla
73, 249d, 258, 263, 290-291d, 315+C, 489,
AN249 |C1b13 16223, 16289, 16325, 16327, 16519 493, 523-524d 16024-660 Antofagasta Maria Elena
AN250 |B2 16183C, 16189, 16217, 16344, 16519 73, 143, 146, 165, 163, 315+C, 499 16024-660 Antofagasta IV Region
AN251 |D1 16129, 16172, 16223, 16325, 16362 73, 263, 309+CC, 315+C, 489 16024-660 Antofagasta Santiago
73, 249d, 263, 290-291d, 315+C, 489, 493,
AN252 | Clb 16129, 16223, 16298, 16325, 16327 523-524d 16024-660 Antofagasta San Pedro
16093, 16192, 16223, 16298, 16302, 73, 201, 249d, 263, 290-291d, 309+C,
AN253 | C1b-16192 |16325, 16327, 16519 315+C, 489, 493, 523-524d 16024-660 Antofagasta Antofagasta
16183C, 16189, 16223, 16298, 16325, 73, 249d, 263, 290-291d, 315+C, 489, 493,
AN254 | Cib 16327 523-524d 16024-660 Antofagasta Calama
73, 249d, 258, 263, 290-291d, 315+C, 489,
AN255 | C1b13 16223, 16298, 16325, 16327 493, 523-524d, 549 16024-660 Antofagasta Calama
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Lugar de nacimiento abuela

ID Haplogrupo Sitios Polimorficos HVI Sitios Polimorficos HV2-HV3 Rango Lugar de Muestreo materna/madre
73, 152, 249d, 263, 290-291d, 309+C,
AN256 |C1 16223, 16298, 16325, 16327 315+C, 489 16024-660 Antofagasta Tocopilla
AN257 | D4h3a 16223, 16241, 16301, 16342, 16362 73, 152, 263, 315+C, 489 16024-660 Antofagasta Taltal
AN258 |B2 16183C, 16189, 16217, 16309, 16519 73, 263, 309+C, 315+C, 499 16024-660 Antofagasta Iquigue
16093, 16168, 16183C, 16189, 16217,
AN259 | B2ai 16519 73, 146, 263, 309+C, 315+C, 499 16024-660 Antofagasta Arica
AN260 | B2i2 16183C, 16189, 16217, 16519 73, 207, 263, 309+CC, 315+C, 470, 499 16024-660 Antofagasta Copiapd
16093, 16163, 16183C, 16189, 16217,
AN261 |B2 16221, 16309, 16519 73, 143, 263, 309+CC, 315+C, 499 Antofagasta Ovalle
73, 152, 208A, 263, 309+C, 315+C, 489,
AN262 | D4h3a 16223, 16241, 16298, 16301, 16342, 16362 | 524+AC, 573+XC 16024-660 Antofagasta Antofagasta
AN263 |Dig 16092, 16187, 16189, 16223, 16362 73, 143, 263, 309+C, 315+C, 489 16024-660 Antofagasta Humberstone
16182C, 16183C, 16189, 16217, 16316, 73, 151, 263, 309+C, 315+C, 523-524d,
CA001 |B2 16362, 16519 499 16024-660 Calama Rio Grande (madre Caspana)
16183C, 16188, 16189, 16217, 16390,
CA002 | B2aj 16519 73, 207, 263, 309+C, 315+C, 499 16024-660 Calama NS/NR (madre Arica)
16106, 16142, 16182C, 16183C, 16189,
CA003 |B2 16217, 16519 73, 263, 309+CC, 315+C, 499 16024-660 Calama Iquique
CA004 |Dilg 16187, 16223, 16325, 16362, 16390 73, 146, 152, 263, 309+C, 315+C, 489, 16024-660 Calama Calama
73, 194, 199, 249d, 263, 290-291d, 309+C,
CA005 |Cld1 16051, 16223, 16249, 16298, 16325, 16327 | 315+C, 489, 523-524d 16024-660 Calama Andacollo
CA006 | B2 16183C, 16189, 16217, 16519 73, 143, 146, 165, 263, ? 499 16024-660 Calama Calama
CA007 |B2 16183C, 16189, 16217, 16359, 16519 73, 103, 146, 151, 263, 309+C, 315+C, 499 | 16024-660 Calama Bolivia
CA008 | B2aj 16183C, 16188, 16189, 16217 263, 309+CC, 315+C, 499 16024-660 Calama Calama
CA009 |D4h3a 16223, 16241, 16301, 16342, 16362 73, 152, 263, 315+C, 489, 523-524d, 16024-660 Calama Of. Pampa Unién
16223, 16241, 16298, 16301, 16342, 73, 146, 152, 208A, 263, 309+C, 315+C,
CA010 |D4h3a 16362, 16519 489, 573+5C 16024-660 Calama Ovalle
16111, 16223, 16290, 16319, 16362, 73, 146, 153, 263, 309+C, 315+C, 523-
CAO011 |A2 16512, 16551, 16551+G 524d 16024-660 Calama NS/NR (madre Antofagasta)
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73, 146, 178, 263, 315+C, 499, 523-
CA012 |B2 16086, 16183C, 16189, 524+CA 16024-660 Calama Calama
73, 249d, 263, 290-291d, 315+C, 489, 493,
CA013 |[Clb 16051, 16223, 16298, 16325, 16327 523-524d 16024-660 Calama Calama
CA014 |H 16129, 16519 263, 305+C, 315+C 16024-660 Calama Antofagasta
CA015 |Dlg 16187, 16223, 16292, 16325, 16362 73, 263, 315+C, 489 16024-660 Calama Calama
73, 76A, 79T, 249d, 263, 290-291d, 309+C,
CA016 |[Cilb 16223, 16298, 16325, 16327 315+C, 356+C, 489, 493, 523-524d 16024-660 Calama Calama
64, 73, 146, 150, 153, 235, 263, 309+C,
CA017 | A2 16111, 16172, 16223, 16290, 16319, 16362 | 315+C, 523-524d 16024-660 Calama Calama
CA018 |B2 16183C, 16189, 16217, 16390, 16519 73, 207, 263, 315+C, 499, 606 16024-660 Calama Calama
64, 73, 146, 152, 215, 263, 309+C, 315+C,
CA019 | B2-455+T 16183C, 16189, 16217, 16519 455+T, 499 Calama Agencha (Bolivia)
16183C, 16188, 16189, 16217, 16271,
CA020 | B2aj 16362, 16519 63, 64, 66, 263, 499 16024-660 Calama Calama
73, 189, 201, 249d, 263, 290-291d, 309+C,
CA021 |C1b-16192 |16192, 16223, 16298, 16325, 16327 315+C, 489, 493, 523-524d 16024-660 Calama Bolivia
CA022 |D1 16223, 16325, 16362, 16519, 16527 73, 263, 315+C, 489 16024-660 Calama Huara
CA023 |Dlg 16187, 16223, 16325, 16362, 16390 73, 146, 152, 263, 309+C, 315+C, 489 16024-660 Calama Calama
16111, 16156, 16223, 16263, 16290, 64, 73, 146, 153, 235, 263, 315+C, 523-
CA024 | A2 16319, 16362, 16438, 16519 524d, 573A 16024-660 Calama NS/NR (madre Chuquicamata)
CA025 |Dlg 16187, 16223, 16325, 16362 73, 263, 315+C, 489 16024-660 Calama Oficina salitrera Potrerillo
CA026 |Dlg 16187, 16223, 16325, 16399 73, 263, 315+C, 489 16024-660 Calama Punitaqui, Coquimbo
16163, 16183C, 16189, 16217, 16309,
CA027 |B2 16519 73, 143, 263, 309+C, 315+C, 499 16024-660 Calama Antofagasta
CA028 |D1 16172, 16223, 16325, 16362 64A, 65, 73, 75, 263, 315+C, 489 16024-660 Calama Calama
CA029 | B2-455+T 16182C, 16183C, 16189, 16217, 16519 73, 146, 263, 215, 315+C, 455+T, 499 16024-660 Calama Ayquina
64, 73, 146, 153, 235, 263, 315+C, 523-
CA030 |A2 16111, 16223, 16290, 16319, 16362, 16519 | 524d 16024-660 Calama Combarbala (Coguimbo)
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CA031 |B2 16182C, 16183C, 16189, 16217, 16519 73, 143, 146, 165, 263, 309+CC, 315+C ,? | 16024-660 Calama La Serena
73, 143, 146, 165, 263, 309+CC, 315+C,
CA032 |B2 16182C, 16183C, 16189, 16217, 16519 499 16024-660 Calama La Serena
73, 143, 146, 165, 263, 309+CC, 315+C,
CA033 |B2 16183C, 16189, 16217, 16519 499 16024-660 Calama Chungungo, Coquimbo
73, 249d, 258, 263, 290-291d, 309+C,
CA034 |C1bi3 16223, 16298, 16325, 16327 315+C, 489, 493, 523-524d 16024-660 Calama Salamanca (Coquimbo)
CA035 | B2 16183C, 16189, 16217, 16359, 16519 73, 146, 151, 263, 309+C, 315+C, 499 16024-660 Calama Pajancha, Bolivia
16093, 16192, 16223, 16298, 16302, 73, 201, 249d, 263, 290-291d, 309+C,
CA036 | C1b-16192 |16325, 16327, 16519 315+C, 489, 493, 523-524d 16024-660 Calama IV Region
73, 151, 152, 207, 263, 309+C, 315+C,
CA037 | B2i2 16182C, 16183C, 16189, 16217, 16519 470, 499 16024-660 Calama Concepcién
73, 194, 195, 249d, 263, 278d, 290-291d,
CA038 |Cld1 16051, 16223, 16298, 16300, 16325, 16327 | 315+C, 489, 523-524d 16024-660 Calama Lasana
CA039 | B2i2 16183C, 16189, 16217, 16519 73, 207, 263, 309+C, 315+C, 470, 499 Calama lllapel, Coguimbo
CA040 |D1 16223, 16325, 16362 73, ¢?, 489 16024-660 Calama Calama
CA041 | B2ai 16168, 16183C, 16189, 16217, 16519 73, 263, 309+CC, 315+C, 499 16024-660 Calama Calama
16111, 16223, 16319, 16362, 16512, 73, 146, 153, 263, 309+CC, 315+C, 523-
CA042 | A2 16547, 16550, 16551+G 524d 16024-660 Calama Calama
10, 73, 146, 195, 249d, 263, 290-291d,
CA043 |C1 16117, 16223, 16298, 16325, 16327 309+CT, 315+C, 489 16024-660 Calama Calama
CA044 | Dij 16223, 16242, 16311, 16325, 16362 73, 152, 263, 309+C, 315+C, 489, 524+AC | 16024-660 Calama San Pedro
16183C, 16188, 16189, 16217, 16355,
CA045 | B2aj 16519 73, 263, 309+CC, 315+C, 499 16024-660 Calama Coquimbo
16215, 16223, 16298, 16325, 16327, 73, 249d, 263, 290-291d, 309+C, 315+C,
CA046 | C1b8 16362, 16519 489, 493, 523-524d 16024-660 Calama Tocopilla
63, 64, 73, 146, 215, 263, 309+CC, 315+C,
CA047 | B2-455+T 16183C, 16189, 16217, 16519 455+T, 499 16024-660 Calama San Pedro
73, 152, 207, 263, 309+CC, 315+C, 470,
CA048 | B2i2 16182C, 16183C, 16189, 16217, 16519 499 16024-660 Calama Ovalle, Coquimbo
73, 152, 203, 204, 263, 309+C, 315+C,
CA049 | D4h3a 16223, 16241, 16301, 16342, 16362 489, 524+AC 16024-660 Calama Monte Patria, Coquimbo
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16111, 16223, 16290, 16294, 16319, 64, 73, 146, 153, 235, 263, 315+C, 523-
CA050 A2 16362, 16519 524d 16024-660 Calama Antofagasta
73, 249d, 258, 263, 290-291d, 309+C,
CA051 C1b13 16223, 16298, 16325, 16327 315+C, 489, 493, 523-524d 16024-660 Calama Salamanca, Coquimbo
CA052 B2 16183C, 16189, 16217, 16290, 16519 73, 204, 207, 263, 309+C, 315+C, 499 16024-660 Calama NS/NR (madre Zona norte)
16111, 16184, 16223, 16290, 16319, 73, 146, 153, 263, 309+CC, 315+C, 523-
CA053 A2 16362, 16512, 16547, 16551+G 524d 16024-660 Calama San Pedro
CA054 Dlg 16187, 16189, 16209, 16223, 16325, 16362 | 55, 56, 73, 152, 263, 315+C, 489, 499 16024-660 Calama Concepcién
16182C, 16183C, 16189, 16217, 16261,
CA055 B2y 16519 73, 93, 263, 309d, 315+C, 499 16024-660 Calama Calama
16183C, 16189, 16217, 16258T, 16270,
CA056 B2 16325, 16362, 16519, 16524 73, 263, 309+CC, 315+C, 499 16024-660 Calama Antofagasta
CA057 U5al 16192, 16256, 16270, 16291, 16399 73, 263, 315+C 16024-660 Calama Maria Elena
64, 73, 146, 153, 235, 263, 315+C, 523-
CAO058 A2 16111, 16223, 16290, 16319, 16362, 16465 | 524d, 16024-660 Calama Pampa Unién
73,97, 106-111d, 114, 263, 309+C, 315+C,
CA059 D1 16223, 16293, 16325, 16362, 16519 489, 523-524d 16024-660 Calama Toconce
CA060 B2 16156, 16183C, 16189, 16217, 16519 73, 263, 309+C, 315+C, 499 Calama Taltal
73,194, 199, 249d, 263, 290-291d, 309+C,
CA061 Cid1 16051, 16223, 16249, 16298, 16325, 16327 | 315+C, 489, 523-524d 16024-660 Calama Calama
CA062 B2i2 16183C, 16189, 16217, 16294, 16519 73, 207, 263, 309+C, 315+C, 470, 499 16024-660 Calama Ovalle
73,194, 199, 249d, 263, 290-291d, 309+C,
CA063 Cidi 16051, 16223, 16249, 16298, 16325, 16327 | 315+C, 489, 523-524d 16024-660 Calama NS/NR (madre la Serena)
16169, 16182C, 16183C, 16189, 16217,
CA064 B2 16303, 16519 73, 94, 204, 263, 309+C, 315+C, 499 16024-660 Calama Taltal
16111, 16223, 16290, 16294, 16319, 64, 73, 93, 146, 153, 195, 235, 263,
CA065 A2 16362, 16519 309+CC, 315+C, 523-524d 16024-660 Calama Calama
16223, 16234G, 16256, 16290, 16319, 73, 146, 153, 235, 263, 309+C, 315+C,
CA066 A2 16362, 16519 523-524d 16024-660 Calama La Serena
16129, 16182C, 16183C, 16189, 16217,
CA067 B2 16519 73, 263, 309+CC, 315+C, 499 16024-660 Calama Iquigue
CA068 B2i2 16183C, 16189, 16217, 16294, 16519 73, 207, 263, 309+C, 315+C, 470, 499 16024-660 Calama Calama
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CA069 B2y 16183C, 16189, 16217, 16261, 16519 73, 263, 315+C, 499 16024-660 Calama Iquique
16183C, 16189, 16212, 16217, 16261,
CAOQ070 B2y 16266, 16319, 16519 65G, 73, 75, 263, 309+CC, 315+C, 499 16024-660 Calama Pedro de Valdivia
73, 249d, 258, 263, 290-291d, 309+C,
CAO071 C1b13 16223, 16298, 16325, 16327 315+C, 489, 493, 523-524d 16024-660 Calama Calama
16183C, 16188, 16189, 16217, 16319,
CAQ72 B2aj 16464, 16519 63, 64, 66T, 73, 263, 309+CC, 315+C, 499 16024-660 Calama Calama
16093, 16192, 16223, 16298, 16302, 73, 201, 249d, 263, 290-291d, 309+C,
CA073 C1b-16192 | 16325, 16327, 16519 315+C, 489, 493, 523-524d 16024-660 Calama Calama
16124, 16183C, 16189, 16217, 16311,
CA074 B2i2 16519 73, 207, 263, 309+CC, 315+C, 470, 499 16024-660 Calama Antofagasta
16129, 16148, 16168, 16172, 16187,
16188G, 16189, 16223, 16230, 16278, 93, 95C, 185, 189, 236, 247, 263, 309+C,
CAQ75 LOalbl 16293, 16311, 16320, 16519 315+C, 523-524d 16024-660 Calama Ovalle
Frontera norte de
CAOQ76 D1 16223, 16325, 16362, 16519, 16527 73, 195, 263, 315+C, 489 16024-660 Calama Bolivia/Argentina
16111, 16223, 16290, 16294, 16319, 64, 73, 146, 153, 235, 263, 315+C, 523-
CA077 A2 16362, 16519 524d 16024-660 Calama Calama
CA078 B2y 16183C, 16189, 16217, 16261, 16519 73, 263, 315+C, 499 16024-660 Calama Argentina
64, 73, 146, 153, 235, 263, 309+C, 315+C,
CA079 A2 16111, 16223, 16290, 16319, 16362 523-524d 16024-660 Calama Chaiiaral
64, 73, 146, 153, 235, 263, 315+C, 523-
CA080 A2 16111, 16223, 16290, 16319, 16362, 16519 | 524d 16024-660 Calama Ovalle
CA081 L3el 16048+A, 16223, 16255, 16327 73, 150, 189, 200, 263, 309+C, 315+C 16024-660 Calama Santiago
16126, 16183C, 16189, 16217, 16294,
CA082 B2i2 16519 73, 207, 263, 309+CC, 315+C, 470, 499 16024-660 Calama Chuquicamata
16173, 16182C, 16183C, 16189, 16217,
CA083 B2 16519 73, 214, 263, 309d, 315+C, 499 16024-660 Calama Vallenar
73, 143, 146, 215, 263, 309+CC, 315+C,
CA084 B2-455+T |16182C, 16183C, 16189, 16217, 16519 455+T, 499 16024-660 Calama Bolivia - Cochabamba
CA085 B2aj 16183C, 16188, 16189, 16217, 16519 73, 143, 186, 263, 309+C, 315+C, 499 16024-660 Calama Bolivia - Cochabamba
CA086 B2aj 16183C, 16188, 16189, 16217, 16519 63, 64, 73, 263, 309+C, 315+C, 499 16024-660 Calama Ollague
63, 64, 73, 146, 215, 263, 309+C, 315+C,
CA087 B2-455+T |16183C, 16189, 16217, 16519 455+T, 499 16024-660 Calama San Pedro de Atacama
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73, 115, 194, 249d, 263, 290-291d, 315+C,
CA088 Cild1i 16051, 16223, 16298, 16325, 16327 489, 523-524d 16024-660 Calama Potosi
16182C, 16183C, 16189, 16217, 16218,
CA089 B2 16278, 16519 73,127, 263, 309+CC, 315+C, 499 16024-660 Calama Il regién
57G, 64, 73, 146, 153, 263, 315+C, 455,
CA090 A2 16051, 16111, 16290, 16319, 16362, 16519 | 523-524d 16024-660 Calama Argentina
CA091 Dlg 16187, 16223, 16304, 16325, 16362 73, 143, 263, 315+C, 489 16024-660 Calama Santiago
64, 73, 146, 153, 235, 263, 309+CC,
CA092 A2 16111, 16223, 16290, 16319, 16362 315+C, 523-524d, 16024-660 Calama Caspana
CA093 B2aj 16183C, 16188, 16189, 16217, 16519 63, 64, 73, 263, 309+C, 315+C, 499 16024-660 Calama Lasana
16092, 16126, 16182C, 16183C, 16189,
CA094 B2 16214, 16217, 16355A, 16519 73, 152, 310, 315+CC, 521+A 16024-660 Calama Tocopilla
CA095 Dlg 16187, 16223, 16325, 16362, 16390 73,146, 152, 263, 309+C, 315+C, 489 16024-660 Calama Calama
16111, 16189, 16223, 16290, 16319, 64, 73, 146, 153, 235, 263, 315+C, 523-
CA096 A2 16362, 16519 524d 16024-660 Calama Calama
CA097 D4h3a 16223, 16241, 16301, 16342, 16362 73,152, 263, 315+C, 489, 523-524d 16024-660 Calama La Serena
CA098 B2i2 16183C, 16189, 16217, 16519 73, 207, 263, 309+CC, 315+C, 470, 499 16024-660 Calama Calama
63, 64, 73, 146, 215, 263, 309+C, 315+C,
CA099 B2-455+T |16183C, 16189, 16217, 16519 455+T, 499 16024-660 Calama Caspana
73, 146, 215, 263, 309+CC, 315+C, 455+T,
CA100 B2-455+T | 16183C, 16189, 16217, 16519 499, 573+XC, 16024-660 Calama NS/NR (madre Tocopilla)
CA101 B2 16183C, 16189, 16217, 16309, 16519 73, 263, 309+C, 315+C, 499 16024-660 Calama Ovalle
CA102 HVO 16298 72, 263, 309+C, 315+C 16024-660 Calama Andacollo
16071, 16092, 16223, 16298, 16311, 73, 151, 152, 249d, 263, 290-291d, 309+C,
CA103 C1 16325, 16327, 16368, 16390 315+C, 489 16024-660 Calama Copiap6
64, 73, 146, 153, 235, 263, 315+C, 523-
CA104 A2 16111, 16223, 16290, 16319, 16362 524d 16024-660 Calama Calama
16142, 16148, 16223, 16278, 16311,
CA105 D1 16325, 16356, 16362, 16519 73, 146, 228, 263, 309+C, 315+C, 489 16024-660 Calama Arica
46, 73, 146, 152, 189, 195, 263, 315+C,
CA106 B2 16183C, 16189, 16217, 16519 499, 524+AC, 595 16024-660 Calama Calama (interior)
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64, 73, 146, 235, 246, 263, 309+C, 315+C,
CA107 A2 16111, 16223, 16290, 16319, 16362, 16519 | 523-524d 16024-660 Calama Calama
16209, 16223, 16320, 16325, 16362,
CA108 D1 16519, 16527 73,103, 198, 263, 315+C, 489, 523-524d 16024-660 Calama Sin Informacién
73, 201, 249d, 263, 290-291d, 309+C,
CA109 C1b-16192 | 16093, 16192, 16223, 16298, 16325, 16327 | 315+C, 489, 493, 523-524d 16024-660 Calama Cochabamba
73, 249d, 258, 263, 290-291d, 315+C, 489,
CA110 C1b13 16223, 16298, 16325, 16327, 16519 493, 523-524d 16024-660 Calama Santa Béarbara, Bio-Bio
73, 93, 249d, 263, 290-291d, 309+C,
CAl111 C1 16223, 16298, 16325, 16327 315+C, 489 16024-660 Calama Chuvica (Bolivia)
CA112 B2aj 16183C, 16188, 16189, 16217, 16519 63, 64, 73, 263, 309+C, 315+C, 499 16024-660 Calama NS/NR (madre Calama)
16111, 16223, 16270, 16290, 16319, 73, 146, 153, 159, 235, 263, 309+CC,
CA113 A2 16357, 16362, 16519 315+C, 523-524d 16024-660 Calama Calama
73, 146, 249d, 258, 263, 290-291d, 315+C,
CAl114 C1b13 16223, 16298, 16325, 16327 489, 493, 523-524d 16024-660 Calama Sin Informacion
16183C, 16189, 16217, 16261, 16319, 71+G, 73, 263, 267, 309+CC, 315+C, 340,
CA115 B2y 16519 499 16024-660 Calama Bolivia
CAl16 D1g 16187, 16223, 16304, 16325, 16362 55, 73, 249d, 263, 309+C, 315+C, 489 16024-660 Calama San Antonio
16223, 16298, 16311, 16325, 16327, 73, 151, 152, 249d, 263, 290-291d, 309+C,
CA117 C1l 16368, 16390 315+C, 489 16024-660 Calama Salamanca, Coquimbo
CA118 HVO 16298 72, 263, 309+C, 315+C 16024-660 Calama lllapel, Coquimbo
CA119 B2 16142, 16183C, 16189, 16217, 16519 73, 263, 309+CC, 315+C, 499 16024-660 Calama Ovalle
73, 249d, 258, 263, 290-291d, 309+C,
CA121 C1b13 16051, 16189, 16223, 16298, 16325, 16327 | 315+C, 489, 493, 523-524d 16024-660 Calama Ovalle
63, 64, 73, 146, 215, 263, 309+CC, 315+C,
CA122 B2-455+T |16183C, 16189, 16217, 16294, 16519 455+T, 499 16024-660 Calama San Pedro
CA123 B2i2 16183C, 16189, 16217, 16519 73, 207, 263, 309+CC, 315+C, 470, 499 16024-660 Calama NS/NR (madre Calama)
16183C, 16188, 16189, 16217, 16362,
CA124 B2aj 16519 73, 152, 186, 263, 309+C, 315+C, 499 Calama Socaire
CA125 B2aj 16183C, 16188, 16189, 16217, 16519 263, 309+C, 315+C, 499 16024-660 Calama Toconce
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64, 73, 146, 215, 263, 309+CC, 315+C,
CA126 B2-455+T | 16183, 16189, ¢?, 16519 455+T, 499 16024-660 Calama Toconao
16111, 16183C, 16189, 16223, 16290, 64, 73, 146, 153, 235, 263, 309+C, 315+C,
CA127 A2 16319, 16356, 16362, 16399, 16519 523-524d, 16024-660 Calama Calama
CA128 B2 16183C, 16189, 16217, 16519 73, 151, 263, 309+C, 315+C, 499 16024-660 Calama Chuquicamata
CA129 D1 16223, 16325, 16362, 16527 73, 195, 263, 315+C, 489 16024-660 Calama Vallenar
16137, 16223, 16271, 16298, 16325, 73, 249d, 258, 263, 290-291d, 309+C,
CA130 C1b13 16327, 16399 315+C, 489, 493, 523-524d 16024-660 Calama NS/NR (madre Calama)
16093, 16187, 16223, 16249, 16325,
CA131 Dlg 16362, 16519 70, 73, 199, 263, 315+C, 489 16024-660 Calama NS/NR (madre Calama)
CA132 D4h3a 16223, 16241, 16301, 16342, 16362 73, 152, 263, 315+C, 489, 523-524d 16024-660 Calama Antofagasta
46, 73, 146, 152, 189, 195, 263, 315+C,
CA133 B2 16183C, 16189, 16217, 16519 499, 524+AC, 595A 16024-660 Calama Machuca (interior Calama)
73, 146, 215, 263, 309+CC, 315+C, 455+T,
CA134 B2-455+T |16183C, 16189, 16217, 16519 499, 573+C 16024-660 Calama Chuguicamata
64, 73, 146, 215, 263, 309+CC, 315+C,
CA135 B2-455+T |16183C, 16189, 16217, 16519 455+T, 499 16024-660 Calama Il R Interior
16086, 16183C, 16189, 16217, 16296,
CA136 B2 16362, 16519 73, 94, 309+C, 315+C, 499 16024-660 Calama Cerdas
CA137 B2 16183C, 16189, 16217 73, 143, 263, 309+CC, 315+C, 499 16024-660 Calama Yamiba
CA138 Dlg 16187, 16223, 16325, 16362, 16445 73, 185, 228, 263, 315+C, 489 16024-660 Calama Salta, NOA
16183C, 16189, 16217, 16261, 16319,
CA139 B2y 16519 71+G, 73, 75, 263, 309+C, 315+C, 340,499 | 16024-660 Calama Calama
73, 249d, 258, 263, 290-291d, 309+C,
CA140 C1b13 16223, 16266, 16298, 16325, 16327 315+C, 489, 493, 523-524d 16024-660 Calama Samu Alto (IV regién)
16093, 16192, 16223, 16298, 16302, 73, 201, 249d, 263, 290-291d, 309+C,
CA141 C1b-16192 | 16325, 16327, 16519 315+C, 489, 493, 523-524d 16024-660 Calama Ovalle
16182C, 16183C, 16189, 16217, 16257, 73, 106-111d, 263, 309d, 315+C, 499,
CA142 B2 16294, 16519 573+7C 16024-660 Calama Il regién
73, 143, 247, 263, 309+CC, 315+C, 499,
CA143 B2 16182C, 16183C, 16189, 16217, 16519 523-524d 16024-660 Calama Calama
16183C, 16189, 16207, 16217, 16291,
CAl144 B2i2 16519 73, 263, 309+CC, 315+C, 470, 499 Calama Calama
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73, 143, 146, 165, 263, 309+CC, 315+C,
CA145 B2 16183C, 16189, 16217, 16519 499 16024-660 Calama 1l6n? , La Serena
73, 249d, 258, 263, 290-291d, 309+C,
CA146 Clb13 16223, 16298, 16325, 16327 315+C, 489, 493, 523-524d, 549 16024-660 Calama Rio Bueno, Los Lagos
16183C, 16188, 16189, 16217, 16465, 73, 151, 186, 204, 207, 263, 309+C,
CA147 B2aj 16519 315+C, 499 16024-660 Calama San Pedro
16182C, 16183C, 16189, 16217, 16356, 55+T, 58, 71d, 73, 263, 309d, 315+C, 499,
CA148 B2 16362, 16519 523-524d 16024-660 Calama I regién, Atacamefio
73, 146, 249d, 263, 290-291d, 315+C, 489,
CA149 Cib 16223, 16298, 16325, 16327, 16519 493, 523-524d 16024-660 Calama Salta (Argentina), madre SPA
10, 55, 56, 64, 73, 263, 279, 309+CC,
CA150 D1 16126, 16223, 16325, 16362 315+C, 489 16024-660 Calama Chuguicamata
73, 146, 249d, 258, 263, 290-291d,
CA152 C1b13 16223, 16298, 16325, 16327 309+CC, 315+C, 489, 493, 523-524d 16024-660 Calama Mejillones
16111, 16209, 16223, 16290, 16319, 64, 73, 146, 153, 235, 263, 309+C, 315+C,
CA153 A2 16362, 16471 523-524d 16024-660 Calama NS/NR (madre Calama)
16183C, 16188, 16189, 16217, 16362,
CA154 B2aj 16519 73, 152, 186, 263, 309+C, 315+C, 499 16024-660 Calama Calama
16183C, 16188, 16189, 16217, 16319,
CA155 B2aj 16464, 16519 63, 64, 66T, 73, 263, 309+CC, 315+C, 499 16024-660 Calama NS/NR (madre Calama)
16167, 16183C, 16189, 16217, 16311,
CA156 B2i2 16390, 16519 73, 207, 263, 309+C, 315+C, 470, 499 16024-660 Calama Calama
CA157 B2aj 16183C, 16188, 16189, 16217, 16519 73, 143, 241, 263, 309+C, 315+C, 499 16024-660 Calama Calama al interior
73, 249d, 258, 263, 290-291d, 309+C,
CA158 C1b13 16223, 16298, 16325, 16327 315+C, 489, 493, 523-524d 16024-660 Calama Calama
16183C, 16188, 16189, 16217, 16362,
CA159 B2aj 16519 73, 152, 186, 263, 315+C, 499 16024-660 Calama Calama
73, 152, 203, 204, 263, 309+C, 315+C,
CA160 D4h3a 16223, 16241, 16301, 16342, 16362 489, 524+ACAC 16024-660 Calama Tocopilla
CAl61 D1 16223, 16325, 16362, 16519, 16527 73, 263, 309+C, 315+C, 489 16024-660 Calama Bolivia
16183C, 16189, 16217, 16257, 16289,
CA162 B2 16519 73, 143, 263, 309+C, 315+C, 499 16024-660 Calama Chuquicamata
73, 153, 263, 309+CC, 315+C, 470, 499,
CA163 B2i2 16183C, 16189, 16217, 16249, 16519 523-524d 16024-660 Calama Calama
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16183C, 16189, 16212, 16217, 16261,
CAle4 B2y 16319, 16519 65G, 73, 263, 309+C, 315+C, 499 16024-660 Calama Calama
73, 152, 207, 263, 309+CC, 315+C, 470,
CAl65 B2i2 16182C, 16183C, 16189, 16217, 16519 499 16024-660 Calama Iquique
16176, 16183C, 16189, 16217, 16319,
CA166 B2b 16422, 16519 73, 263, 293, 309+CC, 315+C, 499 16024-660 Calama Bolivia (Sur)
CA167 A2 16111, 16223, 16290, 16319, 16362 64, 73, 146, 153, 235, 263, 315+C 16024-660 Calama Salitrera Agua Santa
73, 152, 207, 263, 309+CC, 315+C, 470,
CA168 B2i2 16182C, 16183C, 16189, 16217, 16519 499 16024-660 Calama Calama
CA169 B2 16183C, 16189, 16217, 16519 73, 200, 263, 309+C, 315+C, 499 16024-660 Calama Calama
16183C, 16188, 16189, 16217, 16354,
CA170 B2aj 16519 73, 146, 186, 263, 315+C, 499 16024-660 Calama Caspana
CA171 B2i2 16183C, 16189, 16217, 16456, 16519 73, 207, 263, 309+C, 315+C, 470, 499, 16024-660 Calama Sur
73, 195, 263, 309+CC, 315+C, 499,
CA172 B2 16183C, 16189, 16217, 16519 524+AC 16024-660 Calama NS/NR (madre Calama)
63, 64, 73, 146, 215, 263, 309+CC, 315+C,
CA173 B2-455+T | 16093, 16183C, 16189, 455+T, 499 16024-660 Calama San Pedro
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