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1. RESUMEN

El cromosoma Y como marcador genético uniparental se ha transformado en una importante
herramienta en estudios de origen, poblamiento y movimientos migratorios de las distintas
poblaciones humanas. En América del Sur, investigaciones de este tipo han puesto su
particular atencidon en la zona andina por poseer una diversidad genética que la diferencia del
resto del continente. Dentro de este contexto, la segunda regién de Chile se constituye como
un area de estudio, puesto que evidencias arqueoldgicas avalan su relacion con otras
poblaciones de los Andes Centro Sur durante tiempos prehispanicos como historicos, y donde
los distintos procesos migratorios han enriquecido su historia local en los siglos mas recientes.
Considerando que lo obtenido a partir del cromosoma Y nos permite profundizar en las
dindmicas poblacionales desde una mirada patrilineal, la presente memoria tuvo como
objetivo caracterizar la composicion de linajes paternos en las ciudades de Antofagasta y
Calama y compararlas con otras poblaciones chilenas y del circulo andino. A través del
andlisis de 232 muestras de saliva, se evidencié una predominancia de haplogrupos foraneos
por sobre los nativos, siendo mayor en las poblaciones de Antofagasta y la costa, mientras
gue en Calama y las localidades aledafas se observé una contribucién amerindia mas alta.
Los poblados cordilleranos aledafios a Calama presentaron diferencias significativas con el
resto de las poblaciones urbanas de Chile y frecuencias similares a otras poblaciones de los
Andes Centro Sur. Ademas, fue encontrado un portador del sublinaje amerindio Q1blalald-
SAO01 que se ha asociado con poblaciones del altiplano andino. Los resultados de esta
investigacion responden a patrones migratorios especificos en la formacion de las distintas
ciudades, reportados desde la historiografia local y constituyen una primera aproximacion a
la caracterizacion genética de la regién de Antofagasta para la reconstrucciéon de la historia
paterna de sus poblaciones.

Palabras clave: Cromosoma Y, SNPs, subhaplogrupos amerindios, regiéon de Antofagasta,
Andes Centro Sur.



2. INTRODUCCION

Las poblaciones americanas modernas pueden ser descritas como producto de tres eventos
principales que modelaron su composicion genética a través de los afios: la llegada a América
de los grupos de Beringia y Asia, quienes constituyeron los primeros habitantes del
continente; los distintos movimientos migratorios y expansiones internas asociadas al devenir
de la agricultura y/o de los grandes imperios precolombinos; y por ultimo, el contacto con
grupos europeos y africanos durante y posterior a la conquista europea (Battaglia et al., 2013).

Frente a las particularidades de cada poblacion y como modo de acercamiento a la historia
evolutiva de las mismas, los marcadores moleculares de herencia uniparental han sido una
importante fuente de informacion en estudios de poblamiento y origen de las poblaciones ya
gue, dadas sus propiedades Unicas, permiten conectar directamente poblaciones ancestrales
con derivadas y rastrear procesos migratorios (Jobling & Tyler-Smith, 2003). En particular, la
regién no recombinante del cromosoma Y se constituye como la contraparte masculina a los
estudios de ADN mitocondrial, entregandonos informacion de la historia paterna de las
poblaciones.

Dentro del panorama sudamericano, estudios genéticos han puesto su atencién en la region
de los Andes, donde se ha evidenciado una notable diversidad cultural como genética que la
diferencia del resto del continente (Rothhammer & Dillehay, 2009; Battaglia et al., 2013) y que
respondié a un constante flujo génico entre las distintas poblaciones andinas. De acuerdo con
datos arqueoldgicos, el norte de nuestro pais habria sido participe de esta red de relaciones
gue se establecié en el area centro-sur andina desde épocas tempranas junto a los paises
de Peru, Bolivia y Argentina (Castro, Berenguer, Gallardo, Llagostera & Salazar, 2016). Al
interior del Norte Grande de Chile, la regién de Antofagasta ha entregado importante
evidencia del contacto con el circulo andino durante tiempos prehistéricos, constituyéndose
como un centro de desarrollo que mantendria su relevancia con el paso del tiempo. Durante
los siglos histdricos, el territorio de la actual segunda regién fue el destino de una serie de
oleadas migratorias intra e intercontinentales, con un patrén mayoritariamente masculino,
cuyo movil estuvo dado principalmente por la importancia que adquirié la regién en base a su
economia guanera, salitrera y cuprifera. Este factor econdmico sigue posicionando a
Antofagasta como una de las regiones con mayor crecimiento que atrae a diversos migrantes
del pais y Sudamérica hasta el dia de hoy.

En vista de la valiosa informacién contenida en la region y la escasez de investigaciones
genéticas en la zona y menos desde el cromosoma Y, la presente memoria tuvo como
proposito reconstruir la historia local paterna y establecer comparaciones con poblaciones del
resto de Chile y paises aledafios. Para ello, se caracterizaron los haplogrupos y
subhaplogrupos (amerindios) de cromosoma Y presentes en las poblaciones de Antofagasta
y Calama, a partir del uso de SNPs y un STR de la regién no recombinante.

El desarrollo de esta memoria significé un primer acercamiento a la caracterizacion genética
de la region de Antofagasta, que junto con los datos entregados por la historiografia
permitieron una mejor comprension de los distintos hitos y dindmicas poblacionales que
configuraron la composicion genética de la zona.



3. ANTECEDENTES

3.1. Conformacién demografica del area de estudio:

3.1.1. Poblamiento temprano de América del Sur y los Andes.

La problematica en torno al poblamiento americano ha permitido el levantamiento de
informacion proveniente de diversas disciplinas que buscan reconstruir el pasado de los
primeros humanos colonizadores de tan variados territorios. América fue el Gltimo continente
en ser ocupado, y hasta nuestros dias aun existe debate respecto a las rutas de poblamiento
y el tiempo en que ocurrieron. En este sentido, se han generado distintos modelos de
poblamiento, como el modelo de origen Unico pre-clovis, modelo de migracion dual, modelo
tripartito, entre otros, siendo el primero, el mas aceptado actualmente (Manriquez et al.,
2016).

La variada evidencia geoldgica, arqueoldgica, bioantropoldgica, linglistica y genética apunta
a que los primeros pobladores americanos tendrian su origen en poblaciones del sur de
Siberia que migraron hace 23.000 afios hacia Norteamérica, cruzando el corredor terrestre
en Beringia, que conecta el noreste del continente asiatico con el noroeste de América. Es en
este lugar donde se habrian mantenido aislados por alrededor de seis a ocho mil afios, hasta
gue entre el 15.000 y 18.000 AP se habria hecho efectiva la entrada al continente americano
cuando comienza la retirada de la masa glaciar Cordillerana, facilitando una ruta costera por
el Pacifico (Moraga, Pezo & de Saint Pierre, 2016; Llamas et al., 2016; Gomez-Carballa et
al., 2018).

Para América del Sur, al igual que en América del Norte, no existe un consenso total con
respecto a las rutas migratorias llevadas a cabo, como tampoco del tiempo y extensién de
éstas. Sin embargo, considerando datos arqueolégicos, paleoclimaticos y genéticos, se ha
propuesto que el poblamiento sudamericano inicial habria ocurrido al menos entre los 15.000
a 13.500 AP a fines del Pleistoceno y por medio de una Unica ola migratoria (Rothhammer &
Dillehay, 2009; Nufiez, Jackson, Dillehay, Santoro & Méndez, 2016).

A partir de varias lineas de evidencia, Rothhammer & Dillehay (2009) proponen un resumen
de las posibles rutas migratorias para el poblamiento de Sudamérica (Ver Figura 1), donde
los principales escenarios inician con el cruce de los cazadores recolectores por el Istmo de
Panama. A través de la primera ruta, los primeros pobladores habrian llegado a las tierras
altas de los Andes, por medio de los valles de los rios Cauca y Magdalena en Colombia. A
partir de este punto, algunos grupos humanos pudieron moverse al este siguiendo el lado
caribefio por Venezuela, las Guayanas y el noreste brasilefio. Otros grupos por el interior
venezolano, posteriormente tomaron rutas al sudeste o sudoeste de las riberas del rio
Amazonas. Desde la cuenca Amazonica y/o el noreste de los Andes Argentinos, pudieron
entrar al campo abierto del este de Brasil, dispersandose posteriormente a través de la Pampa
y la Patagonia. Finalmente, otra ruta que habrian seguido los grupos humanos es aquella que
sigue la costa del Océano Pacifico hasta llegar al paralelo 42° del sur de Chile, donde los
hielos glaciares que cubrian el territorio a partir desde ese punto impidieron el movimiento por
la costa.




Figura 1: Rutas migratorias propuestas para el poblamiento inicial de Sudamérica. Fuente:
Rothhammer & Dillehay, 2009.

Posterior a estos asentamientos costeros iniciales, habria seguido la colonizacién de las
riberas. A partir de estudios con marcadores uniparentales, especificamente del analisis de
genomas mitocondriales en el Cono Sur, se ha propuesto una colonizacién trasandina en las
regiones interiores después de la migracion costera (Battaglia et al., 2013).

Dentro del vasto paisaje sudamericano, la regidon de los Andes destaca puesto que exhibe
una gran diversidad y complejidad cultural que responde a los importantes procesos que se
dieron alli. En un comienzo, los primeros habitantes tuvieron que adaptarse a un ambiente en
altura, mismo sector que siglos posteriores dio lugar al desarrollo de la agricultura y al
establecimiento de grandes estados politicos precolombinos como Wari, Tiwanaku e Inca
(Battaglia et al., 2013; Fehren-Schmitz, Harkins & Llamas, 2017). Esta serie de eventos
ocurridos en el circulo andino implicaron movimientos poblacionales, redes de intercambio,
cambios en los patrones de asentamientos, entre otros factores que configuraron la estructura
genética de las poblaciones habitantes de la zona.

El origen y la historia demogréfica de los Andes continlan siendo materia de debate y se
encuentran estrechamente relacionados con el panorama existente acerca del poblamiento
de América del Sur. A través de evidencia principalmente arqueoldgica, se han estimado los
primeros signos de actividad humana en las tierras altas de los Andes centrales hace 13.000
y 14.000 ca afios atras, mientras que una ocupacion permanente en la region se habria dado
hace 12.000 a 10.000 afios atras (Fehren-Schmitz et al., 2017).

En cuanto a la procedencia de estos pobladores y las direcciones que tomaron para asentarse
en los Andes Centro-Sur, el panorama no es mas esclarecedor. Desde la genética, estudios
nucleares y mitocondriales (Keyeux et al., 2002; Wang et al., 2007; Lewis & Long, 2008 en
Fehren-Schmitz et al., 2017) evidencian para las poblaciones andinas una alta diversidad
genética y baja diferenciacibn en comparacion con las poblaciones del centro este de
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Sudamérica, siendo el amazonas brasilefio, el sector con los valores méas bajos de variacion
genética (Wang et al., 2007). Esta diferencia oeste-este observada al interior de Sudamérica,
apoya la ruta migratoria inicial por la costa y el subsecuente cruce de los Andes hacia el este
del continente en distintas latitudes (Fehren-Schmitz et al., 2017).

Por otra parte, algunos estudios plantean que la variacion genética observada en el este
sudamericano ha sido subestimada (Lewis, 2009; Yang et al., 2011; Cabana et al., 2014 en
Fehren-Schmitz et al., 2017). Particularmente, como se pudo observar mediante STRs
nucleares, los niveles de variacion genética resultaron ser similares entre las poblaciones del
oeste y este de los Andes, lo que seria inconsistente con el modelo migratorio anterior y
tampoco permitiria asegurar el modelo alternativo de una temprana division en el norte de
Sudamérica en dos grupos, uno gue siguio ruta costera y el otro por el interior del continente
(Fehren-Schmitz et al., 2017).

Rothhammer y colaboradores (2017), sin intencién de rechazar esta hipotesis, sefialan la
posibilidad de que lo anterior se deba a diferentes patrones migratorios ocurridos en
Sudamérica tropical y andina. Especificamente, a partir de patrones de variacién del ADN
mitocondrial en poblaciones sudamericanas mestizas, los autores sugieren que los territorios
de Peru, Chile y las tierras altas de Bolivia fueron poblados por inmigrantes provenientes del
centro amazanico que se movieron a través de las corrientes del rio Amazonas, mientras que
en paralelo, habrian ocurrido movimientos poblacionales desde el noreste brasilefio hacia las
tierras bajas de Bolivia y el norte de Argentina.

Recientemente, se ha propuesto un nuevo modelo demogréfico para el poblamiento de
Sudamérica que también permitiria explicar la situacién de los Andes. Segun evidencia
mitocondrial y autosémica, hace 16.000-15.000 afios atrds habrian llegado al norte de
Sudamérica unas pocas olas migratorias de paleoindios, que avanzaron por el continente
siguiendo dos rutas costeras, la pacifica y la atlantica. Mientras que la primera seria la
principal responsable del poblamiento de los Andes, la segunda habria cumplido un
importante rol en la colonizacién de las regiones no andinas (Gémez-Carballa et al., 2018).

Con respecto a la zona andina, las poblaciones que se asentaron en los Andes peruanos
resultaron ser exitosas demograficamente, lo que significé un rapido crecimiento poblacional
hace aproximadamente 8.000 afios atras que dio lugar a la importante variacion genética que
caracteriza a las tierras altas de los Andes. Esta zona estuvo marcada por un considerable
flujo génico entre los territorios que hoy corresponden a Per( y Bolivia, representado por
movimientos poblacionales que ocurrieron en direccién norte-sur y no bidireccional. En
contraste, el intercambio genético habria sido escaso con las poblaciones al este del
continente e incluso con las ubicadas al sur del mismo (Fehren-Schmitz et al., 2017; GOmez-
Carballa et al., 2018), a excepcidn de aquellos que se asentaron en la estrecha franja de los
Andes chilenos. En el primer caso, la selva amazdnica habria funcionado como una barrera
geografica que mantuvo separadas a las dos oleadas migratorias (Gémez-Carballa et al.,
2018). De esta forma, la evidencia indica que la region andina se caracteriza por una fuerte
afinidad genética entre sus poblaciones y un aislamiento respecto a otras zonas americanas
(Fehren-Schmitz et al., 2017; Gémez-Carballa et al., 2018).
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3.1.2. Prehistoria del Norte Grande vy la sequnda reqién de Chile.

Los territorios de la segunda region de Antofagasta, junto a las regiones de Arica y Parinacota,
Tarapaca y el norte de la region de Atacama, pertenecen al Norte Grande de Chile, una de
las cuatro zonas geograéficas en las que se divide el pais. Limita al norte con Perq, al noroeste
con Bolivia, al este con Argentina y al oeste con el Océano Pacifico (Maldonado, de Porras,
Zamora, Rivadeneira & Abarzla, 2016). La superficie de estos cuatro paises constituye la
unidad geogréfica y cultural conocida como Andes Centro-Sur (Hidalgo, 1989) (ver Figura 2).
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Figura 2: Mapa de los Andes Centro Sur, que incluye la delimitacién administrativa de los paises

y algunos de los lugares mencionados en el texto. Fuente: Uribe et al., 2016.

Las condiciones climéticas y ecoldgicas que caracterizaron al Norte Grande, sumada a la
variada composicion orogréfica, condicionaron la ocupacién inicial de la region. De los
primeros pobladores del norte de Chile en la transicién Pleistoceno-Holoceno derivaron las
sociedades arcaicas, grupos de cazadores-recolectores que ocuparon los distintos paisajes
entre la costa Pacifica y los Andes. Dado que este vasto territorio abarcé diversas y
numerosas expresiones culturales a lo largo del tiempo, solo se resumiran a continuacion, los
procesos vividos por quienes habitaron y dejaron su cultura material en lo que hoy
corresponde a la regién de Antofagasta, zona de interés para esta memoria.

El Arcaico (ca. 10.000-3.700 afios AP) se conoce como el primer y mas extenso periodo en
la prehistoria del Norte Grande de Chile, abarcando cerca de 7 mil afios, los cuales
comprenden tres fases cronoldgicas-culturales. El Arcaico Temprano se extiende entre el
10.000 AP y 8.000/7.000 AP. En esta fase se consolida la colonizacion de los territorios de la
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costa y los Andes, gracias a las mejoras climéaticas posteriores al Ultimo Maximo Glacial y se
observan las primeras evidencias de circuitos de movilidad con la presencia de elementos
foraneos en ambos lugares (Santoro et al., 2016). El Arcaico Medio (8.000-7.000 a 5.000 afios
AP) destaca por una inestabilidad climéatica donde la aridizacion preponderante provocé
cambios en los sistemas de movilidad y asentamiento, recurriendo a estrategias como la
ocupacioén de ecorrefugios y/o reubicacion en nuevos espacios (Santoro et al., 2016). A pesar
de esto, existieron otros lugares con condiciones ambientales mas favorables como la costa
y Chiu-Chiu, que permitieron la articulacion de diversos pisos ecoldgicos a través de
movimientos transhumantes (Nufiez & Santoro, 1988; Santoro et al., 2016). Por dltimo, el
Arcaico Tardio (5.000-3.700 A.P.) se caracterizo por la ocupacién y explotacion extensiva e
intensiva de los diversos territorios y recursos. Durante esta fase, las sociedades
experimentaron una mayor complejizacion de su estructura social, reflejada en la adopcién
de un asentamiento mas sedentario y en el caso de la puna, se han descrito incipientes
practicas agricolas y de domesticacion de camélidos. Esto ultimo habria respondido a la
necesidad de aumentar la capacidad de carga para los circuitos de movilidad e intercambio a
larga distancia (Santoro et al., 2016).

El periodo Formativo (1.500 a.C-400 d.C) es considerado como una etapa de transicion que
se caracteriz6 por un cambio paulatino pero radical en los modos de vida, primando una forma
de organizacion social aldeana. La creciente complejidad se refleja en los distintos medios de
produccion que se mantuvieron activos, como el pastoralismo, la caza de animales silvestres
y la recoleccién de frutos y, por otro lado, la incorporacion de actividades como el manejo de
animales silvestres y domésticos para el transporte, la manufactura textil, la mineria cuprifera,
la metalurgia, la agricultura y la alfareria. Esta diversidad de modos de subsistencia asociada
al sedentarismo permitié la generacién de una produccion especializada y excedentaria que
fue fundamental en la red de complementariedad ecozonal para la circulacion de bienes
dentro y fuera de la region (altiplano boliviano y el noroeste argentino en la subarea
circumpunefia). Los grupos cazadores-recolectores de la costa de Antofagasta también
formaron parte de estas redes de intercambio, fortaleciendo su interaccion social con otros
grupos (Castro et al., 2016).

El desarrollo cultural regional observado durante ese periodo impulsé al oasis de San Pedro
de Atacama (SPA) a convertirse en el centro social y econdmico mas importante de la region
durante el Periodo Medio (400 d.C.-1.000 d.C.), etapa que sigue al Formativo. Se caracteriza
por los contactos fordneos con la Aguada en el Noroeste Argentino, algunos centros de los
Andes Centro-Sur y especialmente con la esfera altiplanica de Tiwanaku en el lago Titicaca.
La influencia de estas distintas culturas fue un elemento clave para el devenir sociopolitico de
las comunidades atacamefias locales (Castro et al., 2016).

La naturaleza de la presencia de Tiwanaku en San Pedro de Atacama ha sido ampliamente
discutida. En los ultimos afios ha predominado la hip6tesis de un contacto indirecto en el que
el Estado Tiwanaku habria extendido sus influencias a nivel politico, religioso y econémico,
tomando la produccion de SPA y controlando los bienes de intercambio a través del clientelaje
de élite local. Hoy se maneja la idea de que estas relaciones formarian parte de un sistema
de interaccion “reticular” que se articuld entre los distintos nodos circumpunefios desde el
Formativo, siendo los jefes de estas comunidades quienes regulaban el proceso de
intercambio en base a la reciprocidad (Berenguer & Dauelsberg, 1989; Kolata, 1993;
Llagostera, 1996; Nufiez & Dillehay, 1979 en Castro et al., 2016).
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Durante este periodo, las comunidades atacamefias se concentraron en torno al oasis y el
eventual crecimiento de la poblacion significd un aumento de la densidad de asentamientos
que se distribuyeron principalmente en los ayllus centrales. En cuanto al area de interaccion,
ésta se mantuvo estable con relacién al periodo anterior -que incluye a las selvas tropicales,
los valles transandinos, el altiplano boliviano, el desierto y la costa pacifica-, mientras que el
acceso a los bienes forAneos se masifico. Esto sugiere que San Pedro se convirtié en un
importante centro de intercambio por medio de trueques, caravaneo Yy alianzas
matrimoniales/politicas (Castro et al., 2016).

Es importante mencionar que la influencia Tiwanaku no se despleg6 por todo el territorio de
la misma manera. En los lugares externos al oasis, como el litoral costero, se mantuvieron los
grupos de cazadores-recolectores con una alta movilidad residencial y en contacto con el
interior, mientras que en la cuenca del Loa se observa una continuidad de la tradicién
formativa hasta el periodo Intermedio Tardio (Castro et al., 2016).

El mencionado periodo (PIT) o llamado también como Periodo de los Desarrollos Regionales
(850-1.470 d.C.) se reconoce como una época de desarrollo local y regional inserto entre lo
gue fue la expansién de Tiwanaku y lo que sera posteriormente la llegada del Inca. Si bien
aun no existe claridad con respecto a la caida tan abrupta del centro de SPA, se cree que el
aumento de la desigualdad social pudo haber afectado el panorama sociopolitico en la region.
Ademas, la efectiva desaparicion de la influencia de Tiwanaku por el norte y de la Aguada por
el sur, ocasion6 una reorganizacion de la poblacion manifestada en la creacion de sociedades
de rango de caracter segmentarias (Castro et al., 2016).

El territorio se vio dividido en distintos grupos de igual complejidad sociopolitica y con
identidades mas localistas definidas a través de la expresion material (Castro et al., 2016).
Estas agrupaciones se mantuvieron articuladas en redes de intercambio jerarquicas,
primando la alta movilidad de bienes y recursos por medio de trafico de caravanas, ferias,
entre otras alianzas sociales (Schiappacasse, Castro & Niemeyer, 1989; Castro et al., 2016).

Durante este periodo, es posible advertir la presencia del mundo andino tanto en el Salar de
Atacama como en el Loa. Las materialidades como el arte rupestre, la manufactura textil y la
ceramica fueron portadores de identidad local y a su vez, reflejaron el contacto con la tradicion
altiplanica. Para este periodo también se ha descrito una consolidada mineria de cobre y
manufactura metallrgica de pequefia escala en Atacama (Castro et al., 2016). Es importante
mencionar también, que los procesos ocurridos en la costa difieren de los oasis y tierras altas
de la region donde se consolida un modo de vida pastoril y agricola, mientras que las
sociedades costeras adoptaron una forma de subsistencia estable desde tiempos tempranos,
basada en la caza, recoleccion y pesca especializada. La presencia de productos del interior
en el litoral y a su vez, productos de la costa en los oasis y tierras altas confirman la idea de
una eco-complementariedad a nivel latitudinal propuesta por Nufiez en 1996 y otros afios y
gue se viene forjando desde el periodo Formativo (Castro et al., 2016).

El periodo que comprende la expansion del Imperio Inca o Tawantinsuyo hasta el arribo de
los espafioles, se conoce como Periodo Tardio (ca. 1.400 — 1.536 d.C.). Durante esta época
se produjo la mayor integracion en los Andes y desde la arqueologia no ha sido facil insertar
al territorio chileno dentro de este panorama regional (Uribe & Sanchez, 2016).
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En la zona del Loa y San Pedro de Atacama de la Il region, la evidencia arquitectonica que
da cuenta de la expansién cuzquefia es numerosa, partiendo por el camino del Inca o
ghapagfiam, la presencia de edificios publicos, la construccién de terrazas agrohidraulicas y
canales y las plataformas ceremoniales en altura (Niemeyer & Schiappacasse, 1988; Adan &
Uribe, 2005). Ademas, toda actividad minera habria sido controlada y mantenida por el
Estado, bajo el probable sistema de mita (Uribe & Sanchez, 2016).

Los modelos clasicos proponen que el dominio del Imperio Inca en la regién tuvo un caracter
indirecto, es decir, que dependid y fue llevado a cabo por centros administrativos del altiplano,
guienes descendieron y controlaron a los lideres locales (Bittmann et al., 1978, Nufiez &
Dillehay, 1979 en Uribe & Sanchez, 2016). En la actualidad se manejan otras interpretaciones
gue postulan la presencia directa, territorial e incluso violenta del Inca. Algunas optan por
mantener la idea de una expansion mediada por entidades altiplanicas o foraneas pero
centradas en los recursos mineros que serian controlados por el Estado, mientras que una
mirada mas critica plantea que la presencia estatal, econdémica y politica se realizé vinculando
la complejidad productiva y social de los grupos locales como incaicos (Uribe & Sanchez,
2016). La evidencia actual es la suficiente para proponer una intervencién directa sobre la
sociedad atacamenia, haciendo uso de los principios andinos de reciprocidad y redistribucion
como mecanismos ideoldgicos para acceder, intervenir y dominar a las comunidades en los
distintos ambitos de su vida cotidiana (Uribe & Sanchez, 2016). Esta influencia se mantuvo
presente en la regién hasta el colapso de los sistemas administrativos e institucionales
incaicos producto de la conquista espafiola a principios del siglo XVI (Téllez, 1984).

3.1.3. Los siglos histéricos de la region de Antofagasta.

La ambicién por nuevos territorios y riquezas motivé la exploracion del Nuevo Mundo por
parte de flotas ibéricas a partir del siglo XVI. La introduccién europea en los paisajes de
Atacama fue liderada por Diego de Almagro, cuando se dirigia de regreso a Cusco después
de recorrer infructuosamente los territorios chilenos al sur de Copiapé. Durante su paso por
Atacama en 1536, también fue recibido con constantes ataques por los habitantes de la zona
(Téllez, 1984; Hidalgo; 2012). Luego, con la expedicion de Pedro de Valdivia, la hostil ofensiva
del pueblo atacamerio se vio levemente disipada (Téllez, 1984).

La poblacién nativa seguiria en alzamiento a lo largo del siglo XVI, hasta su eventual rendicion
en 1577. A pesar del acuerdo de paz, durante el siglo existieron alzamientos esporadicos
(Téllez, 1984) y no se logro instaurar un orden propiamente colonial en la zona, puesto que
los indigenas atacamefios no se dejaron empadronar ni se dispusieron a pagar tributo al Rey
como el resto de las provincias (Hidalgo, 2012). El llamado “despoblado de Atacama” al ser
una zona aislada, desértica, pobre en recursos e incluso de peligro, no obtuvo el interés de
los conquistadores espafioles y sélo se convirtié en un lugar de paso (Hidalgo, 2012). Por las
mismas razones, tampoco se le concedié una mayor importancia administrativa, hecho que
explica la ausencia de registros censales para la region durante esta época (Téllez, 1984).

El proceso de conquista y de integracion a la l6gica colonial no se dio de igual forma en las
distintas poblaciones de la regién. Las localidades del litoral fueron descritas como puertos,
caletas o caserios habitados por comunidades indigenas (camanchacas, proanches, urus o
changos) dedicadas a la pesca, caza y recoleccidn y quienes se mostraron mas pacificos que
los habitantes del interior (Bittman, 1977; Ballester, San Francisco & Gallardo, 2010). Dentro
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de éstas, destaca Cobija (ubicada entre Tocopilla y Antofagasta) donde la poblacion indigena
se vio rapidamente reducida e inserta en la dindmica colonial como mano de obra explotadora
de recursos marinos, mientras que la produccién minera convirti6 a Cobija en uno de los
principales puertos del litoral chileno (Ballester et al., 2010).

A medida que se consolidaba la colonizacion en la subarea circumpunefia, el territorio se
distribuy6é en estructuras politico-administrativas denominadas corregimientos (Sanhueza,
1992). El corregimiento de Atacama es el que abarcaba al desierto de Atacama, desde la
costa hasta parte del altiplano. Durante el siglo XVI, estuvo bajo la tutela de la Audiencia de
Charcas, ubicada en la actual Bolivia (Sanhueza, 1992; Martinez, 1998). A comienzos del
siglo XVII, el corregimiento de Atacama se habia dividido en dos sectores administrativos con
sus respectivas doctrinas: Atacama la Baja, en la cuenca del rio Loa, cuyo centro politico y
econdémico estaba en San Francisco de Chiu Chiu y del cual dependian los poblados de
Ayquina, Caspana, Calama, Lasana y Cobija. Atacama la Alta, por su parte, estaba
conformada por los ayllus del salar de Atacama como Sequitur, Sélcor, Coyo, Toconao, Peine,
entre otros, siendo San Pedro de Atacama el nacleo administrativo (Martinez, 1998).

Es a partir de la Revisita de 1683, mas la escasa documentacion de tipo sacramental existente
para Atacama la Baja, que fue posible conocer el estado de la poblacion habitante de la region
durante este siglo (Casassas, 1974; Martinez, 1998; Cisternas, 2012). En 1683 se contabilizd
un total de 1.946 personas en Atacama, con 379 tributarios originarios de la zona y 10
forasteros (Hidalgo, 2012). La poblacion registrada se distribuia con una mayor proporcion y
de manera mas dispersa en Atacama la Alta, organizada probablemente en grupos familiares
gue explotaban los distintos recursos agricolas y mineros de la zona. Por su parte, Atacama
la Baja concentraba un mayor niumero de tributarios, puesto que sus actividades econémicas,
principalmente la arrieria, demandaban una poblacion mas nucleada (Hidalgo, 2012).

Ademas, se constatd que existian tributarios atacamefios habitando permanentemente otros
corregimientos, especialmente en lo que hoy es el noroeste de Argentina y sur de Bolivia
(Hidalgo, 2012). Sumado a esto, la informacion entregada por el Libro de varias ojas de
Chiuchiu permitié6 reconocer nuevos agentes sociales al interior de la poblacion que
corresponden a forasteros y negros esclavos en Cobija, los cuales se suman a la poblacion
atacamefa de la época. En cuanto a los mestizos, la lista de personas es corta y no existen
mayores antecedentes en cuanto a sus origenes (Casassas, 1974).

La primera mitad del siglo XVIII no signific6 mayores cambios para la region atacamefa, ya
gue se mantuvieron las problematicas administrativas y el continuo descenso de la poblacién
tributaria y mitaya que caracterizaron al siglo pasado. Sin embargo, a mediados de siglo se
observa una estabilidad poblacional y un eventual crecimiento demogréafico de la poblacion.
También aumentaron en nimero las poblaciones espafiolas, mestizas, africanas y castas,
pero no alcanzaron a ser mayorias. La comparacion entre las Revisitas de 1683 y 1752-56
confirma un crecimiento poblacional que es estimado en un 33,82%, siendo 2.643 las
personas censadas. Es Atacama la Alta, el sector que experimentd una mayor alza mientras
gue en Atacama la Baja, el aumento demogréafico fue discreto (Cisternas, 2012).

Los primeros afios del siglo XIX (1810-1825) estuvieron marcados por los procesos
independentistas de Latinoamérica (Vitale, 2009). En 1825, al finalizar las guerras por la
independencia, el territorio de la actual regién de Antofagasta paso a integrar la recién creada
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Republica de Bolivia, donde se establecié a Atacama como una provincia del Departamento
de Potosi con su capital en San Pedro de Atacama. Sin embargo, esta situacién cambia a
partir de 1829, cuando Cobija pasa a ser la capital de la provincia, convirtiendo a Atacama la
Baja en la zona méas importante de la region. Esto generé una nueva division administrativa
en 1839, quedando la provincia de Litoral con los territorios correspondientes a Atacama la
Baja y los de Atacama la Alta bajo el nombre de provincia de Atacama (Cajias, 1975).

En términos demograficos, la poblacion de Atacama en 1822 fue calculada en 4.500
personas. Particularmente, Cobija fue descrita como un puerto compuesto por unos pocos
changos, lo que llevé a tomar medidas para retener y aumentar a la poblacién indigena, asi
como también atraer a extranjeros con el fin de impulsar la economia. Asi, a finales de 1832,
la poblacién boliviana era la mayoritaria, siendo el componente indigena predominante. El
resto de la poblacién estaba compuesta por inmigrantes de paises vecinos (Chile, Pera y
Argentina) y del continente europeo, principalmente espafoles y franceses (Cajias, 1975).

Otros poblados rurales que cobraron importancia durante este periodo fueron San Pedro de
Atacama, Calama y Chiu Chiu. Los dos ultimos experimentaron un crecimiento poblacional
acorde a la relevancia que adquirieron por su posicién en la ruta que conectaba al puerto con
el interior y las funciones econdmicas que cumplian con la produccion agro/ganadera, el
comercio y la arrieria (Cajias, 1975; Sanhueza & Gundermann, 2007).

El aumento de actividades en el puerto de Cobija motivé la exploracion de otros territorios
costeros en busca de nuevos recursos. Grupos de franceses y chilenos descubrieron la
presencia de guaneras en la peninsula de Mejillones, donde las practicas de explotacion y
exportacion promovieron su poblamiento (Bermudez, 1966). Por otro lado, la naciente
explotacion salitrera en la region impulsé a que La Chimba, actual ciudad de Antofagasta
fundada en 1868, fuese adquiriendo mayor relevancia e inversiones extranjeras. La concesion
chilena de la Sociedad Exploradora del Desierto de Atacama permitié la explotacién del nitrato
de soda en el interior, posicionando a La Chimba en uno de los principales puertos del litoral
y desplazando en importancia a Cobija. Hacia el 1875, el puerto habia evolucionado a
grandes pasos gracias a su vinculacion con la industria salitrera y los yacimientos de plata en
Caracoles, expandiéndose comercial y demograficamente A principios de 1870, 400 personas
vivian en el puerto de Antofagasta y para 1875 ese nimero aument6 a 5.972, de los cuales
4.530 eran chilenos provenientes de las distintas regiones del pais (Bermudez, 1966).

Las ultimas décadas del siglo XIX estuvieron marcadas por la ocupacion y anexion, por parte
del Estado Chileno, de los territorios que hoy corresponden a la XV, | y Il regién del Norte
Grande, como consecuencia de la Guerra del Pacifico (1879-1883). Con Tarapaca y
Antofagasta bajo soberania chilena, el pais obtuvo el monopolio mundial de la exportacion de
salitre (Garcés, 1999; Sanhueza & Gundermann, 2007; Gonzélez & Leiva, 2016). Para el afio
1885 (ver Figura 3), el territorio de la actual region de Antofagasta contaba con 21.213
habitantes, cantidad que aument6 aceleradamente con el paso de afios. Si observamos el
gréfico siguiente, para el censo de 1907 la provincia de Antofagasta (divida en los
departamentos de Tocopilla, Antofagasta y Taltal) alcanzaba un total de 113.323 habitantes,
poblacién que fue heterogénea en cuanto a su composicion.
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Figura 3: Crecimiento demografico de la regién de Antofagasta entre los afios 1885 — 2017. Gréfico
combinado que presenta el total de habitantes para los territorios de la actual segunda regién

(barras verdes) y las ciudades de Antofagasta y Calama desde el afio 1930 (lineas moradas y
naranjas respectivamente). Fuente: Elaboracion propia en base a informacion censal (INE).

Es asi como esta fase de mayor influencia y despliegue urbano para la provincia vino
aparejada de importantes flujos migratorios transfronterizos y extra-continentales. En aquel
afo, la tasa de inmigracion en Chile alcanzé su cifra mas alta (4,2%) con un 19,5% para la
provincia de Antofagasta (Gonzalez, 2011a). En la Figura 4 se sefialan las nacionalidades
mas frecuentes que habitaron la provincia durante los afios 1907 y 1930. Se construyé en
base al total de hombres censados, puesto que esta region salitrera se caracterizd por un
patrén migratorio y productivo altamente masculinizado (Gonzalez, Lufin & Galeno, 2015a).

De acuerdo con el grafico, el contingente latinoamericano fue el predominante en la region,
siendo Bolivia y Argentina los paises con mayor nimero de inmigrantes. El primero destaca
por ser el principal grupo extranjero en la provincia de Antofagasta, que segun el censo de
1907 alcanzaba el 40% de la masa migrante total. El origen de esta poblacién boliviana
corresponde principalmente a los departamentos de La Paz y Cochabamba y se caracterizo
por ser mayoritariamente masculina y criolla especialmente quienes se asentaron en la ciudad
de Antofagasta en busca de oportunidades laborales. Por otra parte, una gran proporcion de
migrantes bolivianos (principalmente poblacién rural e indigena) opté por la ocupacion del
area precordillerana, desde Chuquicamata a San Pedro de Atacama, dado que estos
espacios sociales se asemejaban a su contexto originario (Gonzalez, 2008; Gonzalez, Lufin
& Galeno, 2015b).

En el caso argentino, el origen de los inmigrantes fue variado, al igual que su motivo para
migrar -econdmico, pero bajo contextos distintos: salitrero, minero, agricola, ferroviario-. El
lugar de destino que primé fue la ciudad de Antofagasta, seguida de Calama, Chuquicamata,
San Pedro de Atacama, Toconao y Cebollar. En las cinco ultimas, destaca una preferencia
por argentinos provenientes de las provincias cercanas de Salta, Jujuy y Catamarca
(Gonzalez, 2011a).
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Figura 4: Nacionalidad de extranjeros hombres en la provincia de Antofagasta durante los afios
1907 y 1930. (*) = Para el afio 1930, los extranjeros contabilizados en “Austria-Hungria”

corresponden a yugoslavos. Fuente: Elaboracion propia en base a informacién censal (INE).

En cuanto al contingente de origen europeo, este priorizé establecerse en las urbes mineras
gue les asegurara una estabilidad econémica y movilidad social (Gonzalez, 2011a). A modo
general, los migrantes europeos se caracterizaron por contar con una formacion laboral y
capital para invertir. Fueron en su mayoria hombres adultos que viajaron en solitario o el grupo
familiar se les unié después. La inestabilidad econémica y politica en sus lugares de origen
mas las repercusiones de la Primera Guerra Mundial (IGM) impulsaron en gran medida las
distintas oleadas migratorias (Gonzalez, Lufin & Galeno, 2016).

Los paises europeos con mayor presencia en la provincia fueron Inglaterra, Alemania,
Espafia, Italia y el Imperio Austro-Hungaro (Figura 4). Las colonias britanicas y alemanas
destacan por sus importantes inversiones en la industria salitrera y casas comerciales, que
posibilitaron la consolidacién de Antofagasta como la provincia mas importante para la
explotacion de salitre. La inmigracion italiana, y particularmente la espafiola, fueron igual de
relevantes. Sin embargo, la primera destac6 por posicionarse en el mercado de la periferia.
En general, las distintas nacionalidades muestran una mayor intensidad migratoria a finales
del siglo XIX y principios del XX, mientras que cercano a 1930, se observa un declive de su
influencia posterior a la IGM y la crisis del 29’ (Gonzalez et al., 2016).

Por otro lado, la migracion croata (como parte del Imperio Austro-Hungaro y posteriormente
Yugoslavia) también se hizo presente en las ultimas décadas del siglo XIX, pero posterior a
la Primera Guerra Mundial arriba otra oleada numerosa cuyo peak se observa en el 1925 y
declina luego de 1930. Si bien el capital de estos migrantes no fue tan significativo como el
de las colonias anteriores, lograron consolidarse en el rubro mercantil y ser duefios de
importantes almacenes, hoteles y fabricas (Zlatar, 2002).

Para Calama y sus alrededores, el despliegue de las rutas ferroviarias y la relevancia que
obtenia como hito dentro de la ruta, le permitié iniciar un importante crecimiento demogréafico
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y econdmico a finales de siglo XIX. Asi, para el afio 1907 la poblacion de Calama contaba
con 2.856 personas, cifra que se elevo a 3.175 en 1920 y a 5.407 en el afio 1930. Por su
parte, Chuquicamata alcanzaba los 9.715 habitantes hacia el afio 1920 y los 13.346 en 1930
(Gonzélez, 2011a). Debido a la creciente prosperidad que se vivia en aquel sector, se creo el
Departamento de El Loa en 1924, con las subdelegaciones de Calama, Chuquicamata,
Ascotan y San Pedro de Atacama (Sanhueza & Gundermann, 2007).

En cuanto a la composicidn social de la poblacion de Calama, predomind el componente
indigena, propiciado por el éxodo que iniciaron a finales del siglo XIX las comunidades de la
precordillera andina, hacia Calama y sus poblados vecinos. Estos grupos se movilizaron
atraidos por el trabajo en los centros mineros, insertandose paulatinamente a las dindmicas
productivas y sociales de la region como mano de obra barata (Sanhueza & Gundermann,
2007). De manera similar, la presencia indigena en la costa comenzé a disminuir al ser
absorbidos por las faenas mineras o labores asociadas. A medida que se entraba al nuevo
siglo, las localidades pesqueras como Paposo paulatinamente dejaron de considerarse
“changos” y se autoidentificaron como chilenos, en respuesta a la discriminacion que sufrian.
A pesar de la pérdida de identidad y una herencia mestizada, las costumbres de los changos
en torno a la pesca continuaron realizandose a lo largo de la costa (Escobar, 2012).

Para el afio 1920, la provincia de Antofagasta comprendia un total de 172.330 habitantes
dando cuenta de un alto crecimiento demografico para la zona con respecto al censo anterior
(Figura 3). La migracion interna en Chile también habria sido un agente importante para la
constitucién de esta poblacién, donde personas de diversas regiones del pais, principalmente
del Norte Chico (Atacama y Coquimbo) se desplazaron hacia las distintas urbes industriales
y mineras como también en pequefas localidades de la region (Escobar, 2013). Durante el
transcurso de esta década, se experiment6 un periodo de gran inestabilidad econdmica
desencadenado por la crisis salitrera post IGM (1914-1924) y cuyos efectos se reflejaron en
una tasa de crecimiento poblacional menor y fluctuante (Escobar, 2013). A pesar de vivir
periodos de recuperacion y estabilidad relativa, la Gran Depresién del 29’ generé la segunda
y mas severa crisis del salitre que termindé con su época de apogeo (Larrain, 2016). El
decrecimiento demogréfico evidenciado en 1940 (ver Figura 3) respondié al cierre de las
oficinas salitreras y al movimiento de la poblacién cesante hacia el sur de la regién o a sus
lugares de origen en el caso de los extranjeros (Larrain, 2016).

En el par de décadas siguientes, la region estuvo inmersa en un periodo de recesion debido
a graves problemas en la infraestructura basica y la calidad de vida de sus habitantes
(Gonzélez, 2011b). Ya en la década del 60’, los esfuerzos estuvieron puestos en impulsar la
exportacion del cobre, integrando a Chuquicamata en la economia de la region y del pais. De
esta manera, los afios que procedieron fueron tiempos de bonanza para la segunda region,
gue vivid nuevamente un proceso de desarrollo econémico, social y demografico (Garcés,
O’Brien & Cooper, 2010). En el presente siglo, Antofagasta continla considerandose como
una de las regiones con mayor crecimiento econémico del pais gracias a la produccion
minera. Este escenario, a su vez, sigue siendo de interés para la llegada de inmigrantes, sin
embargo, la tendencia migratoria ha mostrado importantes cambios con respecto a las
décadas pasadas. Se ha constatado un incremento en la inmigracion latinoamericana, con
los paises de Colombia, Peru, Bolivia, Ecuador como los mas frecuentes, junto a un proceso
de feminizacién del flujo migratorio que durante siglos habia sido marcadamente masculino
(Silva et al., 2013).
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3.2. Cromosoma Y como herramienta de estudio:

3.2.1. El cromosoma Y en estudios poblacionales.

El cromosoma Y es uno de los cromosomas sexuales, cuya presencia en especies como la
humana, determina el sexo masculino de los individuos. Por esta razon, su herencia es
exclusivamente patrilineal, es decir, se transmite de padre a hijos varones. Posee una longitud
aproximada de 60 Mb, donde la mayor parte (~ 95%) esta libre de recombinacion meidtica,
excepto por dos segmentos pseudoautosomales que recombinan con el cromosoma X, pero
gue no superan los 3 Mb (Tilford et al., 2001; Jobling & Tyler-Smith, 2003).

La regién no recombinante del cromosoma Y (NRY o MSY) adquiere importancia puesto que
las mutaciones ocurridas en ese segmento se acumulan a través del tiempo formando
haplotipos —combinaciones alélicas de ciertos marcadores a lo largo del cromosoma— que
suelen traspasarse de manera intacta de generacion en generacion, permitiendo rastrear la
historia del linaje paterno en las poblaciones que lo portan (Jobling & Tyler-Smith, 2003).
Junto a las caracteristicas anteriores, las tasas mutacionales tanto rapidas como lentas que
presenta el cromosoma Y, lo hacen susceptible a mostrar diferenciacién continental y de ser
|abil a la deriva genética (Balilliet et al., 2011).

Dos son los marcadores utilizados en estudios de cromosoma Y, los SNPs o polimorfismos
de un solo nucledtido y los STRs o repeticiones cortas en tAndem. Los primeros corresponden
a eventos evolutivos Unicos, poseen una baja tasa mutacional y se han usado en combinaciéon
para definir haplogrupos —conjunto de haplotipos compartidos por una o mas poblaciones—.
Con la informacién que entrega este tipo de marcador ha sido posible estudiar el origen
paterno de las poblaciones, las relaciones entre éstas y sus patrones de dispersion desde
una perspectiva filogenética y geografica (Zegura, Karafet, Zhivotovsky & Hammer, 2004).
Actualmente, la filogenia del cromosoma Y est4 compuesta por un total de 20 haplogrupos
mayores denominados con letras de la A a la T, los que se distribuyen diferencialmente por
el mundo (Karafet et al., 2008; International Society of Genetic Genealogy, 2017). Por su
parte, los microsatélites (STRs), presentan una tasa de mutacién mas alta que los SNPs, por
lo que pueden dar cuenta de una mayor variabilidad de los linajes, determinando haplotipos
dentro de los haplogrupos (Butler, 2005), siendo usados principalmente en estudios de
diferenciacion.

Dadas las caracteristicas del cromosoma Y, éste se constituye como una herramienta
fundamental para los estudios microevolutivos en poblaciones humanas, ya que conocer la
estructura genética de las distintas poblaciones nos permite identificar procesos migratorios,
mestizaje 0 ancestria y con ello indagar en la historia de éstas (Zegura et al., 2004).

3.2.2. El cromosoma Y amerindio.

Las evidencias obtenidas a partir del cromosoma Y han permitido aportar en el debate del
poblamiento americano. Por medio de SNPs especificos, se han determinado dos linajes
paternos provenientes de Asia como los fundadores del continente americano: los
haplogrupos Q y C (Pena et al., 1995; Underhill, 2001; Lell et al., 2002; Bortolini et al., 2003;
Zegura et al., 2004; Bailliet et al., 2012; Battaglia et al., 2013; Bortolini, Gonzalez, Bonatto &
Santos, 2014).
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Recientemente, se ha reconocido como principal linaje fundador de América al haplogrupo
Q1bla, definido por el estado derivado del locus L54. De él, se subdividen los linajes Q1bla*
y Qlblala, siendo este ultimo conocido como Q-M3, el que se encuentra mayormente
representado a lo largo de todo el continente americano, presentandose entre un 60% y 90%
en la poblacion nativa de América (Underhill, Jin, Zemans, Oefner & Cavalli-Sforza, 1996;
Blanco-Verea, Jaime, Bribn & Carracedo, 2010; Bisso-Machado, Bortolini & Salzano, 2012;
Battaglia et al., 2013; Jota et al., 2016). Por su parte, el linaje Qlbla* (xXM3) posee una
distribucién que se extiende por Asia al norte de Siberia y Mongolia, en Norteamérica al norte
de Canada y en Mesoamérica (Dulik et al., 2012; Regueiro et al., 2013; Battaglia et al., 2013;
Geppert et al., 2015). Ademas, este linaje se ha asociado a restos humanos del periodo Clovis
(Rasmussen et al., 2014 en Jurado, 2015), por lo que Q-L54 es considerado como el linaje
mas derivado compartido entre el continente asiatico y americano (Jurado, 2015).

Este linaje deriva a su vez del haplogrupo Q, determinado por el polimorfismo M242 y
corresponde a un linaje ancestral originado en Asia (Karafet et al., 2008). Presenta una amplia
distribucion por el norte de Eurasia y Siberia y con menor frecuencia se encuentra en Europa,
Este asiatico y Medio Oriente (Karafet et al., 2002). Cuando el linaje Q posee el estado
derivado para M242 y ancestral para M3, su representatividad es alta en Norteamérica, siendo
el segundo linaje en frecuencia cuando no esta presente C (Zegura et al., 2004, Bailliet et al.,
2011), mientras que en Sudamérica su presencia disminuye, concentrandose en poblaciones
nativas del noroeste de Sudamérica (67%-21%), del Gran Chaco (29%-22%) y en el resto del
subcontinente no supera el 6% (Bortolini et al., 2003; Bailliet et al., 2009). Es probable que
las frecuencias de este linaje sean menores a las descritas puesto que estos estudios no
contemplaron el analisis del marcador L54, impidiendo su separacion del total.

Por ultimo, el otro linaje fundador que se ha encontrado en el continente es el haplogrupo C
en una frecuencia que bordea el 6% (Battaglia et al., 2013). Esta definido por los marcadores
M216 y M130, y presenta una amplia distribucién por Eurasia, el noreste asiatico, Australasia
y Oceania (Zhong et al., 2010). Particularmente, el subhaplogrupo C3-M217 y dos de sus
sublinajes han sido reportados en nativos americanos, a excepcion de América central.
Mientras que el linaje C3b (locus P39) se limita a poblaciones “Na-Dene” de Norteamérica
(Zegura et al., 2004), el paragrupo C3*, ademas de estar presente en América del Norte, se
ha encontrado en poblaciones de Sudamérica como los grupos Wayuu en la frontera
colombiana-venezolana y en guaranies del ecuador amazonico (Zegura et al., 2004; Roewer
et al., 2013; Mezzavilla, Geppert, Tyler-Smith, Roewer, Xue, 2015).

El linaje Qlbla-L54 con una edad estimada en 24.400 + 3.400 afios habria arribado primero
al continente y la evidencia apunta a que los dos linajes fundadores Ql1bla* y Qlblala se
diferenciaron en un periodo corto de tiempo antes o durante su paso por el estrecho de Bering
(Battaglia et al., 2013), siendo afectados por fuertes eventos de cuello de botella. Una
reduccion del tamafio poblacional o fenédmenos de deriva durante la colonizacion inicial del
continente, pueden explicar esta baja diversidad de linajes paternos (Bailliet et al., 2009;
Bailliet et al., 2011; Moraga et al., 2016). En los dltimos afos, la aplicacién de técnicas mas
sofisticadas de secuenciacion para la determinacion de SNPs en conjunto con el uso de
microsatélites, se han descrito mas sublinajes para Q-M3 a lo largo de América (Jota et al.,
2011; Battaglia et al., 2013, Geppert et al., 2015; Jota et al., 2016), enriqueciendo el &arbol
filogenético y permitiendo una mayor diferenciacion de las poblaciones.
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3.2.3. Caracterizacion del cromosoma Y en poblaciones sudamericanas y andinas.

Los estudios de cromosoma Y realizados en poblacién nativa como mestiza de América del
Sur visibilizan el proceso histérico ocurrido en el siglo XVI, donde la llegada y colonizacion
del hombre europeo en el continente, generé una serie de cambios biolégicos, socioculturales
y demogréficos que terminaron afectando a las distintas poblaciones nativas de Sudamérica.
A nivel genético, es posible observar lo que se conoce como sesgo por sexo en el mestizaje,
manifestado en que la mayor parte de los linajes maternos son de origen amerindio, mientras
gue los linajes paternos son en su mayoria de origen europeo (Castro de Guerra et al., 2011,
Ruiz-Linares, 2014). Este fendmeno tiene su explicacion en la llegada de un gran nimero de
hombres europeos y no asi de mujeres durante la colonizacion, generando un cruce
asimétrico entre mujeres indigenas y hombres europeos en el que se excluyé al hombre
indigena de este proceso de mestizaje. A partir del cromosoma Y, esto se ve reflejado en la
mayor proporcion de linajes foraneos por sobre los nativos, siendo el R1bl el més
caracteristico en Sudamérica (Mesa et al., 2000; Blanco-Verea et al., 2010; Moraga et al.,
2016; Manriquez et al., 2016).

Sin embargo, el periodo de colonizacién no se dio de la misma forma ni con la misma
intensidad en los distintos territorios del continente. Particularmente, la altitud jug6 un rol
importante en el proceso de conquista, puesto que actu6 como una barrera o un factor
disuasorio para los europeos, siendo menor la proporcion de mezcla genética ocurrida en el
sector de los Andes (Dipierri et al., 1997, 1998, 2000 en Bailliet et al., 2011).

En América del Sur se observa que el linaje Q-M3 esta mas representado que en
Norteamérica, llegando a frecuencias por sobre el 75% en poblaciones nativas, mientras que
el linaje Q*(xM3) presenta bajas cifras que no suelen superar el 10%, a excepcion de
poblaciones nativas al norte de Sudamérica donde alcanza un 67% y en Paraguay cuya
presencia bordea el 20% (Bortolini et al., 2003; Blanco-Verea et al., 2010; Gaya-Vidal et al.,
2011; Bailliet et al., 2011; Bailliet et al., 2012; Battaglia et al., 2013; Cabana et al., 2014;
Guevara, Palo, Guillén & Sajantila, 2016).

La descripcion de nuevos SNPs ha otorgado una mayor resolucion del arbol filogenético del
cromosoma Y (ISOGG, 2017), describiendo sublinajes de Q-M3 para Sudamérica (ver Figura
5) que permiten profundizar en la historia demografica de los nativos americanos,
proponiendo procesos migratorios ocurridos posteriores al poblamiento o durante el mismo,
con rutas migratorias especificas y/o restringidas (Battaglia et al., 2013).

El sublinaje Q1blalala-M19 fue descrito en poblaciones nativas de Colombia (Ticuna) con
un 60% aproximadamente y en el pueblo de Wayuu habitante de la frontera colombiana/
venezolana con un 10% (Bortolini et al., 2003). Recientemente se hallé en 2 individuos Toba
de Argentina y en 2 sujetos Chamicuro del amazonas peruano (Toscanini et al., 2011; Jota et
al.,, 2016). Paralelamente, el subhaplogrupo Q1blalalb-M194 se ha encontrado en 5
individuos maya (Shen et al., 2000; Perez-Benedico et al., 2016) y en uno proveniente de los
Andes peruanos (Battaglia et al., 2013), mientras que Q1blalalc-M199 solo se ha descrito
en un individuo surui en Brasil (Shen et al., 2000).

En poblaciones nativas andinas se identificé el haplogrupo Qlblalald-SAOLl. Jota y su
equipo (2011) describieron este linaje por primera vez y estuvo presente en un total de 16

23



individuos, donde 15 pertenecen a poblaciones Quechua de los Andes peruanos (con la
excepcién de uno que es Arihuaco hablante) y uno es Aymara de Bolivia, cercano a la frontera
peruana. La region andina exhibe una alta diferenciacion del linaje Q-M3, reflejado en la
aparicion de nuevos marcadores: Q-M557 (n =7) y Q-PV2 (n = 1), descritos Unicamente en
poblacion andina del Per( (Battaglia et al., 2013). Los linajes definidos por estos loci no
poseen un nombre registrado por ISOGG, puesto que se esta verificando su utilidad como
marcadores filogenéticos (Geppert et al., 2015).

En la Figura 5 se observan los subhaplogrupos de Q-M3 que se han sefialado hasta el
momento, con sus respectivas frecuencias en relacion con el resto de linajes de Q presentes
en una muestra total de 436 nativo americanos (Battaglia et al., 2013). Cabe mencionar que
los haplogrupos expuestos en esa filogenia poseen una homenclatura antigua, razén por la
gue no coinciden con los linajes descritos anteriormente para cada marcador.

* Qla3al* 16.7
Qla3ala* 76.8
M19 Qla3alal
M194 Qla3ala2 0.2
M3 IM199 Qla3ala3
SAQ1 Qla3alad 1.4
LS54 | [MSS7 Qla3alas 1.6
PV2 Qla3ala6 0.2
L191 Q1la3alb 2.1
L330 Qla3alc
L 401 Qla3ald
PV3 Qla3ailf 0.2
PV4 Qla3alg 0.2

Figura 5: Filogenia de los sublinajes del haplogrupo Q-M3 y sus frecuencias porcentuales en

poblaciones nativas americanas. Fuente: Battaglia et al., 2013.

Estudios més recientes han identificado nuevos sublinajes amerindios que no figuran en la
filogenia anterior. En 2015, el equipo de Geppert y colaboradores encontraron tres individuos
con el estado derivado para Q-MG2, provenientes de poblaciones Quichua en las tierras bajas
de Ecuador. Por su parte, Jota et al. (2016) describieron 2 sublinajes de Q-M3 determinados
por los marcadores SA04 y SA05, encontrandose 45 individuos para el primero y 60 para el
segundo en una muestra total de 667 cromosomas Y amerindios. La distribucion de Q-SA04
se extiende por el Noroeste de Brasil (n = 37), los andes ecuatorianos (n = 7) y el norte de
Pert (n = 1), mientras que Q-SA05 se encontrd principalmente en grupos amazonicos de
Pera (n = 40) y Bolivia (n = 20).

De los sublinajes amerindios descritos a la fecha, destaca el Q1blalald-SAO1 puesto que
da cuenta de dinamicas demogréficas propias de la zona andina. Se le ha estimado una
antigledad de 7.200 + 2.600 afios, que es compatible con la aparicion temprana de la
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agricultura en los Andes (Battaglia et al., 2013). Adem4s, su distribucion geografica como la
de su predecesor, indican que este linaje habria seguido una ruta migratoria de norte a sur,
como ya se habia descrito para la region andina a partir del analisis de STRs (Jota et al.,
2016). De esta manera, la zona que abarca a los Andes Centrales dentro de Sudamérica
muestra un patrén de evolucién distinta para los linajes fundadores, ya que presenta una
diferenciacién local producto de largos periodos de aislamiento del linaje Q-M3 debido a un
arribo temprano en Sudamérica y posteriormente, por las expansiones demogréaficas
vinculadas con el desarrollo de la agricultura y los grandes Imperios precolombinos (Battaglia
et al., 2013), que caracterizaron a este sector.

En cuanto a las poblaciones mestizas de Sudamérica, la proporcion de linajes amerindios
disminuye en comparacién a las nativas, pero aun asi, existen algunas ciudades que
conservan una mayor representatividad de éstos. En Argentina, la mayoria de las poblaciones
urbanas del noroeste y centro del pais presentan frecuencias para Q-M3 que oscilan entre el
5% y 13% aproximadamente. No obstante, en la misma zona del noroeste argentino (NOA),
la provincia de Jujuy muestra un rango entre 43,7% - 94,7% para este mismo haplogrupo
(Martinez-Marignac et al., 2001; Balilliet et al., 2011; Garcia, Pauro, Bailliet, Bravi & Demarchi,
2018). Bolivia, por su parte, registra una mayor proporcion de este linaje en la region de llanos
o de tierras bajas con un 41% (Céardenas et al., 2015), mientras que La Paz como parte de la
region andina del pais, obtiene valores entre un 15% y un 70% para este haplogrupo (Vullo
et al., 2014; Cardenas et al., 2015). En Peru la situacion es diferente ya que, en general, sus
poblaciones urbanas y rurales presentan frecuencias elevadas, con Pasco y Lima teniendo
un 44%, Cajamarca un 48% y Chachapoya un 56% (Rodriguez-Delfin, Rubin-de-Celis & Zago,
2001; Guevara et al., 2016).

En vista de que los procesos de conquista y colonizacion europea en los siglos XV-XVIll y la
llegada de oleadas migratorias al continente en siglos recientes no fueron ajenos a la historia
del resto de Latinoamérica, se observa una marcada contribucion europea en el pool genético
de las poblaciones mestizas del centro y sur de América (Lovo-Gomez et al., 2007; Azevedo
et al., 2009; Acosta et al., 2009; Salas et al., 2010; Nufiez et al., 2012 en Cardenas et al.,
2015). Patrilinealmente, se evidencia una predominancia generalizada de linajes foraneos,
siendo el haplogrupo R el mayor exponente. En paises vecinos como Argentina, este linaje
presenta cifras menores o cercanas al 40% en algunas poblaciones del norte y centro oeste
como Salta, Tucuman, La Rioja y Mendoza, mientras que en el centro del pais bordea el 50%
(Garcia et al., 2018). También se puede observar que en poblaciones mestizas de Bolivia
presenta valores que varian entre un 34% y un 71% (Cardenas et al, 2015). Peru, por su
parte, exhibe frecuencias que no superan el 32% para el haplogrupo R en poblaciones
urbanas como rurales (Cabana et al., 2014; Guevara et al., 2016; Poznik et al., 2016).

El resto de los linajes no autéctonos en Sudamérica se ven representados principalmente por
los derivados del macrohaplogrupo F (en especial los haplogrupos | y J) y en menor medida,
los haplogrupos DE y K (Bailliet et al., 2011). En cuanto al componente africano, considerando
algunas variantes del haplogrupo E, éste es bastante bajo al interior de paises cercanos a
Chile, con un 1,7% en Argentina y un 6% estimado para Bolivia, a diferencia de otros paises
como Brasil, Colombia o el Caribe, donde el impacto de la esclavitud de origen africana fue
mucho mayor (Corach et al., 2010; Cardenas et al., 2015).
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3.1.4. Caracterizacion del cromosoma Y en poblacién chilena.

Durante los ultimos afios, escasos estudios de cromosoma Y han sido realizados en poblacion
nativa (Bailliet et al., 2009; de Saint Pierre, 2013; de la Fuente et al., 2015; Galimany, 2015)
y mestiza de Chile (Apata, 2015; Cifuentes, Morales, Sepulveda, Jorquera & Acufia, 2004;
Flores, 2016; Moraga et al., 2016; Toscanini et al., 2016; Vieira-Machado et al., 2016). En
poblacion nativa, los estudios en grupos Aymara, Atacamefio, Mapuche, Pehuenche,
Huilliche, Yamana y Kawésqar, muestran que las poblaciones originarias en Chile siguen un
patron similar que el resto de las poblaciones nativas de Sudamérica, donde el linaje més
frecuente es el Qlblala, con valores entre el 94% (Aymara) y 72% (Huilliche) para las
muestras del Norte y Centro-Sur de Chile, mientras que las poblaciones del Extremo Sur
presentan un 20% de este linaje amerindio, situacién que puede ser explicada por el intenso
mestizaje con inmigrantes chilotes desde el siglo XVIII o con los navegantes europeos en el
estrecho de Magallanes en los siglos XVII y XVIII (Moraga et al., 2016).

Como se mencion0 anteriormente, la baja variabilidad de haplogrupos de cromosoma Y en
poblaciones de Sudamérica como de Chile, ha llevado al uso de STRs. En muestras nativas
del pais se observa una diferenciacion latitudinal norte-sur al interior del linaje Q-MS3,
explicado por la variacién del alelo DYS393*14, que se encuentra presente en poblacion
Aymara con un 78,6%, mientras que los valores en grupos del Centro-Sur de Chile fluctian
entre un 9,1% y 16,7%. Este alelo ya ha sido descrito para poblaciones del altiplano andino
de Sudamérica, sefialando la existencia de una diferenciacion de las poblaciones
pertenecientes al circulo andino con respecto al resto de grupos nativos sudamericanos
(Moraga et al, 2016). Este mismo alelo ha permitido la diferenciacion de poblaciones rurales
en el norte de Chile, asociandose el valle de Camarones con poblacion Aymara por un fuerte
componente alto-andino, mientras que los habitantes del valle de Azapa mostraron ser mas
cercanos a los grupos nativos costeros del sur (Apata, 2015).

En cuanto a las poblaciones mestizas de Chile, la descripcién de los linajes amerindios se ha
visto dificultada por los distintos eventos poblacionales que han afectado su composicion
genética. Actualmente, la poblacién que habita el Norte Grande de Chile, al igual que el resto
del pais, puede ser descrita genéticamente producto principalmente de una mezcla de
ancestria amerindia, europea y africana, sin embargo, las proporciones de cada aporte
difieren geogréaficamente (Eyheramendy, Martinez, Manevy, Vial & Repetto, 2015).

Con respecto al componente amerindio, las investigaciones a partir del cromosoma Y en
poblacién mestiza se han realizado de manera dispar a lo largo del pais. En Santiago, la
frecuencia del linaje amerindio Q-M3 es baja, tanto para grupos de nivel socioeconémico alto
y bajo, siendo el componente europeo la mayor contribucion del patrilinaje de la poblacion
(Cifuentes et al., 2004). Se han analizado otras muestras de poblaciones rurales y urbanas
del Centro y Sur de Chile (Moraga et al., 2016; Flores, 2016) entre San Felipe/Los Andes y
Punta Arenas. Los resultados arrojados reflejan la composicion mixta de la poblacion chilena,
donde el linaje amerindio Q-M3 fluctta entre un 28% y 48% en poblaciones rurales, mientras
gue en las muestras urbanas entre el 5,4% y 12,8% (Moraga et al., 2016; Vieira-Machado et
al., 2016). Por otra parte, el componente no amerindio es caracterizado por el haplogrupo R,
cuya frecuencia alcanza valores de 52% y 54% en San Felipe-Los Andes y Punta Arenas,
respectivamente. Con frecuencias menores, es posible observar los haplogrupo I, E, F y sus
derivados (Moraga et al., 2016).
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Si bien las investigaciones para este marcador uniparental en poblaciones mestizas se han
concentrado en las zonas del Centro y Sur de Chile, estudios recientes realizados en base a
microsatélites, muestran valores para el linaje amerindio Q-M3 de un 13% en una muestra de
Iquigue, mientras que el haplogrupo mayoritario es el R estimado en un 56% (Toscanini et al.,
2016). Por otro lado, en localidades rurales de la regién de Arica el componente amerindio
llega a cifras de un 36,4% en Valle de Azapa y un 51,8% en Quebrada Camarones; en cuanto
gue el componente europeo representado por el haplogrupo R bordea el 27% en Azapa y
alcanza el 33% en Camarones (Apata, 2015).

Con respecto al componente africano, éste no se ha descrito formalmente en las poblaciones
chilenas examinadas a la fecha, ya que no existen reportes del haplogrupo A ni B (originarios
de Africa) y tampoco se ha analizado en detalle la variabilidad del haplogrupo E, cuyo linaje
Elbla es predominante en Africa (Hammer et al., 2001 en Garcia et al., 2018).

4. PLANTEAMIENTO DEL PROBLEMA

El territorio de la actual regién de Antofagasta en el norte de Chile ha experimentado una
compleja trayectoria cultural y demogréfica que se inici6 en tiempos tempranos. Las
evidencias arqueoldgicas indican que los primeros pobladores se adaptaron a las condiciones
climaticas caracteristicas de la zona y supieron aprovechar los recursos disponibles en su
ambiente inmediato como aquellos mas lejanos, implicando una alta movilidad entre el litoral
costero, los valles interiores y las tierras altas de los Andes. En este Ultimo sector,
especificamente el area centro-sur andina, se habrian establecido redes de intercambio de
diversa indole donde se vieron involucradas distintas poblaciones que habitaron los paises
de Perq, Bolivia, Argentina y Chile durante la época prehispéanica.

Por otro lado, en los siglos historicos, la region de Antofagasta se constituyé como un centro
de atraccion, principalmente por sus recursos econdmicos (guano, salitre y cobre). Gracias a
estas riguezas, se convirtio en el destino de una serie de oleadas migratorias nacionales como
internacionales y de caracter fundamentalmente masculino que terminaron por moldear a las
actuales poblaciones de la zona. Estos Ultimos eventos migratorios han sido parte de una
secuencia de distintas dinamicas poblacionales que contribuyeron en la constitucién del pool
genético de las poblaciones de la region.

Desde esta perspectiva, si consideramos las caracteristicas que convierten al cromosoma Y
en una herramienta fundamental para estudios microevolutivos y a su vez, la inexistencia de
una caracterizacién genética para la region a partir de este marcador, se vuelve de interés
trazar un panorama general de la historia paterna de la region de Antofagasta y establecer si
ésta es similar a otras poblaciones, para una mayor comprension de las dinamicas
demograficas que pudieron darse en Chile y el sector andino. De esta forma, la presente
memoria tiene por pregunta de investigacion:

¢, Como se relacionan las poblaciones de la region de Antofagasta con otras poblaciones
chilenas y del circulo centro-sur andino, a partir de sus linajes de cromosoma Y?
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5. HIPOTESIS

Considerando: a) que distintas fuentes de evidencia sefialan una temprana y compleja
trayectoria cultural para la region de Antofagasta; b) el efecto de la conquista y colonizacion
europea en la composicion genética paterna de las poblaciones de la region como del resto
de Chile y Sudameérica, c) las particularidades de las oleadas migratorias recientes en cuanto
a su asentamiento en la regién de Antofagasta durante el periodo de apogeo del salitre y el
cobre afinales de siglo XIX e inicios del XX; d) la regidon de Antofagasta como parte del circulo
centro-sur andino (conformado por Perq, Bolivia, Argentina) y que a partir de evidencia
arqueoldgica, histérica y genética se ha sefialado una alta movilidad entre las poblaciones de
esta zona desde tiempos tempranos.

Se proponen las siguientes hipoétesis:

Hipotesis 1: Las poblaciones de Antofagasta y la zona costera se diferencian genéticamente
de las poblaciones de Calama y los pueblos cordilleranos por la influencia de los distintos
contingentes migratorios que arribaron a la region de Antofagasta.

Predicciones:

1. Existirdn diferencias en la proporcion de linajes amerindios y no amerindios de
cromosoma Y entre Antofagasta y Calama.

2. Las poblaciones de Antofagasta y la zona costera presentaran una alta frecuencia y
diversidad de linajes de origen foraneo y a su vez, una baja distancia genética con
otras poblaciones urbanas de Chile, por una composicién de linajes paternos similar.

3. Las poblaciones de Calama y del sector cordillerano presentaran una mayor

representacion de linajes amerindios que Antofagasta y la zona costera y a su vez,
una baja distancia genética con poblaciones nativas de Chile, por su aporte amerindio.

Hipotesis 2: Las poblaciones del sector cordillerano presentan una proporcion de linajes
amerindios similar a otras poblaciones del circulo centro-sur andino.
Predicciones:

1. Las frecuencias de linajes amerindios en las poblaciones del sector cordillerano
seran similares a las de otras poblaciones andinas de Bolivia y Argentina.

2. Se encontraran sublinajes de Q-M3 en las poblaciones del sector cordillerano en
proporciones similares a otras poblaciones andinas de Bolivia y Argentina.
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6. OBJETIVOS
6.1. Objetivo General:

Analizar la composicion de linajes de cromosoma Y en las poblaciones de la region de
Antofagasta y su relacién con otras poblaciones chilenas y de los Andes Centro-Sur.

6.2. Objetivos Especificos:

1. Describir los linajes de cromosoma Y encontrados en las poblaciones de la region de
Antofagasta y vincularlos con su historia migratoria.

2. Comparar la composicion de linajes de cromosoma Y en las poblaciones de la regién
de Antofagasta con otras poblaciones urbanas y nativas de Chile.

3. Comparar la composicién de linajes y sublinajes de cromosoma Y en las poblaciones
de la regién de Antofagasta con otras poblaciones de los Andes Centro-Sur (Bolivia 'y
Argentina).

7. MATERIALES Y METODOS

7.1. Muestra:

La presente Memoria de Titulo se enmarca en el proyecto Fondecyt de Iniciaciébn N°
11150453, que lleva por titulo “Andlisis y descripcion de mitogenomas, haplogrupos
mitocondriales y de cromosoma Y amerindios en el norte de Chile, comuna de San Pedro de
Atacama”. Para el desarrollo de aquel proyecto, se realiz6 un muestreo en las ciudades de
Antofagasta y Calama en septiembre de 2016. De éste, se obtuvo un total de 424 muestras
provenientes de individuos masculinos y femeninos que cumplieran con los criterios de
inclusion de ser mayores de 18 afios y haber nacido en alguna de las regiones del Norte
Grande de Chile (Arica y Parinacota, Tarapacd, Antofagasta o Atacama) y asi mismo, sus
padres y abuelos. Este ultimo punto no fue del todo excluyente, por lo que existen casos
donde la familia del participante tiene un origen fuera de los limites geograficos indicados.

Para efectos de esta investigacion centrada en la historia paterna de la poblacién, solo se
consideraron a los sujetos hombres muestreados, conformando una muestra final de 240
individuos. Es importante mencionar que cada participante entregé una muestra de saliva de
2 ml y contestd un breve cuestionario con preguntas respecto a su lugar de nacimiento y el
de sus padres y abuelos, en caso de saberlo. Previo a la toma de la muestra, el voluntario
firmo6 un consentimiento informado (Anexo 1), declarando su voluntad de participar en este
estudio, el que fue aprobado por el Comité de Etica de la Investigacion de la Facultad de
Ciencias Sociales, Universidad de Chile (Rol de aprobacion 042_21/2015).
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7.1.1. Submuestras de andlisis.

Considerando que aproximadamente un 46% de los individuos muestreados tiene a su abuelo
paterno y/o padre nacido fuera de la regién de Antofagasta, del Norte Grande o incluso del
pais, se procedio a la creacién de submuestras de analisis como un tratamiento adicional a
los datos, lo que no significo un descarte del resto de las muestras.

Siguiendo un criterio geografico, se seleccionaron aquellos individuos cuyos abuelos paternos
nacieron en la Il regién de Antofagasta. Sin embargo, en algunos casos el historial paterno
no era conocido por el participante, por lo que se procedié a considerar también el lugar de
nacimiento del padre cuando el dato del abuelo estaba ausente y en casos extremos (n = 5)
se permitié tomar en cuenta el lugar de nacimiento del propio individuo muestreado. Los 129
individuos seleccionados se dividieron, a su vez, en cuatro submuestras de analisis que
corresponden a zonas especificas dentro de la region, descritas en la Tabla 1 y Figura 6:

Tabla 1: Caracterizacion de submuestras segun la categoria del lugar de nacimiento.

Submuestras

Zona costera (n = 66)

Lugares de Nacimiento

Antofagasta, Mejillones, Tocopilla y Taltal.

Calama y Chuquicamata.

Oficinas Pedro de Valdivia, Maria Elena,
Baquedano, Aguas Verdes, Chile y Pampa Union.

Pueblos aledafios a Calama (n = 12)

San Pedro de Atacama, Toconce, Caspana, Cupo,
Altiplano y Pampa.

Tocopilla

Pedro de Valdivia
Mejillones

Antofagasta

Bagquedano

Agua Verde
Taltal

: 8
Maria Elena 1==

Cupo
Chuguicamata

San Pedro de Atacama
Pampa Union

Figura 6: Mapa del Norte Grande de Chile con los lugares de nacimiento registrados en la
muestra acotada de la Il region de Antofagasta (n=129), segun los datos del abuelo paterno,

padre y en Ultimo caso, del propio individuo. Los cuatro colores dan cuenta de las
submuestras sefialadas en la Tabla 1. En tono fuerte se presentan las localidades reportadas
durante el muestreo en Antofagasta y de tono claro, las obtenidas de Calama. La proporcion
de cada tono se relaciona con su frecuencia en cada muestreo. De igual manera, el tamafio
de los circulos guarda una relacion aproximada con la cantidad de individuos por localidad.
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7.2. Técnicas de recoleccion de datos:

7.2.1. Extraccion de ADN.

Para la extraccion de ADN a partir de las muestras de saliva, se utiliz6 una version modificada
del protocolo descrito por Quinque et al. (2006). Para ello, se coloc6 1 ml de la solucién
saliva/buffer en un tubo eppendorf y se le agreg6 15 pl de proteinasa K para dejar incubando
a 53° C en un mixer rotatorio toda la noche, con el fin de inactivar las nucleasas y estabilizar
el ADN. Luego, se prosiguié a agregar 200 pl de NaCl 5M e incubar en hielo por 10 minutos.
Posteriormente, las muestras fueron centrifugadas por 10 minutos a 13.000 r.p.m., para
después trasladar el sobrenadante a un tubo nuevo.

Seguido aquel paso, continud la precipitacion del ADN con isopropanol para lo cual se agreg6
a cada muestra 800 pl de este alcohol frio, se mezclé por inmersion, se dejé incubando por
10 minutos a temperatura ambiente y se centrifug6é a 13.000 r.p.m. por 15 minutos.
Posteriormente, por la misma cantidad de tiempo se dejo evaporar a temperatura ambiente,
una vez eliminado el isopropanol. A continuacion, se agregd 1 ml de etanol al 75% y las
muestras se centrifugaron a 13.000 r.p.m. durante 5 minutos. El sobrenadante esta vez fue
descartado y las muestras se dejaron reposar en un termoblock a 60°C con la finalidad de
garantizar la evaporacion completa del etanol. Finalmente, el ADN extraido fue resuspendido
en 100 pl de agua sin nucleasas.

7.2.2. Determinacién de Haplogrupos.

Para conocer la diversidad de haplogrupos en la muestra, se evaluaron 26 marcadores
bialélicos de la region no recombinante del cromosoma Y (NRY) previamente descritos
(Karafet et al., 2008; Battaglia et al., 2013; Bortolini et al., 2014; ISOGG, 2017). El analisis de
los haplogrupos se realiz6 de una manera jerarquica, teniendo en cuenta las frecuencias
conocidas para otras poblaciones chilenas, lo que signific6 comenzar con R-M207 y Q-M3,
ambos pertenecientes al haplogrupo P-M45. En aquellas muestras negativas para R, se
analiz6 el marcador Q-M3, el principal linaje amerindio descrito para las poblaciones de
Sudamérica y en caso de ser negativo para Q-M3, se pesquis6é el SNP Q-M242, estado
ancestral de M3 y linaje encontrado en menor proporcion en Sudamérica.

Posteriormente se continud con el resto de los marcadores, siguiendo un orden ascendente
basado en la filogenia del cromosoma Y, por lo que se analizaron los marcadores K-M9, F-
M89 y DE-YAP primero, para luego determinar sus derivados: K-M9 (L-M20, M-Page 93, N-
M231, O-M175), F-M89 (G-P257, H-L901, I-M258, J-M304, J2-M172) y DE-YAP (D-M174, E-
M96). Los detalles de cada marcador evaluado se indican en la Tabla 2.

Los SNPs fueron analizados por medio de la amplificacion de la secuencia blanco y la
posterior digestion por enzimas de restriccion (PCR-RFLP). Solo en el caso del haplogrupo
DE no fue necesaria la técnica RFLP, ya que este marcador se caracteriza por una insercion
Alu, observandose el resultado amplificado en un gel de agarosa al 2%.
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Tabla 2: Marcadores analizados para la caracterizacion de haplogrupos de cromosoma Y, con sus respectivos

alineamiento (Modificado de Flores-Alvarado, 2016).

Filogenia

Qlblalalc
No definido

Primer (5' > 3

partidores, enzimas, temperatura y tiempo de

Marcador Técnica ToIT Enzima Referencia
Forward Reverse

YAP PCR- insercién Alu | caggggaagataaagaaata actgctaaaaggggatggat 51°/1' - Hammer & Horai, 1995
M174 PCR-RFLP acatctcagatcgttgtttggt tagaaggtcctggagatgca 58°/1' Bsr | Mod. de de Saint Pierre, 2013
M96 PCR-RFLP gtgtaacttggaaaacaggtctcc tcccagggctactgttttcce 55°/40" | BseLl (Bsll) | Cox, 2006

M89 PCR-RFLP acagaaggatgctgctcagctt gcaactcaggcaaagtgagacat | 56°/40" Nla Il Bailliet et al., 2012
pP257 PCR-RFLP taattatcccactgcattcctg cacaccttagatgctgggtct 59°/45” | Mval (Bst NI) | Flores-Alvarado, 2016
L901 PCR-RFLP accccttggaaaggaaaagaca aggtgcctttictgtaagtgaga 62°/45” | Eco57I (Acu l) | Flores-Alvarado, 2016
M258 PCR-RFLP cacagtccctgaggtaatct cctgagaacaaggtagcttg 60°/1' Bsrl de Saint Pierre, 2013
M304 PCR-RFLP gctgttaatcactgtttactaat ttctagcttcatctgcattgta 60°/40" | Tsp45! (NmuCl) | de Saint Pierre, 2013
M172 PCR-RFLP cccattatatcctcattcacc aaataataattgaagacttttaagt | 58°/40" Drd | de Saint Pierre, 2013
M9 PCR-RFLP gcagcatataaaactttcagg aaaacctaactttgctcaagc 53°/1' Hinf | Underhill et al., 1997
M20 PCR-RFLP gattgggtgtcttcagtgc atttgcacataacctacacac 58°/45" Ssp | de Saint Pierre, 2013

Page93 PCR-RFLP atgcctcctttgcagaatgata taatctgaaacatggctggcct 62°/30" Mbo Il Mod. de Flores-Alvarado, 2016

M231 PCR-RFLP cctattatcctggaaaatgtgg attccgattcctagtcacttgg 5891 Taq | de Saint Pierre, 2013
M175 PCR-RFLP tgagcaagaaaaatagtaccca ttatgatagacattgaaaggct 58°/1' Ear | de Saint Pierre, 2013
M45 PCR-RFLP attggcagtgaaaaattatagcta tgcctttgctacaactctccta 56°/40" | Bfal (Fsp Bl) | Suetal. 1999
M242 PCR-RFLP tcagatggcaagatttttaagtaca ttcatgcctccttatactgatg 5891 BsiHKAI de Saint Pierre, 2013
M346 PCR-RFLP ttagatgggaaaggcagccaa ttccactcactctgcctacc 579/45" Alu | Galimany, 2015

L54 PCR-RFLP cagggacccctgtttctgat tctgccacagggtctcatcta 57°/45" Bse RI Galimany, 2015

M3 PCR-RFLP taatcagtctcctcccagea taggtaccagctcttcccaatt 61°/40" Mfe | Bailliet et al., 2012
M19 PCR-Secuenciacion | ctggtcataacactggaaatc tgaacctacaaatgtgaaactc 60°/40" - Battaglia et al., 2013
M194
SAO1 PCR-Secuenciacion gcctggatgaggaagtgag gccttctccatttttgacct 589/45" - Battaglia et al., 2013
M577
M199 PCR-Secuenciacion | tgaggtggaatgtatcagtatacc tgatttcaaggatttgttagtctt 62°/45" - Battaglia et al., 2013
PV2 PCR-Secuenciacion aactcttgataaaccgtgctg tccaatctcaattcatgcctc 60°/45" - Battaglia et al., 2013
M207 PCR-RFLP ggggcaaatgtaagtcaagc tttctaggctgttcgetget 56°/40" Dral Bailliet et al., 2012
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Cada reaccion de PCR para un volumen de 15 pl cont6 con los siguientes reactivos: enzima
Platinum Taq Polimerasa (5 U/ul) de Invitrogen, Buffer 10x (-MgCI2) asociado a aquella
enzima, MgCl, (50 mM) a una concentracion que vario de 3,3 a 1,67 mM, un mix de dNTPs al
2,5 mM Yy el set de partidores forward y reverse (ver Tabla 2), ambos a una concentracién de
10 mM. Las condiciones para la amplificacién por PCR se describen en la Tabla 3.

Tabla 3: Condiciones de PCR en un volumen final de 15l.

PCR Ciclos T® Tiempo
Inicio 1 94° 05:00
Desnaturalizacion 94° 00:30
Alineamiento 40 Tabla 2
Elongacién 72° 00:45
Elongacion final 1 72° 07:00

En cuanto al RFLP, cada preparado de 15 pl incluy6 10 pl del producto PCR, mas la enzima
de restriccién especifica a cada marcador (ver Tabla 2) y su buffer 10x asociado. El periodo
de incubacion a una temperatura de 37° varié en un rango de 4-16 horas. Los resultados de
ambas técnicas utilizadas fueron analizados a través de electroforesis, visualizdndose en un
gel de agarosa al 1,5% en el caso del PCR y de 2% para el corte por RFLP.

Con el objetivo de obtener una resolucion mayor de analisis para los linajes amerindios, se
caracterizaron dos sublinajes del haplogrupo Q(xM3): Q1b-M346 y Qlbla-L54. La técnica
utilizada fue la misma que el resto de los marcadores mencionados anteriormente y las
especificaciones para cada uno se encuentran en la Tabla 2. Con respecto a las condiciones
para el PCR, éstas se debieron ajustar debido a fallas en la amplificacion y para ello se
aumento el volumen de reaccion a 18 pl, la concentracion de MgCl, (50mM) se aument6 a 2
mM y el tiempo de elongacion inicial para M346 se redujo de 45” a 30”.

A las muestras positivas para Qlblala-M3, se determinaron los subhaplogrupos descritos
para diferentes poblaciones de Sudamérica, caracterizados por los siguientes SNPs: M19,
M194, M199, SA01, M557 y PV2 (Battaglia et al., 2013; Bortolini et al., 2014). En cuanto a los
marcadores MG2, SA04 y SAO05, estos no fueron evaluados ya que las estrategias
metodoldgicas por las cuales fueron descritos no entregaron la informacién necesaria para la
creacion de partidores.

Debido a que no se encontraron enzimas de restriccion para la mayoria de los marcadores a
pesquisar y en otros, un mismo amplicon contenia otras dos mutaciones de interés, se opto
por la amplificacion y posterior secuenciacion de estos fragmentos, a través del servicio
prestado por Macrogen Inc, Corea del Sur. En la Tabla 2 se detallan los partidores utilizados
en cada reacciéon de PCR y las condiciones de éste se encuentran en la Tabla 3, con la
salvedad de que el volumen final fue de 20ul en este caso.

Para evaluar el estado alélico de estos marcadores en cada muestra, se llevé a cabo una
revision directa de los cromatogramas, donde se ubicé el sitio de mutaciéon con ayuda de un
fragmento de referencia asociado al ID del SNP en Genbank (NCBI, 2018) y se determino la
presencia del alelo ancestral o derivado.
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7.2.3. Determinacién de STR DYS393.

Adicionalmente, se evalué el STR DYS393 en las muestras positivas para Q-M3 con la
finalidad de conocer el posible origen de estos cromosomas Y amerindios. En especifico, el
alelo 14 del microsatélite en cuestion, se ha asociado con poblaciones nativas del altiplano
andino de Sudamérica (Martinez-Marignac et al., 2001; Gaya-Vidal et al., 2011; Moraga et al.,
2016), por lo que su presencia puede sugerirnos si los linajes amerindios de la regién de
Antofagasta tienen un origen andino.

La técnica de andlisis fue la misma que la utilizada con los sublinajes de Q-M3 (PCR-
Secuenciacion) y los detalles del marcador se muestran en la siguiente tabla:

Tabla 4: Especificaciones del STR DYS393, con sus respectivos primers, temperatura y tiempo de
alineamiento para PCR.

R . . .
Marcador alaéTi?:g Motivo Partidores (5’ 2 3’) T°IT’ Referencia

F: tgtcattcctaatgtggtcttc
393G 10-17 AGAT 53°/45” Galimany, 2015

R: tctaactaaataaagtcatatcagc

De igual modo, la caracterizacion alélica de este STR se realiz6 a través de la lectura del
cromatograma y el conteo directo de las repeticiones con el motivo AGAT. Esta tarea fue
facilitada gracias a una secuencia de referencia obtenida de Genbank (NCBI, 2018), que
permitié flanquear la regién blanco y determinar el inicio y término de ésta.

7.3. Métodos de andlisis de datos:

Una vez tipificada la muestra total (n = 232), se calcularon las frecuencias de los linajes y
sublinajes amerindios y no amerindios presentes, por medio de conteo directo. A partir de
estos valores, se graficaron en primer lugar, las frecuencias para los lugares de muestreo:
Antofagasta (n = 139) y Calama (n = 93) y posteriormente, también se representaron en
gréaficos circulares, las frecuencias para la segunda regiéon de Antofagasta (n = 129) y las
submuestras segun lugar de nacimiento: Zona Costera, Calama-Chuquicamata, Oficinas
Salitreras y Pueblos aledafios a Calama.

Se busco la existencia de asociaciones entre los haplogrupos y el origen geografico de los
linajes, sin importar que cruzaran el limite de la region de Antofagasta o del Norte Grande de
Chile. Lo anterior se realiz6 de forma manual, es decir, revisando en la base de datos, los
lugares de nacimiento de los ancestros directos del individuo que porta cierto haplogrupo,
ademds de ser comprobado de manera estadistica. Para ello, la base de datos en formato
Excel se modificd, adquiriendo una estructura binaria, donde se representé el estado
ancestral (0) y derivado (1) de cada marcador, junto a la categoria de lugar de nacimiento
(zonas geograficas de la Il region y el resto del pais) en base al dato del abuelo paterno (o
padre). Luego, fue ingresada en el software R (R Core Team, 2018), para llevar a cabo un
andlisis de correspondencia multiple (MCA).

Adicionalmente, se realizdé un andlisis de correspondencia simple a partir de las variables
categoricas: Lugar de nacimiento del individuo y Lugar de nacimiento del abuelo paterno. La
determinacion de la zona geogréfica para la Gltima variable se hizo en base a los datos del
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abuelo y en caso de no contar con ellos, se procedi6é a usar el del padre. La finalidad de este
analisis consiste en evaluar la presencia de asociaciones que indiquen la permanencia o
migracion de las generaciones con el paso del tiempo. Este analisis es posible de observar
en Anexo Il

La siguiente prueba estadistica realizada, corresponde al calculo del indice de Fsr que tuvo
como fin, conocer la diferenciacion poblacional de las submuestras con respecto a
poblaciones urbanas y nativas de Chile, y de tal manera establecer si existen diferencias
significativas entre éstas. En el caso de las poblaciones urbanas, también se realiz6 este
analisis con las poblaciones segun el lugar de muestreo (Antofagasta y Calama). El detalle
de las poblaciones utilizadas se presenta en Anexo lll.

El indice de fijacién o Fst fue calculado a partir de frecuencias alélicas (Wright, 1978). Sin
embargo, no todas las poblaciones reportadas en la bibliografia y seleccionadas con fines
comparativos, fueron analizadas para los mismos haplogrupos de cromosoma Y, por lo que
se generaron tres niveles de andlisis de acuerdo con la resolucion de los datos (ver Tabla 5).
En el caso de las poblaciones urbanas de Chile, se cuenta con una caracterizacion similar de
haplogrupos que la realizada aqui, por lo que fue posible analizarlas en el nivel maximo de
resoluciéon (15 haplogrupos), mientras que las poblaciones nativas del pais debieron ser
comparadas en base a un nivel medio de resolucién (10 haplogrupos).

Las frecuencias fueron ingresadas al programa Arlequin 3.01 (Excoffier et al., 2005) y como
resultado de las pruebas de Fst se generaron matrices de distancia. La aparicién de valores
de Fst negativos significé una modificacién de la matriz para ser trabajada en funcién de un
dendrograma, la representacion grafica de las distancias genéticas entre las poblaciones
comparadas. Para ello, el mayor valor negativo obtenido, se sumo a todas las distancias de
la matriz, quedando ese valor en 0 y conservando la distancia relativa en el resto de las
poblaciones (en Anexo IV, VI y VIII se encuentran las tablas de Fsr con los valores originales
y los modificados en paréntesis). Una vez lista la matriz modificada, el archivo fue ingresado
a MEGA versibn 6 (Tamura et al., 2013), programa por el cual se construyeron los
dendrogramas Neighbor-Joining (NJ) respectivos.

De manera complementaria, se realiz6 a partir directamente de las frecuencias de
haplogrupos, un Analisis de Componentes Principales (PCA) para cada dendrograma
generado (Poblaciones urbanas con submuestras, con lugares de muestreo y Poblaciones
nativas), con la intencién de determinar qué variables explican las agrupaciones dadas entre
las poblaciones. Cada PCA estan expuestos en Anexo V, VII y IX y para una mejor
visualizacion de los haplogrupos en el plano, no se graficaron los menos representativos.

Por ultimo, para realizar una comparacion con poblaciones de los Andes Centro Sur, se opt6
Unicamente por un Analisis de Componentes Principales con la finalidad de conocer qué
haplogrupos tienen méas peso sobre las poblaciones observadas. Tanto este PCA como los
anteriores, fueron realizados utilizando el software R (R Core Team, 2018).

La basqueda bibliografica arrojo resultados variados que limitaron el espectro de haplogrupos
a analizar, por lo que se procedi6 a agrupar las frecuencias en los 5 haplogrupos mayores,
optandose por un nivel de resolucion menor (ver tabla 5). Ademas, no fue posible encontrar
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datos para poblaciones mestizas que habitaran el sur de Peru, por lo que solo se contd con
poblaciones de Argentina y Bolivia.

Tabla 5: Lista de haplogrupos para los 3 niveles de analisis. (*) = indica que ese haplogrupo solo
contiene a los individuos que no pertenecen a alguno de sus subclados descritos ahi.

Nivel de resolucion méximo Nivel de resolucion medio Nivel de resolucion bajo
(15 haplogrupos) (10 haplogrupos) (5 haplogrupos)

Haplogrupo C Haplogrupo DE Haplogrupo DE
Haplogrupo DE Haplogrupo F* Haplogrupo F
Haplogrupo F* Haplogrupo G Haplogrupo K
Haplogrupo G Haplogrupo H Haplogrupo Q
Haplogrupo H Haplogrupo | Haplogrupo R
Haplogrupo | Haplogrupo J

Haplogrupo J Haplogrupo K

Haplogrupo J2 Haplogrupo Q

Haplogrupo K* Haplogrupo R

Haplogrupo L Haplogrupo NA

Haplogrupo O

Haplogrupo Q*

Haplogrupo Q-M3

Haplogrupo R NA= Ninguno de los anteriores.

Haplogrupo NA

8. RESULTADOS

De las 240 muestras obtenidas, 8 no pudieron ser caracterizadas para ningun haplogrupo de
Cromosoma Y debido a problemas en la extracciéon de ADN, por lo que se descartaron del
analisis. En consecuencia, un total de 232 muestras fueron caracterizadas para 20 SNPs de
la region no recombinante del Cromosoma Y, mediante la técnica PCR-RFLP y 6 a través de
PCR-Secuenciacion.

8.1. Frecuencias de linajes de cromosoma Y:

8.1.1. Por lugar de muestreo.

Con la finalidad de obtener una vision general de la composicion de linajes de cromosoma Y
en la muestra total analizada, se procedié en una primera instancia a graficar las frecuencias
de los haplogrupos encontrados en las ciudades de muestreo. De esta forma, Antofagasta
conforma una muestra de 139 individuos (Figura 7) y Calama con 93 individuos (Figura 8).

Las frecuencias de los linajes de cromosoma Y en ambas ciudades, muestran un marcado
predominio de los haplogrupos foraneos por sobre los autdctonos, pero esta diferencia de
proporciones se agudiza al observar el grafico de Antofagasta (Figura 7). Para esta ciudad,
el 90,6% corresponde a linajes no amerindios, mientras que los linajes amerindios no
alcanzan a superar el 10%, con solo 13 individuos pertenecientes a los haplogrupos Q*-M242
(n=1), Qlbla-L54 (n = 3) y Qlblala-M3 (n = 9), simbolizados en tonos violeta.
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Antofagasta (n=139)

Qiblala E
Qibla G
Q* 1
J

J2

K

R L
o

Figura 7: Frecuencias de haplogrupos de cromosoma Y presentes en la muestra de Antofagasta.
(*) = Pertenencia al haplogrupo o uno de sus clados

Por su parte, Calama (Figura 8) también presenta una mayor proporcién de linajes foraneos
(68,8%), pero existe un porcentaje mas alto de haplogrupos autéctonos en comparacion a lo
observado en Antofagasta, alcanzando un 31,2% de linajes amerindios, lo que triplica los
valores obtenidos para la otra ciudad muestreada (n = 29: Qlbla-L54 (n = 3), Qlblala-M3
(n = 25), Qlblalald-SA01 (n = 1)).

Calama (n=93)
Q1blalaid E
Qiblala F
G
I
J
Q1b1a
J2
K
R

Figura 8: Frecuencias de haplogrupos de cromosoma Y presentes en la muestra de Calama.
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8.1.1.1. Linajes foraneos

El componente no amerindio en ambas ciudades se encuentra representado por una gran
diversidad de haplogrupos presentes tanto en Antofagasta como en Calama, a excepcion de
tres linajes que se detallaran oportunamente.

Dentro de los linajes foraneos, destaca el haplogrupo R al ser aquél que posee las frecuencias
mas altas en ambas ciudades, presentandose con un 38,7% (n = 36) en Calama, mientras
gue en Antofagasta supone mas de la mitad de las muestras, alcanzando un 52,5% (n = 73).
Si analizamos la categoria Lugar de nacimiento en base al abuelo paterno o padre, se observa
gue este haplogrupo se distribuye de manera uniforme por las distintas regiones del pais
representadas en la muestra, siendo el componente mayoritario en gran parte de los casos.

Siguiendo con los haplogrupos mas frecuentes dentro de ambos lugares de muestreo, se
distingue el haplogrupo F-M89 y sus derivados, los que suman un 24,5% en Antofagasta y
15,1% en Calama. Se logré caracterizar a casi todas las muestras definidas en un primer
momento como F, en alguno de sus derivados (G, |, J) y sélo dos presentan estados
ancestrales para esos linajes.

El haplogrupo | resulto ser el linaje no amerindio mas frecuente en Antofagasta después de
R, con un 12,2% (n = 17), mientras que en Calama se encuentra representado con un 3,2%
(n = 3). Al mirar el lugar de nacimiento del abuelo paterno en aquellos portadores del
haplogrupo |, podemos notar que su presencia se restringe a la zona norte de Chile, desde
Iquigue con un caso, hasta las regiones del norte Chico con dos individuos. Es en la regién
de Antofagasta donde se concentra la mayor cantidad de cromosomas Y para este linaje.

El otro linaje derivado de F mas frecuente corresponde al haplogrupo J, el que suma un 10,1%
en Antofagasta y un 6,5% en Calama. Para este linaje, se determinaron dos marcadores,
M304 que define la pertenencia al clado J y M172 al subclado J2, lo que significa que
probablemente los J(xJ2) sean en su mayoria J1, el otro subclado en que se divide este
haplogrupo. La proporcion de J2 es baja en ambas ciudades, alcanzando una frecuencia de
3,6% (n =5) en Antofagasta y aun menor en Calama (2,2%, n = 2). En cambio, J esta presente
en los dos lugares de muestreo con una frecuencia relativamente mayor, con un 6,5% (n = 9)
y 4,3% (n = 4) respectivamente.

Si observamos el lugar de nacimiento asignado a los portadores de Jy J2 de acuerdo con los
datos del abuelo paterno o padre, se puede sefalar que existe un predominio del norte de
Chile, en su mayoria de la regién de Antofagasta (J= 6 y J2= 2), pero también se presenta en
dos regiones (Il y IV) del norte Chico (J= 3y J2= 3) y dos J2 en la regién de lquique. Otros
dos J se escapan de la zona norte, encontrandose en dos regiones del sur de Chile.

Con frecuencias considerablemente mas bajas, se encuentra el haplogrupo G, cuya
proporcion es mayor en Calama (3,2%, n = 3) que en Antofagasta (2,2%, n = 3), pero se ven
representados por la misma cantidad de individuos. Los individuos que portan este linaje
tienen a sus antecesores consanguineos directos nacidos principalmente en la region de
Antofagasta, a excepcion de dos casos donde uno pertenece a la IV region y otro a Santiago.
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De las muestras positivas para M89, dos resultaron ser negativas para todos los derivados
de F*(xGHIJK), las que fueron reportadas solo en el muestreo de Calama (2,2%). En cuanto
al lugar de nacimiento, solo una de las muestras pertenece a la segunda region de
Antofagasta, mientras que la otra proviene de Valparaiso.

Otro linaje que bordea el 10% en ambos lugares de muestreo es el haplogrupo E, siendo
mayor su frecuencia en Calama (10,8%) que en Antofagasta (8,6%). Deriva del antiguo clado
mayor DE, al igual que el haplogrupo D, pero de éste no se obtuvieron muestras positivas. El
haplogrupo E en la muestra total presenta diversos lugares de origen, aunque la mayoria
resulté ser de la segunda region (n = 12), otros 5 ubicados entre la | y IV regién, 2 individuos
en el sur de Chile y llama la atencion que 3 provienen de ciudades fuera de Chile, siendo dos
de Argentina. Su distribucion mas bien aleatoria, no da cuenta de alguna asociacion entre
linaje y zona geogréafica.

Por ultimo, el otro clado mayor de origen foraneo que se describe en la muestra, pero con
una baja proporcién, corresponde al haplogrupo K y sus derivados. Se analizaron los
marcadores para los haplogrupos L (M20), M (Page 93), N (M231) y O (M175), pero la
mayoria fue negativa para alguno de ellos, por lo que gran parte de estos cromosomas Y son
ancestrales para K. En Antofagasta se observa una mayor diversidad al interior de este linaje,
exhibiendo frecuencias para K, L y O que suman un total de 5%, mientras que en Calama se
observa un 4,3% representado Unicamente por el haplogrupo K*.

En la presente memoria no se analizaron los marcadores para Ty S, por lo que es posible
gue alguno de estos individuos los presente o pertenezcan a uno de los sublinajes de K*. Si
observamos el lugar de nacimiento para este haplogrupo, vemos que las muestras se
concentran en el norte de Chile (n = 6), siendo en su mayoria de la segunda regién, a
excepcion de tres casos de la Il y IV region.

Como se menciond previamente, el haplogrupo L solo se hallé en el muestreo de Antofagasta,
en una minima frecuencia (0,7%) correspondiendo a un solo individuo. Es importante
destacar, que el lugar de nacimiento del abuelo paterno del individuo L reportado corresponde
a la ciudad de Chillan, por lo que no es posible afirmar la presencia del haplogrupo L en la
segunda region de Antofagasta, ni en el norte del pais.

Al igual que el linaje anterior, el haplogrupo O esté representado Unicamente en Antofagasta
por un solo individuo (0,7%). Para este caso no contamos con la informacién del lugar de
nacimiento de la familia paterna del individuo que posee este linaje, por lo que no es posible
saber si efectivamente el haplogrupo O tiene representatividad en la segunda region o en
algun lugar del pais, ya que tampoco existen datos de este haplogrupo en otras poblaciones
de Chile ni en los paises cercanos.

8.1.1.2. Linajes amerindios

El componente amerindio resultd ser menos frecuente que el no amerindio, siendo
representado por el haplogrupo Q y sus sublinajes. Estos mostraron diferencias en ambos
lugares de muestreo que se desarrollaran a continuacion.
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El haplogrupo Q incluyendo a todos sus subclados caracterizados aqui (Q1lbla, Qlblalay
Q1lblalald), suma un total de 9,4% en Antofagasta, mientras que Calama se presenta en un
31,9% representando mas de un cuarto de la muestra para esa ciudad. Estas diferencias
pueden relacionarse con dindmicas poblacionales propias de ciertas zonas geogréficas, por
lo que se vuelve necesario un analisis en detalle para esclarecer qué razones pueden explicar
estas diferencias para el haplogrupo Q entre Antofagasta y Calama y en las submuestras de
interés.

El haplogrupo Q1blala-M3 es el linaje que tiene mayor representacion en el continente y de
igual manera, contiene a la mayoria de los cromosomas amerindios de la muestra, con un
6,5% (n = 9) en Antofagasta y un 28% (n = 26) en Calama. Si observamos el lugar de
nacimiento de los abuelos paternos en el muestreo de Antofagasta, aproximadamente la
mitad proviene de la segunda region (n = 5), especificamente de la zona costera y oficinas
salitreras, otros dos de lugares hacia al sur, en la regién de Coquimbo y Valparaiso, mientras
gue el resto naci6 en localidades de Bolivia (n = 2).

En cuanto a Calama como lugar de muestreo, vemos una mayor variedad en los lugares de
nacimiento, pero al igual que Antofagasta, predomina la segunda region (n = 13),
concentrandose en la poblacion de Calama y los pueblos aledafios a ésta. También se
observa una mayor representacién de individuos cuyos abuelos paternos proceden de paises
vecinos (n = 6), especificamente Bolivia y Argentina, mientras que el resto proviene de
localidades al norte y sur de la region de Antofagasta.

Todas las muestras positivas para M3 fueron analizadas en busca de los subhaplogrupos de
este linaje. Seis fueron los marcadores pesquisados (M19, M194, M199, SA01, M557, PV2),
pero solo un sublinaje fue encontrado en la muestra (Qlblalald-SA0l), con la
representacion de un unico individuo cuyo abuelo paterno era originario del pueblo de San
Pedro de Atacama.

Para las muestras anteriores, también se evalué el microsatélite DYS393, con el objetivo de
comprobar el origen geografico de los cromosomas Y identificados con el principal linaje
amerindio del continente. Un total de 34 muestras fueron analizadas y solo 5 (14,7%)
presentaron el alelo 14. De éstas, 2 tienen su origen en Bolivia, otros dos en la regién de
Antofagasta, uno proveniente de San Pedro de Atacama y el otro de Calama y el individuo
restante tenia a su abuelo paterno nacido en Iquique. Es de interés mencionar que el sujeto
gue pertenece al subhaplogrupo andino Q-SAQ01 presenta el alelo 13 para DYS393. Las
frecuencias alélicas restantes son las siguientes: 12 (20,6%; n = 7), 13 (61,8%; n = 21), 15
(2,9%; n=1)

El otro subclado de Q1bla, definido por el estado derivado para L54 y ancestral para M3,
corresponde al linaje Qlbla*(xM3), el cual se encuentra en una menor proporcién que
Qlblala. Tanto para Antofagasta como Calama, se identificaron 3 individuos, con
frecuencias relativas de 2,2% para Antofagasta y un 3,2% para Calama. En el caso de
Antofagasta, los tres provienen de las regiones | y IV de Chile, mientras que, en Calama dos
de ellos tienen su lugar de nacimiento asociado a los pueblos aledafios a Calama y el otro
procede de Bolivia.
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Un individuo reportado en el muestreo de Antofagasta como Q-M242 resulté negativo para
los sublinajes de Qlbla-L54, encontrandose rio arriba de éste y rio abajo del haplogrupo Q-
M242 (ver Figura 7). Se intent6 evaluar el marcador M346 para el linaje Q1b, pero los
resultados no fueron concluyentes al observar el gel de agarosa, debido a problemas con la
amplificacién y posterior digestidn de la enzima, por lo que no podemos asegurar un resultado
para este linaje.

8.1.2. En la regién de Antofagasta.

Si consideramos la categoria de lugar de nacimiento para delimitar la muestra total a solo
aquellos gue tienen a sus ancestros paternos en la segunda regién de Antofagasta, nos
guedamos con un total de 129 individuos (ver Figura 9). Siguiendo esta clasificacion
geogréfica, las frecuencias de los linajes conservan proporciones similares a las observadas
en las ciudades de muestreo. Es mas, si comparamos el componente amerindio versus el no
amerindio, la proporcion de estos permite situar a la region entre los valores de la ciudad de
Antofagasta y Calama, con un 82,8% para los linajes foraneos y un 17,2% los autéctonos (ver
Figura 9). No obstante, al aplicar este filtro sobre la muestra se redujo la diversidad de
haplogrupos, desapareciendo los linajes L y O que derivan del clado mayor K.

Esta muestra limitada a la segunda region se dividi6 posteriormente en 4 grupos
correspondientes a zonas geograficas especificas dentro de la region: Zona costera (n = 66),
Calama-Chuquicamata (n = 37), Oficinas Salitreras (n = 14) y Pueblos aledafios a Calama (n
= 12) (ver Figura 9, a-d), los cuales muestran marcadas diferencias en la distribuciéon de
haplogrupos. Sin embargo, es necesario tener en consideracion el tamafio muestral en cada
agrupacion, especialmente en las dos Ultimas, ya que un bajo n puede estar limitando la
presencia de otros linajes.

Tanto la “Zona costera” (Figura 9a) como “Calama-Chuquicamata” (Figura 9b) se comportan
de manera similar a la visién general de la Segunda region (Figura 9), con una predominancia
y variedad de linajes foraneos por sobre una baja proporcién de linajes amerindios. En el caso
de la primera submuestra, esta distribucion (92,4% vs 7,6%) resultdé ser semejante a lo
observado en la ciudad de Antofagasta como lugar de muestreo, hecho que es esperable
considerando que “Zona costera” incluye a esta ciudad. Lo mismo puede atribuirse para el
grupo “Calama-Chiquicamata” (83,8% vs 16,2%), pero aqui la relacion no es estrecha y se
observa una disminucién de linajes amerindios, asi como de su diversidad, alcanzando un
16,2%, lo que corresponde aproximadamente a la mitad de lo reportado en Calama como
lugar de muestreo.

Por su parte, la submuestra “Pueblos aledafios a Calama” concentra, a diferencia de lo visto
hasta ahora, una predominancia del componente amerindio por sobre el fordneo, con un
66,7% para el haplogrupo Q y sus sublinajes, cifras que se asemejan a poblaciones nativas
de Chile y de los paises vecinos. Ademas, aqui se ven representados exclusivamente los
linajes Qlbla (n=2) conun 16,7% y Qlblalald con un 8,3% (n = 1).

En cuanto a Qlblala-M3, el linaje amerindio mas frecuente, éste presenta su mayor
porcentaje en esta agrupacion con un 41,7%, mientras que en “Oficinas Salitreras” (ver Figura
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9c) solo 3 individuos lo poseen, pero dado su bajo tamafio muestral alcanza un 21,4%. En
“Calama-Chuquicamata”, el 16,2% (n = 6) de componente amerindio se ve representado
Unicamente por este haplogrupo y en la “Zona costera” obtiene un 6,1% de representacion
(n=4), pero junto a éste, se observa el haplogrupo Q (xL54, M3) correspondiente a un solo
individuo.

Retomando los linajes no americanos, el haplogrupo R es el que predomina, encontrando su
mayor proporcion en “Oficinas Salitreras” con un 57,1%, dado principalmente por la baja
representacion de otros haplogrupos. En la “Zona costera” alcanza un 50%, mientras que en
“Calama-Chuquicamata” tiene una frecuencia relativa de 43,2% y en “Pueblos aledafios a
Calama” solo obtiene un cuarto de la muestra. Este linaje es el unico que es transversal a las
4 submuestras, mientras que el resto de los linajes no amerindios se limitan a una o mas
zonas al interior de la segunda region.

En el caso del haplogrupo |, éste obtiene una mayor representacion en “Oficinas Salitreras”
con un 14,3% y tanto en “Zona costera” como “Calama-Chuquicamata” tiene frecuencias
relativas similares, con un 13,6% y 13,5% respectivamente, mientras que en “Pueblos
aledafos a Calama” esta ausente.

El haplogrupo E solo se encuentra presente en “Zona costera” y “Calama-Chuquicamata” con
un 12,2% en la primera y un 10,8% en la segunda, frecuencias semejantes a las observadas
en Antofagasta y Calama respectivamente. Por su parte, los derivados de F también exhiben
Su mayor representacion en estas dos submuestras. El haplogrupo G posee un 5,4% en
“Calama-Chuquicamata”, mientras que en “Zona costera” solo presenta un 3%. El haplogrupo
J también se encuentra presente en ambas submuestras (6,1% en “Zona costera” y 5,4% en
“Calama-Chuquicamata”), pero su subclado J2 es exclusivo a la costa de la regién, mostrando
una frecuencia del 3%.

Por su parte, el paragrupo F* limita su presencia a la submuestra que agrupa a las oficinas
salitreras de la region con un 7,1%, que corresponde a un Unico individuo. Con este linaje, se
termina por describir a “Oficinas Salitreras” que, por lo recién mencionado, posee una baja
diversidad genética, pero una gran predominancia de sus linajes fordneos. En cuanto a los
“Pueblos aledarfios a Calama”, ademas de R, solo presentan a un individuo identificado con
el haplogrupo K (8,3%). Este haplogrupo también se encuentra en “Zona costera” y “Calama-
Chuquicamata”, siendo mayor su frecuencia en ésta ultima con un 5,4% y un 4,5% en la otra
submuestra.
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Figura 9: Frecuencias de haplogrupos de cromosoma
Y presentes en la muestra acotada de la Il regidén de
Antofagasta y en las submuestras de analisis: a) Zona

costera; b) Calama-Chuquicamata; c¢) Oficinas
Salitreras; d) Pueblos aledafios a Calama.

Pueblos aledafios a Calama (n=12)
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8.2. Lugar de nacimiento y Haplogrupos: Andlisis de Correspondencia Mdltiple.

Con el objetivo de probar si existen relaciones entre los haplogrupos y el origen
geografico de los linajes paternos que constaten lo descrito en los parrafos anteriores o
den cuenta de otros patrones que no fueron evidentes, se realiz6 un andlisis de
correspondencia mdaltiple (ver Figura 10), prueba que permite visualizar asociaciones
entre variables categoricas.

Cada SNP fue ingresado como una variable categérica que puede tomar dos valores,
presente (1) o ausente (0); en tanto, el STR también se incluyé como una variable de
este tipo, pero con cuatro valores posibles (alelo 12, 13, 14 o 15). Para la categoria de
Lugar de nacimiento, a cada muestra se le adjudicé una zona geogréfica del pais acorde
a los datos del abuelo paterno (o padre en caso de ausencia de informacion). De esta
forma, se identificaron las siguientes zonas: Norte Grande (excluyendo a la segunda
region), Norte Chico, Centro, Centro-Sur, Sur y Fuera de Chile, ademés de las zonas de
la segunda regidon por separado: Zona costera, Calama-Chuquicamata, Oficinas
Salitreras y Pueblos aledafios a Calama. También se incluy6 la variable que representa
al Lugar de muestreo (Antofagasta y Calama), independiente de la variable anterior, por
lo que se encuentran graficadas de un color distinto.

A un costado del gréfico, se simboliza de color azul una escala de 0 a 10 que mide la
contribucién del haplogrupo, a partir de frecuencias. Un tono azul oscuro indica una alta
contribucién y a medida que se vuelve més claro, menor es la contribucion.
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Figura 10: Analisis de correspondencia multiple a partir de las frecuencias de haplogrupos de
cromosoma Y, zonas geograficas de nacimiento y lugares de muestreo. Para visualizar las etiquetas

superpuestas, se aplicé la opcion de “repel overlapping text labels” que separa los valores que se
ubican al final de una misma flecha, por medio de una linea anexa.
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El plano cartesiano de la Figura 10 se estructura en dos dimensiones que en total
explican el 37% de la inercia, la Dimensién 1 con un 22,1% de ésta, separa al linaje
foraneo E-M96 (equivalente a DE-YAP) ubicado en el Cuadrante | del componente
amerindio (Q-M3 y Q-M242) en el Cuadrante Il. Por su parte, la Dimension 2 que explica
el 14,9% de la inercia, se encuentra separando principalmente el aporte amerindio
(Cuadrante 1) del resto de linajes foraneos, representado por la presencia del
haplogrupo R-M207 y en menor medida de K-M9 y F-M89, concentrados en el
Cuadrante Il

Podemos ver que la asociacién més evidente se da entre los linajes amerindios y los
lugares de nacimiento agrupados en las categorias “Pueblos” y “Fuera de Chile”. Dado
gue un grupo importante de individuos presenta los haplogrupos Q-M242 y Q-M3 en
estas categorias, su contribucién es alta (evidenciada por el tono fuerte de azul), lo que
permite separar a esos dos origenes geogréaficos (Pueblos aledafios a Calama y Fuera
de Chile) del centro del plano, donde se aglomera el resto de las categorias para esta
variable. De igual forma, “Calama” como lugar de muestreo también tiene una
contribuciéon importante de linajes amerindios que le permite desplazarse hacia los
valores positivos del eje Y en el segundo cuadrante.

En la misma direccién que los linajes amerindios, se encuentran los alelos 12, 13y 14
del microsatélite DYS393. Su asociacion con el haplogrupo Q-M3 se debe a que solo se
caracterizaron las muestras que fueran positivas para ese haplogrupo. Ademas, no es
posible relacionarlos con algun lugar de nacimiento en especifico, ya que los distintos
alelos se presentan juntos y en una baja contribucion.

Si nos detenemos en la Dimensién 2, podemos ver que las zonas “Centro”, “Centro-sur”
y “Sur” del pais son las que se asocian de manera mas directa a una contribucion
moderada de haplogrupos no amerindios, siendo la primera zona, la que se relaciona
estrechamente con la presencia de R (Cuadrante lll). Por otro lado, las ultimas dos
zonas geograficas mencionadas se concentran en el cuarto cuadrante determinado por
la ausencia de linajes amerindios. La “Zona costera” de la segunda region también se
separa del centro del gréfico, pero es menos estrecha su asociacion con el linaje R.

Por su parte, “Oficinas Salitreras” se encuentra en el lado contrario a DE dentro de la
Dimension 1, pero no se desplaza a lo largo del eje Y (Dimension 2), por lo que no es
posible asociar esa zona de la region de Antofagasta con una preferencia por los linajes
amerindios o el haplogrupo R como linaje no amerindio. Similar ocurre con la zona
“Norte Chico”, que se ubica ligeramente hacia el lado positivo del eje X en la Dimensién
1, pero no se diferencia a lo largo de la Dimensién 2.

La casi nula diferenciacion de las zonas “Norte Grande” y “Calama-Chuquicamata” en
ninguna de las dos dimensiones, estaria indicando que no existe una asociacion
preferencial entre estas categorias de origen geografico y un haplogrupo en especifico.
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8.3. Diferenciacidn y estructura poblacional: Andlisis de Fsry Dendrogramas.

8.3.1. Poblaciones urbanas de Chile.

Con el objetivo de evaluar la diferenciacion poblacional de las submuestras de interés
con respecto a otras poblaciones urbanas del pais, se calcul6 el indice de Fsr a partir
de las frecuencias de haplogrupos de cromosoma Y considerando el nivel méximo de
resolucion (15 haplogrupos). La matriz de distancia obtenida (ver Anexo IV) permitio la
construccién de un dendrograma Neighbor-Joining para visualizar estas distancias
genéticas entre las poblaciones analizadas.

En la Figura 11 se observa que la mayoria de las poblaciones analizadas se agrupan en
una sola rama del &rbol, mientras que Pueblos aledafios a Calama es la Unica que se
separa genéticamente del resto de las poblaciones urbanas y se posiciona en una rama
aparte, diferenciandose de manera estadisticamente significativa.

En el gran conglomerado de poblaciones, destaca la baja diferenciacion genética
evidenciada entre Santiago e Iquique (Fst =0,01; p>0,05), al agruparse dos poblaciones
gue son lejanas geograficamente. Si adicionalmente realizamos este andlisis en los
otros dos niveles de resolucion (datos no mostrados), la relacién se mantiene, dando
cuenta de un fuerte vinculo entre estas poblaciones, cuya explicacién estaria en la
frecuencia de alguno/s de los haplogrupo/s mayores (DE, F, K, Q, R). Junto al clado
recién mencionado, se agrupa la poblacion de Zona costera con San Felipe-Los Andes
y con una distancia un poco mayor se encuentra luego Punta Arenas.

Zona costera
{ San Felipe - Los Andes
Punta Arenas

lquique

L Santiago

Oficinas Salitreras

L— Concepcion

Calama - Chuquicamata

Pueblos aledanos a Calama

Figura 11: Dendrograma Neighbor-Joining de poblaciones urbanas chilenas con

submuestras de andlisis, a partir de Fsr.

Oficinas salitreras, por su parte, se posiciona en la misma rama del arbol que el resto
de las poblaciones urbanas de Chile, pero con una distancia suficiente para no
pertenecer al cluster que forman las poblaciones mencionadas hasta ahora. Con una
distancia mayor, se ubica Concepcion que presenta distancias significativas con la
mayoria de las poblaciones pertenecientes al cluster basal, pero los valores de Fsr son
bajos como para posicionarse en otra rama. Finalmente, Calama-Chuquicamata se aleja
de esta ultima poblacion con una distancia un poco mayor (Fsr=0,02; p>0,05).
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A través del Andlisis de Componentes Principales (Anexo V), cuyos componentes 1y 2
explican el 69,4% de la varianza total, podemos ver que PC1 (46,7%) permite separar
en el lado izquierdo aquellas poblaciones donde predominan los linajes amerindios y el
haplogrupo poco frecuente K. Es asi como Pueblos aledafios a Calama se ubica en el
lado negativo del eje X por su alta contribucion amerindia y la representacion de K en la
submuestra. Por su parte, Oficinas salitreras y Concepcion también se encuentran en el
lado izquierdo del componente 1, pero no se alejan demasiado del eje Y. Calama-
Chuquicamata, en cambio, se encuentra ubicado hacia el lado derecho, que se explica
por las frecuencias de los haplogrupos no amerindios y donde se ubican el resto de las
poblaciones urbanas.

Si se realiza el mismo analisis de Fsr, pero esta vez con los lugares de muestreo
Antofagasta y Calama (Figura 12), podemos ver que la agrupacion entre Santiago e
Iquigue se mantiene y aparece una nueva agrupacion entre Antofagasta y Punta Arenas
(Fst=0; p>0,05), ambos pares de poblaciones muestran una cercania genética siendo
gue geogréaficamente se encuentran alejadas. De igual forma, Calama y Concepcién se
posicionan en un mismo clado, presentando distancias lo suficientemente significativas
con respecto al resto de poblaciones para estructurarse en otra rama del arbol, pero aun
asi su cercania entre las dos no es bastante estrecha (Fsr=0,02; p<0,05).

— Antofagasta
r Punta Arenas
San Felipe - Los Andes
lquique
Santiago

Calama
Concepcion
0.005

Figura 12: Dendrograma Neighbor-Joining de poblaciones urbanas chilenas con lugares de

muestreo, a partir de Fsr.

Es interesante analizar la relacion que se formé entre Antofagasta y Punta Arenas. Si
se observan ambas figuras 11 y 12, podemos deducir que el filtro realizado en las
muestras segun el lugar de nacimiento de los abuelos rompié esta agrupacion y da
cuenta del comportamiento de las poblaciones que efectivamente provienen de la zona
costera de la regién (Antofagasta, Tocopilla, Mejillones y Taltal). Sin embargo, es
importante destacar que, en el caso del primer andlisis, la distancia entre Zona costera
y Punta Arenas (Fst=0,013; p>0,05) sigue siendo menor que la primera con respecto a
San Felipe-Los Andes (Fsr=0,014; p>0,05).

Siendo dos poblaciones lejanas geograficamente, la asociacion entre Punta Arenas y
Antofagasta/Zona costera puede responder al fenébmeno migratorio que fue comuan para
estos dos lugares de Chile y que corresponde a la inmigracion croata iniciada desde
finales del siglo XIX. Sin embargo, si observamos el primer PCA generado (Anexo V),
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Zona costera y Punta Arenas, a pesar de ubicarse en el lado derecho del componente
1, se encuentran en cuadrantes distintos donde el peso que tienen los haplogrupos
también lo es, mientras que en la figura de Anexo VII, Punta Arenas no logra
diferenciarse en el componente 1. Algo similar ocurre entre Iquique y Santiago, temas
que se retomaran en la discusion.

8.3.2. Poblaciones nativas de Chile.

Por medio del mismo analisis de Fsr, se gener6 una matriz de distancias pareadas para
conocer la estructuracion de las cuatro submuestras de interés en relacion con las
poblaciones nativas del pais. Dadas las caracteristicas de los datos disponibles para
estas poblaciones, en esta ocasion se utilizd un nivel medio de resolucién de los datos,
siendo 10 los haplogrupos comparados.

En la Figura 13 encontramos el dendrograma Neighbor-Joining generado a partir de la
matriz de distancia de Fst (ver Anexo VIII). Puesto que se estan comparando
poblaciones urbanas versus nativas, es esperable que las primeras se encuentren en
un cluster separado del resto, considerando las diferencias que existen en cuanto a la
proporcion de linajes amerindios y foraneos. Sin embargo, algunas poblaciones no
siguen esa suposicion.

Yamana

Kawesgar

Oficinas Salitreras

Zona costera

Calama - Chuguicamata

Pueblos aledanos a Calama

Atacameno

Mapuche
Huilliche

Aymara

[
L Pehuenche

.05

Figura 13: Dendrograma Neighbor-Joining de poblaciones nativas chilenas, a partir de Fsr.

La agrupacion formada por las poblaciones Kawesqgar y Yamana del extremo sur de
Chile (Fsr=0; p>0,05) corresponde al uUnico clado que se encuentra diferenciado
genéticamente del resto de las poblaciones nativas. Junto a éste, se agrupa la
submuestra de Oficinas Salitreras, con una distancia mayor se encuentra la Zona
costera y finalmente Calama-Chuquicamata, formando un cluster que se separa
significativamente de la poblacion de los Pueblos aledafios a Calama (Fst=0,32; p<0,05.
Valores Fst con respecto a Calama-Chuquicamata).
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Datos publicados anteriormente (de Saint Pierre, 2013), dan cuenta que la muestras
Kawesgar y Yamana presentan un bajo tamafio muestral y poseen una mayor frecuencia
del haplogrupo R, razon que estaria agrupando a estas poblaciones nativas con otras
tres poblaciones urbanas que se caracterizan por un marcado predominio de este linaje.
Si revisamos el PCA para poblaciones nativas (Anexo 1X) que explica el 67,7% de la
varianza, podemos comprobar que en esas poblaciones prima el componente no
amerindio puesto que se ubican en el lado derecho del componente 1 donde estan todos
los haplogrupos foraneos, mientras que el lado izquierdo se explica por la frecuencia del
haplogrupo Q y ahi se distribuyen el resto de las poblaciones nativas, que a su vez, se
encuentran en la rama inferior del dendrograma (Figura 13)

Es en el grupo inferior del arbol donde se ubican las deméas poblaciones nativas, las
cuales se agrupan sin mostrar una relacion geogréfica. Debido a la baja resolucién y
variabilidad del componente nativo, las relaciones observadas entre las poblaciones
responden al aporte europeo que recibieron. Por esta razon, la agrupacion formada por
las poblaciones Aymara y Pehuenche, a pesar de no poseer una cercania genética muy
estrecha (Fst=0,19; p>0,05), son las que presentan una menor proporcion de linajes
fordneos. Con una distancia un poco mayor se encuentra la poblacion Huilliche del
centro del pais, siendo méas cercana a los Pehuenche (Fsr=0,17; p>0,05) que Aymara
del norte (Fst=0,26; p<0,05). Se aleja de éstas, la poblacion nativa Mapuche y con una
distancia mayor, lo hace la poblacion Atacamefia del norte de Chile. La submuestra
“Pueblos aledafos a Calama”, a pesar de estar en la otra rama del arbol, se muestra
mas cercana a la poblacién nativa atacamefia (0,14; p>0,05) que al resto de poblaciones
de la segunda region.

8.4. Regidn de Antofagasta y los Andes Centro Sur:

8.4.1. Andlisis de Componentes Principales (PCA).

Con el objetivo de comparar a la region de Antofagasta con otras poblaciones mestizas
gue hoy habitan los territorios que componen los Andes Centro-Sur, se llevo a cabo un
Andlisis de Componentes Principales a partir directamente de las frecuencias de los
linajes. Por medio de este andlisis, es posible evidenciar cuales son los haplogrupos
responsables de la agrupacion o diferenciacion observadas entre las poblaciones.
Debido a la variada, pero a su vez, limitada informacion bibliografica, se procedié a
trabajar con un nivel de resolucion bajo, conteniendo a los 5 macro haplogrupos (DE, F,
K, Q vy R). Ademas, solo se trabaj6 con poblaciones mestizas de Chile, Bolivia y
Argentina, mientras que de Peru no fue posible encontrar los datos necesarios.

En la Figura 14 se observan los componentes principales 1y 3, que en conjunto explican
el 75,1% de la variabilidad observada. Se opt6 por la combinacién entre estos dos
componentes, ya que las poblaciones se agrupan de manera mas clara. La variabilidad
del componente 1 (65,8%) se encuentra explicada por las frecuencias del haplogrupo Q
y K (en menor medida) en el lado negativo del eje X y de los haplogrupos foraneos DE,
F y R en el lado positivo. El componente 3, por su lado, explica el 9,3% de la varianza y
permite separar al haplogrupo K del linaje amerindio, pero con un bajo peso de la
variable, y al haplogrupo R del resto de linajes no amerindios. En el componente 2 (20%)
el haplogrupo K es el que obtiene un mayor peso de la variable (dato no mostrado).
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Figura 14: Analisis de Componente Principales de poblaciones mestizas de los Andes

Centro-Sur. Se muestran los componentes 1y 3 y los pesos de las variables.

Tanto Argentina como Chile poseen una amplia area de dispersion de los datos, con el
intervalo de confianza para la media representada por las elipses. En el caso de Bolivia,
la elipse es tan estrecha que alcanza la forma de la linea recta ya que, al contar con
solo dos poblaciones, la dependencia es tal que no es posible figurar un area. Ademas,
ambas poblaciones bolivianas se ubican en los cuadrantes de la izquierda, mientras que
los otros dos paises presentan poblaciones en los cuatro cuadrantes.

Si analizamos el componente 1, podemos ver que el haplogrupo Q es el que pesa mas
en las poblaciones bolivianas de La Paz y Chuquisaca, en el Noroeste argentino (Jujuy
total y Salta) y en las poblaciones chilenas de Azapa, Camarones y de los Pueblos
aledafios a Calama. Como fue posible ver en las secciones previas, esta Ultima
submuestra de la region de Antofagasta es la que se comporta de manera distinta que,
por lo analizado aqui, responde al importante aporte amerindio que posee y le permite
diferenciarse de los otros tres grupos. En el mismo componente, los haplogrupos no
amerindios estan agrupando hacia el lado derecho del eje X a las poblaciones restantes
de la segunda region chilena (Zona costera, Calama-Chuquicamata y Oficinas
Salitreras), Iquique y NOA (La Rioja, Tucuman y Catamarca).

La separacién que se genera en el componente 1 puede vincularse a una historia
colonial similar entre las poblaciones con una importante contribucion amerindia y
aquellas con una predominancia de linajes fordneos. Las primeras se ubican mas
cercanas geograficamente entre si y a su vez, de la Cordillera de los Andes, zona de
altura que tuvo un papel importante en el mestizaje durante el periodo colonial.

Segun el componente 3, de estas siete poblaciones que presentan una alta frecuencia
del linaje amerindio, cuatro (Chuquisaca, San Salvador de Jujuy, Camarones y Pueblos
aledanos a Calama) se caracterizan por contar con cierto porcentaje del haplogrupo K

50



gue permite separarlas del resto. En cuanto a los cuadrantes de la derecha, este
componente muestra que las poblaciones de Catamarca en Argentina y Oficinas
salitreras en la segunda regién, mas lquique, son las que se asocian a una mayor
frecuencia del haplogrupo R dentro los linajes foraneos.

8.4.2. Subhaplogrupos de Qlblala-M3 en poblaciones sudamericanas.

La baja representacion de los sublinajes amerindios descritos para Q-M3 a nivel
sudamericano como en la muestra analizada en la presente memoria, impidio establecer
una comparacion entre las distintas poblaciones, asi como se hizo anteriormente con
los macrohaplogrupos de cromosoma Y. Por esta razén, se decidié exponer los datos
obtenidos a partir de la bibliografia, por medio de la Tabla 6 presentada a continuacion.

Si revisamos los casos reportados para cada marcador, vemos que las cifras son bajas
en general y que existen sublinajes que son definidos por un solo individuo como
Qlblalalc-M199y Q-PV2. Otros dos marcadores con cifras un poco mas altas también
se han encontrado en un pais y/o poblacién, como ocurre con M557 encontrado solo en
poblacion andina de Perd (n = 7) y MG2 en quichua de Ecuador (n = 3). El
subhaplogrupo Qlblalald-SAO01 se ha restringido al area de los Andes Centrales, pero
con el caso registrado aqui, se expandiria a los Andes Centro-Sur.

Por su parte, el subhaplogrupo Q1lblalalc-M194 mostro ser un marcador inespecifico
porque si bien se habia encontrado principalmente en México, fue encontrado en un
individuo de los Andes peruanos. El sublinaje definido por el SNP M19 también se
reconoce como inespecifico al presentar una amplia distribucion geogréfica por el
continente, desde el norte con los grupos Ticuna y Wayuu de Colombia/Venezuela,
hasta Argentina con individuos Toba, registrandose ademas en poblaciéon urbana de
Bolivia. Por dltimo, los marcados descritos recientemente SA04 y SA05 son los que
muestran una mayor cantidad de portadores, el primero distribuido en tres paises (Peru,
Ecuador y Brasil, donde esta mas representado), mientras que SA05 se extiende por el
amazonas peruano y boliviano.

En los paises pertenecientes a los Andes Centro Sur, observamos que en Per( y Bolivia
existe una alta diversidad de marcadores nativos presentes, especialmente en el
primero, donde poblaciones nativas de las ecozonas andinas y amazonicas poseen al
menos un individuo identificado con alguno de estos subhaplogrupos, a excepcion de
M199 y MG2. En Bolivia también se identificé el estado derivado para SA0L pero con un
solo individuo, al igual que para M19, mientras que SAO05 fue encontrado en 20 sujetos.
Por su parte, Argentina nativa ha mostrado la presencia del linaje Qlblalala-M19 en
grupos Toba de la zona del Gran Chaco, pero en poblaciones mestizas de ese pais no
se han obtenidos resultados positivos en los distintos casos analizados.

De igual forma, el linaje Q-M19 fue evaluado en grupos aborigenes del sur de Chile,
mediante ADN antiguo, pero ninguno de los cuatro casos resulté positivo (Galimany,
2015). El resto de subhaplogrupos de Q-M3 no habia sido examinado en poblaciones
chilenas hasta la presente investigacion, donde solo se encontr6 el linaje Qlblalald-
SAO01 representado por un Unico individuo, cuyo abuelo paterno nacioé en San Pedro de
Atacama.
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Tabla 6: Frecuencias absolutas de los subhaplogrupos de Q-M3 descritos a la fecha en poblaciones de Sudamérica y dos casos de México. Se indica el pais, la zona
ecogeografica y el tipo de poblacion en que fueron encontrados, ademas del tamafio de la muestra identificada como Q-M3 y del total de individuos. Se incluyeron también,
algunos estudios donde se analizaron estos marcadores, pero no se obtuvieron resultados positivos (0= marcador analizado, pero con resultado negativo; - = marcador no

analizado; ¢? = el n de Q-M3 para esas poblaciones no fue reportado).

Poblacién/Localidad T'g’o M19 M194 M199 SAOL M557 PV2 MG2 SA04 SA05 NQM3 N Total Referencia
Antofagasta Chile Costa Urbano 0 0 0 0 0 0 - - - 9 139 Este estudio
Calama Chile Valle alto Urbano 0 0 0 1 0 0 - - - 26 93 Este estudio

. Nativo .

Estero Sur (Chono) Chile Costa (ADNa) 0 - - - - - - - - 4 4 Galimany, 2015
21 localidades del Noroeste, Argentina | Andes/Valle Urbano 0 0 0 - - - - - - 181 775 Ramallo et al., 2009
Centro y Centro oeste /rural
Kolla Jujuy; Kolla Salta; . Andes/Gran . ) ) . ) . ) Blanco-Verea et al.,
Diaguita; Mapuche Argentina Chaco/Valle Nativo 0 0 0 44 134 2010
Toba Argentina | Gran Chaco | Nativo 2 0 0 - - - - - - 44 49 Toscanini et al., 2011
Quebrada de Humahuaca Argentina | Valle alto ('\'lAaEt)'\,(I%) 0 0 0 0 - - - - - 18 22 Mendisco et al., 2014
La Paz Bolivia Andes Urbano 1 0 0 0 - - - - - 35 57 Vullo et al., 2014
Aymara Bolivia Andes Nativo - - - 1 - - - - - 1637 1754 Jota et al., 2011~
Comunidades del Norte:
Yuracare (n=1), Baure Bolivia Amazonas | Nativo | 0 0 0 0 : - : o | 20 | 667 | 667 |Jotaetal,2016*
(n=1), ltonama (n=2);
Chiquitano (n=16)
Andina Peru Andes Nativo 0 1 0 6 7 1 - - - 141 397 Battaglia et al., 2013
8}‘2‘;““3 (n=14); Ashinanka | pe Andes Natvo | - - - 15 - - - - - | 1637 | 1754 | Jotaetal, 2011
Muniche Pert Amazonas Nativo 0 0 0 0 - - - 1 0 667 667 Jota et al., 2016*
Chamicuro Peru Amazonas Nativo 2 0 0 0 - - - 0 0 667 667 Jota et al., 2016*
Ashaninka (n=13);
Machiguenga (n=3);
Yanesha (n=1); Caquinte
(n=3); Lamas (n;4); Amazonas/ .
Cocama-Cocamilla (n=3); Peru Nativo 0 0 0 0 - - - 0 40 667 667 Jota et al., 2016*

; —1) Andes
Chamicuro (n=1);
Nomatsiguenga (n=1);
Huambisa (n=3); Yine (n=1);
Ese Ejja (n=1); ND (n=6)
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Tabla 6 (continuacion): Las referencias marcadas con un (*) corresponden a estudios que tuvieron por objetivo la blisqueda de nuevos sublinajes, o que significé la
tipificacion de una numerosa muestra compuesta por diversos grupos étnicos de Sudameérica, algunos con un bajo n, por lo que aqui se considerd el mismo total para los
distintos paises donde algunas de sus poblaciones se vieron representadas, especificandose en la primera columna de cada fila.

Poblacion/Localidad Zona ‘ T|c;))o ‘ M19 ‘ M194 M199 SAO0l1l | M557 PV2 | MG2 SA04 SA05 | NQM3 N Total Referencia
6 comunidades del Peru Amazonas Nativo/ 0 - - 0 0 0 0 - - 60 88 Barbieri et al., 2017
Amazonas rural

Comunidades del Noroeste:
Tucano (n=16); Wanano
(n=5); Dessana (n=4);
Tariano (n=3); Piratapuyo Brasil Amazonas Nativo 0 0 0 0 - - - 37 0 667 667 Jota et al., 2016*
(n=3); Tuyuca (n=2); Hupda
(n=2); Kubeo (n=1); Siriano

(n=1)
Surui Brasil Amazonas Nativo - 0 1 - - - - - - &? 72 Shen et al., 2000
Cafari (n=3); Karankis
(n=2); Quechua (n=1); ND Ecuador Andes Nativo 0 0 0 0 - - - 7 0 667 667 Jota et al., 2016*
(n=1)
Quichua Ecuador Andes Nativo 0 - - 0 0 0 3 - - 21 24 Geppert et al., 2015
. . Andes/ . Franco-Candela &
7 comunidades del oeste Colombia AMazonas Nativo 0 0 0 0 - - - - - 89 131 Barreto, 2017
Ticuna Colombia Amazonas Nativo 22 - - - - - - - - 29 33 Bortonili et al., 2003
Wayuu Colombia/ Amazonas Nativo 2 - - - - - - - - 9 19 Bortonili et al., 2003
Venezuela
Maya México Valle Nativo - 1 0 - - - - - - o? 72 Shen et al., 2000
Yucatan México Valle Nativo - 4 - - - - - - - 43 73 Perez-Benedico et al.,
2016
TOTAL 29 6 1 22 7 1 3 45 60
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9. DISCUSION

9.1. Composicion de linajes paternos y la historia migratoria de la region de
Antofagasta.

La caracterizacion genética realizada a partir del cromosoma Y en la region de Antofagasta
nos permite reconstruir la historia masculina de los distintos movimientos migratorios que
modificaron la estructura demogréfica y social de las poblaciones que habitaron esta region
y, en consecuencia, su estructura genética. El patron migratorio histéricamente se ha
caracterizado por involucrar un mayor niumero de hombres que mujeres (Gonzalez et al.,
2015a), maximizando la informacion que nos entrega el cromosoma Y como indicador de
la herencia patrilineal de las distintas poblaciones humanas. De esta forma, los resultados
obtenidos seran contrastados con la historiografia local expuesta en los antecedentes para
generar a continuacion un panorama general de la segunda region de Chile.

El resultado més evidente fue la mayor proporcion de linajes foraneos por sobre los nativos.
La dréastica reducciéon de haplogrupos amerindios en el pool genético de las poblaciones
modernas es caracteristica de América Latina, por lo que su reproduccion en la muestra
analizada constituye un resultado esperado. Esta distribucién de los linajes paternos refleja
el hito que cambid la composicion genética de las poblaciones nativas americanas a partir
del siglo XV. La llegada del contingente europeo mayoritariamente masculino significé un
proceso de mestizaje asimétrico entre los conquistadores europeos y las mujeres indigenas
(Ruiz-Linares, 2014), mientras que el hombre indigena fue mayoritariamente excluido de
las mezclas que dieron origen a las poblaciones mestizas sudamericanas.

No obstante, la diversidad de linajes no amerindios presentes en la muestra no se debe
asociar s6lo al periodo colonial. Otros procesos migratorios posteriores, como los vividos a
partir de la segunda mitad del siglo XIX y durante la primera del XX también contribuyeron
a un aporte fordaneo mayor. Este periodo se caracterizé por un auge de la inmigraciéon
europea a nivel pais y sudamericano, la que estuvo marcada por personas que decidieron
migrar en busca de oportunidades laborales, estabilidad econdmica y/o politica (Gonzélez
et al., 2016). A la regién de Antofagasta llegaron principalmente ingleses, alemanes,
franceses, espafioles, croatas, italianos y del continente asiatico, chinos y arabes, los que
contribuyeron en la conformacién genética de las poblaciones que hoy habitan la regién.

Si observamos los resultados obtenidos a nivel de frecuencias, en ambas ciudades
muestreadas se observa una contribucion mayor de linajes de cromosoma Y no amerindios,
pero con ciertas diferencias entre Antofagasta (Figura 7) y Calama (Figura 8). Como ya se
ha mencionado, el resto de las poblaciones mestizas de Latinoamérica, especialmente las
urbanas, presentan esta distribucion que favorece a los linajes foraneos. Sin embargo,
pueden existir diferencias geograficas en la proporcion de estos, como sucede en la region
de Antofagasta. Lo anterior se asocia a hechos particulares en la formacién de las distintas
ciudades, tema que sera abordado a lo largo de la discusion. En el caso de las poblaciones
urbanas de Chile, los estudios de cromosoma Y publicados a la fecha muestran que la
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relacién entre linajes foraneos y nativos es similar a lo observado en Antofagasta, con cifras
superiores al 85% para los linajes no amerindios (Moraga et al., 2016; Toscanini et al.,
2016), mientras que Calama es la que se separa de la norma general al presentar un 68,8%.

Partiendo por el componente no amerindio encontrado, en éste predomina una alta
diversidad de linajes europeos. Entre ellos destaca el haplogrupo R por ser el mas frecuente
a nivel sudamericano y de igual forma, en nuestra muestra con un 52,5% en Antofagasta y
en Calama con un 38,7%. Este linaje, subclado del haplogrupo P, es definido por la
mutacion M207, cuyo origen se habria dado en el sur o centro de Asia hace ca. 19.300 afios
atras (Hallast et al., 2015). Se distribuye extensamente por Eurasia y en algunas zonas del
Sahel Africano, pero es considerado el linaje principal de Europa (Karafet et al., 2008; Myres
et al., 2011). Su sublinaje R1b es aquel representativo de Europa occidental, lugar desde
donde provinieron las flotas ibéricas que arribaron a América a partir del siglo XV. Dado que
no se evalud la variabilidad de R, tampoco es posible saber si est4 presente el linaje R1a,
caracteristico en paises de Europa Oriental, de donde migraron algunos grupos hacia
Sudameérica y Chile en los siglos mas recientes.

El haplogrupo F y sus derivados (sin contar el haplogrupo K) también presentaron una alta
frecuencia en ambas ciudades y otorgan una mayor diversidad a los linajes foraneos puesto
que estan presentes casi en su totalidad, a excepcion del haplogrupo H. Destacan los
haplogrupos | y J, siendo el primero mayoritario en Antofagasta donde alcanza el 12,2%,
mientras que en Calama obtiene un 3,2%.

El haplogrupo | es reconocido como un linaje de origen europeo y corresponde al segundo
haplogrupo mayoritario de ese continente, tras el haplogrupo R. Se encuentra distribuido
por toda Europa, concentrando altas frecuencias en el norte de Europa con una mayor
representacion del subhaplogrupo 11 y en el este europeo donde es frecuente el subclado
12 (Rootsi et al., 2004; Karafet et al., 2008). Este ultimo es importante en la composicion
genética de la peninsula de los Balcanes y las islas sur del mar Adriatico con frecuencias
entre el 36% y 65% (Bara¢ et al., 2003; Peri¢i¢, Bara¢, Martinovi¢, Janiéijevi¢ & Rudan,
2005). De esta zona emigraron numerosos croatas hacia América y Chile a partir de la
segunda mitad del siglo XIX, quienes establecieron una importante colonia en la ciudad de
Antofagasta (Zlatar, 2002). La distribucion del haplogrupo | en la muestra se encuentra
principalmente acotada a un origen en la region de Antofagasta, por lo que puede
corresponderse con la presencia croata en la ciudad salitrera del pais. Sin embargo, no se
debe descartar que el aporte de este linaje provenga de inmigrantes espafoles.

El haplogrupo J junto a su subclado J2 también presentan una mayor frecuencia en
Antofagasta (10,1%) que en Calama (6,5%), pero despierta interés el hecho de que en
ambas ciudades sea menor la frecuencia de J2 en comparacion a J, puesto que en el resto
de las poblaciones chilenas urbanas en las que se han descrito ambos linajes, J2 es el més
frecuente (Flores, 2016; Toscanini et al., 2016). La presencia del haplogrupo J se extiende
desde Medio Oriente, Norte de Africa, Europa, Asia central, Pakistan hasta India (Semino
et al., 2004; Cinnioglu et al., 2004; Sengupta et al., 2006; Karafet et al., 2008). En los tres
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primeros lugares se concentra la mayor frecuencia de los dos subclados J1 y J2, pero de
manera diferencial. Ambos linajes son igual de frecuentes en el Medio Oriente, sin embargo,
J2 predomina en Europa Occidental, mientras que J1 se habria extendido por el sudeste de
Europa (Cinnioglu et al. 2004; Semino et al. 2004, Karafet et al., 2008).

La predominancia de J(xJ2) en la muestra puede estar relacionada con la migracion de
grupos provenientes de ese sector de Europa, como croatas y griegos. Sin embargo, dado
gue tanto J como J2 son mas frecuentes en Medio Oriente que en el continente europeo,
también es posible proponer que su presencia en la regién responda a movimientos
migratorios &rabes ocurridos a fines del siglo XIX hasta la caida del imperio Otomano en
1914. Si bien se asentaron dispersamente por el pais y a nivel de provincia (Cussen, 2016),
destaca su presencia en el Norte Chico, de donde son originarios algunos de los abuelos
paternos cuyos descendientes portan este linaje.

Del resto de linajes derivados de F, el haplogrupo G se caracteriza por una distribucion
menos extensa que los haplogrupos anteriores, restringiéndose a poblaciones del Caucaso,
Cercano y Medio Oriente y sur de Europa (especialmente Italia y Grecia) (Cinnioglu et al.,
2004; Sengupta et al., 2006; Karafet et al., 2008; Rootsi et al., 2012). Este haplogrupo
también se divide en dos subclados, siendo G2 el que se distribuye de manera mas amplia,
incluyendo a Europa occidental (Karafet et al., 2008; Rootsi et al., 2012), raz6n por la que
puede haber llegado a la region en algunos de los dos momentos descritos previamente,
como parte de los distintos contingentes europeos que emigraron hacia nuestro pais.

Por otro lado, el paragrupo F* y otros linajes menos frecuentes en poblaciones chilenas y
sudamericanas como el haplogrupo K y sus derivados pudieron ser parte de oleadas
migratorias de origen euroasiatico. El linaje F* poco comun alrededor del mundo se habria
originado en el sur de Asia, probablemente en el subcontinente Indio, lugar de partida para
su primera expansion. A pesar de ser infrecuente en poblaciones modernas, presenta altas
frecuencias en Sri Lanka y la India, principalmente en grupos tribales, siendo parte del
componente indigena del pais (Sengupta et al., 2006). Igualmente, sublinajes del paragrupo
F* se han encontrado en paises como Nepal y Vietman (Cordaux et al., 2004; Sengupta et
al., 2006; Karafet et al., 2008; ISOGG, 2017).

En cuanto al haplogrupo K, éste es un antiguo linaje que al presentar multiples clados
diversificados por Eurasia, Oceania y América, hace pensar que se origind en algun lugar
del Oriente Medio poco después de la expansion fuera de Africa (Karafet, Mendez, Sudoyo,
Lansing & Hammer, 2015), estimdndose una fecha aproximada de 47.400 afios atras
(Karafet et al., 2008). La estructura del linaje K ha sufrido importantes modificaciones en
estos ultimos afios y hasta el momento, son dos los grandes subclados: K1 que contiene a
los linajes L y T, y K2 que presenta una serie de subhaplogrupos para K como también al
resto de linajes derivados M, NO, P y S (Karafet et al., 2015).

En el caso de los individuos identificados como K(xL,M,N,O) se podria esperar que algunos
fueran positivos para T, linaje que no fue evaluado, pero que es frecuente en Europa
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occidental y se ha encontrado en poblaciones nativas y urbanas de Chile y Argentina
(Toscanini et al., 2011; de Saint Pierre, 2013; Toscanini et al., 2016). O, por otro lado, ser
sublinajes propiamente K*, los que presentan una distribucion acotada a poblaciones de
Indonesia, Oceania, Australia y del Sudeste Asiatico (Karafet et al., 2015; ISOGG, 2017).

Por su parte, el haplogrupo L tiene una distribucién mas amplia, siendo frecuente en el
subcontinente Indio y en otras regiones como Medio Oriente, Asia Central, norte de Africa
y la costa mediterranea de Europa, con una proporcion relativamente menor (Cinnioglu et
al. 2004; Sengupta et al. 2006; Karafet et al., 2008). En poblaciones urbanas del pais se
ha descrito, pero en frecuencias que no superan el 3% (Toscanini et al., 2016; Flores, 2016).

Finalmente, el haplogrupo O es dominante en Asia oriental, zona geogréfica donde se
concentran las frecuencias mas altas para este haplogrupo, bordeando el 75% en China,
un 50% en Japon y con una menor proporcion en Asia Central y Oceania (Deng et al., 2004,
Karafet et al., 2008; Yan et al., 2011). Este linaje fue encontrado en un solo individuo del
gue no se tiene informacion, por lo que no es posible asegurar la presencia de este linaje
en laregion de Antofagasta. A pesar de ello, no resultaria extrafio encontrarlo, considerando
que el norte del pais recibié un importante nimero de migrantes chinos durante los siglos
XIX y XX (INE, 1931), siendo mayormente hombres solteros quienes acostumbraron a
formar alianzas con chilenas o extranjeras habitantes de la region (Cussen, 2016).

En cuanto al componente africano, éste no fue posible de determinar puesto que no se
encontraron individuos portadores de los haplogrupos A o B, de origen africano, ni tampoco
se analizé la variabilidad del haplogrupo E. Este haplogrupo corresponde al clado mas
diverso de todo el arbol filogenético (Karafet et al., 2008), concentrando esta variedad de
subgrupos en el norte de Africa, lugar donde se habria originado este linaje (ISOGG, 2017).
Se distribuye por Africa, Medio Oriente, Europa y escasamente en el centro y sur de Asia
(Hammer et al., 1998; Cruciani et al., 2002; Semino et al., 2004; Karafet et al., 2008).

Dada su amplia distribucién, no es posible proponer un origen africano para los linajes E
presentes en poblaciones sudamericanas, ya que también es posible atribuirle un origen
europeo. Elbla es el principal haplogrupo paterno encontrado en Africa (Hammer et al.,
2001 en Garcia et al., 2018), por lo que ha sido utilizado como referencia para estimar el
aporte africano, pero se reconoce que considerar a los linajes E(xE1lbla) como europeos
podria estar subestimando a dicho componente africano (Garcia et al., 2018).

En Chile, a partir de estudios gendmicos se ha calculado el componente africano en un
3,01%, observandose la mayor proporcion en la zona norte del pais con un 3,89%
(Eyheramendy et al., 2015). Particularmente, las regiones del norte, a diferencia del resto
del pais, recibieron importantes oleadas de esclavos negros, tanto hombres como mujeres,
quienes fueron forzados a migrar desde los primeros momentos de la colonia como parte
de los bienes personales de los conquistadores espafioles (Cussen, 2016). Fueron
empleados frecuentemente como mano de obra en las &reas mineras de la zona para suplir,
en parte, la falta de masa indigena trabajadora (Mellafe, 1984).
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Un estudio realizado a partir de marcadores uniparentales en poblaciones urbanas del
centro y sur de Chile sefiala que la contribucion patrilineal africana es baja y varia en un
rango de 2,3% a 14% (Vieira-Machado et al., 2016). Sin embargo, estos porcentajes
consideran al haplogrupo DE como indicador de esta ancestria, cuando este clado incluye
tanto al haplogrupo D como E, siendo el primero predominante en el continente asiatico. En
la muestra analizada aqui, obtuvimos que todos los cromosomas Y identificados como DE
resultaron ser haplogrupo E, con frecuencias que bordearon el 10% en ambas ciudades.

Teniendo en cuenta que en paises vecinos el aporte africano se presenta en bajas
proporciones, con un 6% para Bolivia (Cardenas et al., 2015) y entre un 1% - 1,7% en
poblaciones urbanas de Argentina (Corach et al., 2010; Garcia et al., 2018), es probable
gue en la regién de Antofagasta también posea una cifra menor al 10%, considerando
ademas los porcentajes en que se encontré al haplogrupo E y el posible origen europeo de
este linaje. Como otro punto de referencia, en Argentina la proporcién africana promedio
entregada por el cromosoma Y fue 4,7 veces menor que lo indicado por los datos
autosomales (Corach et al., 2010), por lo que se podria estimar que el componente africano
en la muestra analizada aqui sea menor a 3,89%.

Por dltimo, el componente amerindio aparece como minoritario frente al no amerindio,
resultado que no sorprende, si comparamos las frecuencias obtenidas con otras
poblaciones urbanas chilenas y sudamericanas, donde los linajes nativos no alcanzan cifras
superiores al 13% (Flores, 2016; Moraga et al., 2016; Toscanini et al., 2016; Vieira-Machado
et al., 2016). A pesar de que Calama mantiene las diferencias entre las proporciones de
cada componente, llama la atenciéon por presentar una contribucion amerindia mayor
(31,9%), triplicando lo observado en Antofagasta (9,4%) y asemejandose a poblaciones
rurales del pais (Apata, 2015; de Saint Pierre, 2013).

Si observamos en detalle los linajes amerindios encontrados en ambas ciudades de
muestreo, podemos notar un predominio del haplogrupo Q1lblala-M3, el linaje fundador
mayoritario y ampliamente distribuido por el continente americano. En Antofagasta esta
presente con un 6,5%, mientras que en Calama alcanza el 28% incluyendo al individuo que
porta el Unico subhaplogrupo de Q-M3 encontrado en la muestra. En el siguiente apartado
se discutira con respecto a la escasa representacion de sublinajes amerindios.

El resto de haplogrupos nativos corresponde a aquellos que resultaron positivos para el
marcador L54 y negativos para M3. El linaje Q1lbla*-L54 se encontré en la misma cantidad
de individuos para Antofagasta y Calama (n = 3), con frecuencias que no superan el 3,2%.
No es posible establecer una comparacion exacta a nivel de frecuencias con otras
poblaciones urbanas del pais o de Sudamérica, puesto que los negativos para M3 se suelen
considerar como Q*-M242 o el marcador que se evalla es el M346, rio arriba de L54. En
poblaciones nativas, el linaje Qlbla* posee frecuencias que alcanzan el 16,7%,
distribuyéndose principalmente por México y América Central, pero también se ha
encontrado en los Andes peruanos, aunque en una menor proporcion (~4%) (Battaglia et
al., 2013). Si tomamos en consideracion las cifras de los linajes amerindios negativos para
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M3, estos también estan en una baja representacion, que es menor al 10% en poblaciones
urbanas de Chile (Flores, 2016) y mestizas de los paises vecinos (Bailliet et al., 2011;
Cabana et al., 2014; Vullo et al., 2014; Cardenas et al., 2015; Garcia et al., 2018), por lo
que los resultados obtenidos aqui se mantienen dentro de la norma general.

En Antofagasta, un individuo no fue posible de caracterizar para alguno de los linajes rio
abajo de Q-M242. Si bien result6 ser negativo para M3 y L54, el marcador M346 no entrego
resultados concluyentes en la visualizacién del RFLP, por lo que no es posible definir un
haplogrupo final para este individuo. Dado el espectro de linajes amerindios en Sudamérica,
es probable que corresponda al haplogrupo Q1b-M346, pero si fuera negativo para ese
marcador, la presencia de ese linaje (Q*(x346)), infrecuente en América, se podria deber a
migraciones recientes desde Asia (Battaglia et al., 2013) o Europa (Francalacci & Sanna,
2008). Tampoco contamos con la informacion del lugar de nacimiento del abuelo paterno
gue nos pudiera entregar indicios del origen de ese linaje.

La representacion de los linajes amerindios en la region de Antofagasta puede explicarse
por la continuidad de estos desde tiempos tempranos en la zona, como también a la llegada
de migrantes de otras regiones del pais y transfronterizos, principalmente de origen
indigena. El area de los Andes Centro Sur se ha caracterizado por una alta movilidad de
sus poblaciones en tiempos prehispanicos y que se ha mantenido durante los siglos
historicos. Como se expuso en el capitulo de Resultados, de las ciudades muestreadas fue
Calama la que exhibe una mayor cantidad de linajes amerindios donde una cantidad
considerable de individuos tenia a su abuelo paterno (o padre) nacido en localidades
cercanas a Calama (n = 7), en la misma ciudad (n =6) o en regiones del Norte Chico (n =
3). Ademas, otra cantidad no menor de estos linajes (n = 6) tiene su origen geografico fuera
de Chile, en paises vecinos, especialmente de Bolivia y Argentina. La asociacion entre
linajes amerindios y lugares de nacimiento especificos se pudo evidenciar mediante el
analisis de correspondencia multiple donde los lugares de nacimiento agrupados en las
categorias “Fuera de Chile” y “Pueblos” aledafios a Calama mostraron una estrecha
relacién con una alta contribucién de haplogrupos amerindios (Qlblala-M3 y Qlbla-L54
contenido en Q*-M242). Menor fue la asociacién con la categoria “Calama-Chuquicamata”
y Calama como lugar de muestreo (ver Figura 10).

Estos resultados concuerdan con lo descrito para la ciudad de Calama en cuanto a su
conformacion demografica en los ultimos siglos. Durante el auge salitrero y minero que se
vivié en la region, Calama experimentd un alto flujo migratorio proveniente de poblados
indigenas cercanos a la ciudad, asi como también de bolivianos y argentinos de los sectores
cordilleranos, movidos principalmente por motivos econdmicos (Sanhueza & Gundermann,
2007; Gonzalez, 2011a; Gonzalez et al., 2015b). Si ademas observamos el andlisis de
correspondencia simple (ver Anexo Il) realizado en base al lugar de nacimiento del abuelo
paterno y el individuo (i.e. nieto) es posible visualizar que los abuelos paternos nacidos en
pueblos aledafios a Calama (como San Pedro de Atacama y Caspana) se asocian mas
cercanamente a individuos nacidos en Calama-Chuquicamata que a aquellos nacidos en
los pueblos cordilleranos, avalando este flujo migratorio descrito desde la historiografia
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regional. Los abuelos nacidos fuera de Chile también se asocian mas cercanamente con
individuos de Calama, pero de igual manera con regiones del Norte Grande, dando cuenta
de una distribucion mas amplia para los migrantes transfronterizos. El resto, en general,
muestra una continuidad generacional con respecto a los lugares de nacimiento. No
obstante, es importante sefialar que las categorias de lugar de nacimiento externas a la
zona norte de Chile son representadas por un bajo n.

Siguiendo con el analisis del componente amerindio, el microsatélite DYS393 con la
variacion alélica 14 sélo estuvo presente en 5 individuos, los cuales efectivamente tienen
asociado un lugar de nacimiento en el sector de los Andes Centro Sur. Esta frecuencia
(14,7%) es menor a lo esperado, considerando que en poblacion Aymara del norte de Chile
se ha encontrado en un 78,6% (Moraga et al., 2016) y que poblacion rural del valle de
Camarones mostro una fuerte asociacion con este alelo (Apata, 2015). Sin embargo, una
gran parte de los individuos (n = 19) con el alelo 12 o 13 presente, también tienen a su
abuelo paterno (o padre) nacido en el norte e incluso en sectores de la precordillera andina.

Sumado a esto, se constato que el Unico individuo portador de un subhaplogrupo de Q-M3,
el Qlblalald-SA01, no posee el alelo 14 para el STR DYS393, siendo que ese sublinaje
se ha adscrito a poblaciones Quechua y Aymara del altiplano peruano y boliviano,
respectivamente (Jota et al.,, 2011; Battaglia et al., 2013). Este resultado era esperable
considerando que los estudios donde se ha evaluado este subhaplogrupo en conjunto con
el microsatélite (Battaglia et al., 2013; Jota et al., 2016), muestran que no existe ningun
caso en que se den los dos eventos al mismo tiempo (positivo para SAO01 y alelo 14 para
DYS393), a pesar de que ambos son caracterizados como marcadores de la region andina.

Recapitulando lo expuesto hasta el momento, podemos dar cuenta que las diferencias
observadas en las frecuencias de linajes amerindios y no amerindios entre ambas ciudades
responden a los procesos histéricos que influyeron en el devenir de las distintas poblaciones
de la regién. En el caso de Calama, la alta proporcion de haplogrupos nativos, en
comparacion a otras poblaciones urbanas del pais, se ha vinculado con movimientos
poblacionales que involucraron a poblacion indigena de los pueblos cordilleranos, quienes,
presionados por la expansion de la industria minera y el abandono de las actividades
econdmicas tradicionales, decidieron migrar a finales del siglo XIX hacia Calama y sus
alrededores, donde fueron insertos a la economia regional y nacional como mano de obra
barata (Sanhueza & Gundermann, 2007). Fue a partir del afio 1930 cuando se observa una
intensificacion del flujo migratorio hacia Calama y Chuquicamata, periodo donde se observo
una progresiva integracion de la poblacion atacamefia en la sociedad chilena y la
administracion estatal (Gundermann, Gonzélez & Durston, 2018).

El auge salitrero y la apertura de la mina cuprifera de Chuquicamata en 1912 también
impulsé la migracion transfronteriza de bolivianos, argentinos y peruanos (Cussen, 2016),
los que se asentaron dispersamente por la region de Antofagasta, aunque en los valles
interiores y las tierras altas predominoé la presencia de poblacion indigena y rural, dada la
cercania y similitud que tenian estos lugares con respecto a sus contextos de origen
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(Gonzalez et al., 2015b). Asi, Calama, Chuquicamata y los poblados cercanos fueron parte
de los destinos principales para las oleadas migratorias sudamericanas, mientras que en
Antofagasta y la costa en general, la inmigracion fue primordialmente europea y siguié un
patrén estratégico, ya que los migrantes decidieron asentarse en las urbes salitreras donde
su capital pudiera prosperar y se impulsara su movilidad social (Gonzélez, 2011a). De esta
manera, la ciudad de Antofagasta se convirtié en un centro de desarrollo econémico que
atrajo a numerosas nacionalidades, incluso desde antes, con el periodo de bonanza que
afectd a Cobija y a Mejillones gracias al guano, durante la mitad de siglo XIX. El importante
contingente extracontinental que arribé al litoral costero de la region de Antofagasta,
fendmeno que no habria ocurrido con la misma intensidad en los pueblos interiores, puede
explicar la marcada representaciéon y diversidad de linajes paternos foraneos, asi como
también la drastica pérdida de linajes amerindios en la ciudad de Antofagasta.

9.2. Laregién de Antofagasta en el panorama nacional y sudamericano.

Una vez que se examind el lugar de nacimiento del abuelo paterno o padre y se consideré
a aquellos nacidos en la region de Antofagasta, la muestra resultante (n = 129) fue
reorganizada en cuatro categorias: Zona Costera (n = 55), Calama-Chuquicamata (n = 37),
Oficinas salitreras (n = 14) y Pueblos aledafios a Calama (n = 12). Esta decisién
metodoldgica estuvo fundada en la realizacion de andlisis adicionales que permitieran ver
en detalle otras diferencias al interior de la regién, donde el aspecto geografico sea un factor
importante.

Esta muestra conformada para la region de Antofagasta sigue una distribucion similar a la
observada en otras poblaciones urbanas del pais. Se mantiene una mayor proporcién de
linajes de origen foraneo por sobre los nativos, pero se alcanza un 17,2% de linajes
amerindios, lo que resulta ser aproximadamente el promedio entre los valores de
Antofagasta y Calama como lugares de muestreo. Si comparamos esta cifra con el resto de
las poblaciones urbanas del pais, observamos que se encuentra levemente superior al
promedio, lo que permitiria apoyar la idea de que las poblaciones nortinas en general
poseen frecuencias mas altas para los linajes amerindios, debido a que los procesos de
colonizacién y mestizaje en el norte de Chile no fueron tan intensos como si ocurrié en la
zona centro y sur del pais (Eyheramendy et al., 2015).

En cuanto a las submuestras creadas siguiendo el criterio geogréfico, las poblaciones de
Zona costera (Mejillones, Antofagasta, Tocopilla y Taltal) y Calama-Chuquicamata exhiben
una diversidad y proporcion de linajes paternos similares (ver Figuras 9a y 9b) y si bien la
contribucién amerindia sigue siendo mayor en Calama-Chuquicamata (16,2%), ésta
corresponde aproximadamente a la mitad de lo observado en Calama como lugar de
muestreo y se acerca a las cifras reportadas en otras ciudades urbanas de Chile. Lo anterior
estaria dando cuenta que la proporcién de linajes amerindios evidenciada en la muestra de
Calama responde al importante aporte de los poblados indigenas del sector cordillerano.
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Con el filtro aplicado a las muestras también se redujo la diversidad genética en estas dos
categorias con respecto a los lugares de muestreo. Esto se reflejo en la ausencia de los
haplogrupos L, O y Qlbla en ambas submuestras y de J2 en Calama-Chuquicamata,
explicado en algunos casos por la ausencia de informacién asociada a las muestras. En los
otros dos grupos, Oficinas salitreras y Pueblos aledafios, la diversidad genética es baja
debido, en gran parte, al pequefio tamafio muestral que puede estar omitiendo otros linajes
presentes en las poblaciones que pertenecen a esas localidades. En el caso de las
Salitreras, solo estan presentes 3 haplogrupos foraneos (F, G y R) mas el linaje amerindio
Q-M3, La alta proporcion de linajes no amerindios se vincula con la historia del lugar, ya
que las oficinas salitreras fueron receptoras de migrantes provenientes de distintas
nacionalidades inter e intra continentales en el periodo del auge salitrero, razén por la que
se esperaria también una mayor heterogeneidad de la observada.

Con respecto a la submuestra de Pueblos aledafios a Calama, en la Figura 9d se observa
la situacion contraria a lo descrito hasta el momento, encontrando una mayor proporcién
(66,7%) y diversidad de linajes amerindios por sobre los fordneos que solo fueron
representados por dos haplogrupos, K y R. Dentro de los linajes nativos, en San Pedro de
Atacama encontramos un cromosoma Y portador del subhaplogrupo Qlblalald-SAO01, el
que ha sido adjudicado a la zona andina central de Sudamérica. El importante componente
amerindio en estos pueblos cordilleranos no debe sorprender, conociendo la historia de
esta region. En un primer momento, los habitantes al interior del despoblado de Atacama
se caracterizaron por mantener resistencia a los conquistadores espafoles, lo que, sumado
a la pobreza en recursos naturales, significé que este sector no fuera considerado relevante,
retrasando su ocupacioén efectiva e integracion a la légica colonial (Hidalgo, 2012). Por otro
lado, la ubicacion geografica de estos pueblos resulté ser estratégica, ya que los escenarios
en altura se constituyeron como una barrera o factor disuasorio para los invasores
espafioles durante el periodo colonial, permitiendo un relativo aislamiento que dificult6 el
contacto y mestizaje entre ambos grupos (Dipierri et al., 1998 en Bailliet et al., 2011).

El importante flujo migratorio extra continental, principalmente europeo, que llegoé hacia las
costas de la region antofagastina, los centros salitreros y en menor medida al interior de la
region, cambio el perfil de las poblaciones habitantes de esta zona. No obstante, estos
fendmenos migratorios también ocurrieron en Sudamérica y a lo largo de Chile, donde
politicas gubernamentales fomentaron el arribo de europeos, quienes contribuirian al
progreso del pais en las décadas finales del siglo XIX (Cussen, 2016). No se debe olvidar,
ademas, que en los tiempos de conquista, la inmigracion europea fue mayor en la zona
centro del pais, por lo que junto a estas razones, las poblaciones urbanas de Chile han
mostrado compartir una composicion de linajes similar entre si, marcada por un
predominante componente fordneo y escaso componente americano, lo que ha significado
el agrupamiento de poblaciones lejanas geograficamente.

Un aspecto que llama la atencién es la situacion de Calama y su relacién con las distintas
poblaciones del pais a través de los andlisis realizados. Si en primer lugar observamos el
dendrograma generado con los lugares de muestreo (Figura 12), Calama logra
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diferenciarse significativamente del resto de las poblaciones urbanas, manteniendo una
menor distancia con Concepcion. Sin embargo, una vez filtrada la muestra segun las
categorias de lugar de nacimiento (Figura 11), esta estructura se rompe y Calama-
Chuquicamata se posiciona junto al resto de poblaciones urbanas de Chile, pero continta
presentando bajas distancias genéticas con Concepcion y Oficinas Salitreras. Esto ultimo
no es visualizado por medio del PCA (Anexo V), donde Calama-Chuquicamata junto a Zona
costera y las otras poblaciones chilenas se ubican en el lado derecho del Componente 1,
explicado por la mayoria de los haplogrupos no amerindios. De esta forma, volvemos a
constatar que Calama-Chuquicamata muestra una composicion de linajes paternos similar
a la exhibida por otras ciudades del pais donde el componente foraneo es el predominante.

Otra diferencia observada entre ambos andlisis corresponde a las agrupaciones formadas
por los dendrogramas (Figura 11 y 12) entre Santiago-lquique y Punta Arenas-Zona
costera/Antofagasta y la visualizacién de éstas en el PCA. En el primer caso, la relacion
entre estas dos poblaciones, distantes geograficamente, se mostraba inalterable con los
distintos niveles de resolucion aplicados al analisis de Fsr, pero cuando se observa el PCA
realizado a partir directamente de las frecuencias (Anexo V), las poblaciones se encuentran
en distintos cuadrantes y Santiago se vincula a una mayor frecuencia de R y J2, mientras
gue lguique se asocia a los haplogrupos DE y J. Esta situacién de inconsistencia entre los
dos tipos de andlisis puede ocurrir porque si bien ambos se realizan en base a las mismas
frecuencias de haplogrupos, los métodos de agrupacién que utilizan son distintos.

De igual manera, las relaciones que se generaron en los dendrogramas entre Punta Arenas
con Zona costera (Figura 11) y Antofagasta (Figura 12), no fueron evidenciadas a través de
los PCA. Es interesante analizar con mayor detalle la relacién entre las poblaciones de
Antofagasta y Punta Arenas puesto que ambas ciudades fueron receptoras de un
importante contingente croata a finales del siglo XIX e inicios del XX. Al evaluar los valores
de Fst (Anexo VI) entre estas dos ciudades se observa una baja distancia genética por lo
que se agrupan juntas en el dendrograma, pero esta relacion desaparece cuando
observamos el PCA (Anexo VIl), donde Punta Arenas se posiciona al centro del plano y se
encuentra mas cercana a San Felipe-Los Andes que a Antofagasta.

En cuanto al PCA realizado con las submuestras de andlisis (Anexo V), San Felipe-Los
Andes se encuentra espacialmente mas cerca de Punta Arenas que de Zona costera,
relacién contraria a la observada en el dendrograma (Figura 11). Las poblaciones de la
Zona costera se asocian a las frecuencias de los haplogrupos | y G, mientras que para
Punta Arenas pesan mas los haplogrupos R y J2. En ambos PCA, podemos ver que
Antofagasta como Zona costera se asocian a una alta frecuencia del haplogrupo I, siendo
uno de sus subclados (I12a1-P37) el que presenta una alta representacion en las costas e
islas del Mar Adriatico (Barac et al., 2003; Perici¢ et al., 2005). Para profundizar en la posible
relacion genética entre Antofagasta y Punta Arenas por el aporte croata, seria necesaria la
tipificacion de nuestras muestras para los haplogrupos representativos de ese pais.
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Por otro lado, la comparacion de las submuestras de la segunda regién con poblaciones
nativas de Chile fue consistente en ambos analisis, permitiendo una mejor explicacién de
los grupos generados por el dendrograma de la Figura 13. Nuevamente, la poblacion de
Pueblos aledafios es la que se diferencia del resto de categorias para la region de
Antofagasta y se posiciona cerca genéticamente de la mayoria de las poblaciones nativas
analizadas a lo largo de Chile.

Con respecto al panorama sudamericano, también se realizé un analisis de componentes
principales (Figura 14) comparando el contexto geografico y cultural mas cercano a la
region de Antofagasta que corresponde a los Andes Centro Sur. Debido a que la muestra
analizada en la presente memoria pertenece a poblacién urbana, se buscaron estudios
realizados en poblaciones sudamericanas del mismo tipo o mestiza. Este criterio limito el
espectro de datos a utilizar, sobre todo en Peru, donde los estudios con cromosoma Y
suelen realizarse en grupos nativos y los marcadores utilizados son en su mayoria
microsatélites, impidiendo la comparacion a nivel de SNP y haplogrupo asociado. De esta
manera, las poblaciones comparadas no incluyeron a representantes peruanos, reduciendo
el analisis comparativo solo a poblaciones del area circumpunefia de Bolivia y Argentina.

Por medio del PCA (Figura 14), podemos ver que la tendencia se repite y las poblaciones
se separan o0 agrupan en funcion de los linajes amerindios y no amerindios. Pueblos
aledafios a Calama vuelve a diferenciarse de las otras submuestras de la region de
Antofagasta dada su notable proporcién amerindia, ubicAndose al lado izquierdo del
componente 1, el que ademas se ve explicado por el haplogrupo K, pero en menor medida.
Los cuadrantes | y IV en el lado derecho del plano explican el resto de la variabilidad del
componente 1 asociada a los macrohaplogrupos foraneos DE, Fy R.

Es probable que la distribucion observada en el plano responda a una historia colonial
similar entre las poblaciones agrupadas a uno u otro lado del Componente 1. El norte de
nuestro pais a partir de estudios autosomales se ha caracterizado como una zona donde
se conserva una mayor proporcion del componente amerindio (Eyheramendy et al., 2015).
De manera similar, en Argentina donde se han realizado numerosas investigaciones a partir
de cromosoma Y, la frecuencia de Q-M3 ha mostrado una disminucién de norte a sur, a lo
gue se suma el factor de la altura que habria actuado como una barrera geogréfica para los
conquistadores europeos en los primeros momentos de la colonia, explicando las altas
frecuencias de linajes amerindios en regiones del noroeste de Argentina como Jujuy y Salta
gue superan el 50% (Jurado, 2015). Precisamente estas dos poblaciones de NOA son las
gue se agrupan junto a otras poblaciones cercanas a la cordillera de los Andes como la
poblacion andina de La Paz y subandina de Chuquisaca en Bolivia, Camarones en la region
de Arica y Parinacota, que ha sido definida con un importante componente alto-andino
(Apata, 2015) y Pueblos aledafios a Calama que contiene a algunos de los poblados
cordilleranos de la region. En cuanto a La Paz, hay que tener cautela al relacionarla con
estas poblaciones, ya que estudios mas recientes la han caracterizado como una poblacién
cosmopolita con un gran componente fordneo (Cardenas et al., 2015).
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Ademas, es importante no olvidar la constante migracién transfronteriza al interior de esta
area y que durante los siglos XIX y XX signific6 un constante movimiento poblacional
fundamentalmente indigena y rural entre las distintas localidades aledafias a las fronteras
actuales, enriqueciendo el aporte indigena en el pool genético de sus descendientes.

De las poblaciones descritas en el lado izquierdo del plano, Salta y Azapa son las que se
desplazan mas cerca del eje Y y Oficina Salitreras lo hace desde el lado derecho, indicando
una diferencia menos marcada entre las proporciones de linajes amerindios y no
amerindios. Este componente foraneo es el que predomina en las poblaciones de la Zona
costera y Calama-Chuquicamata de la region de Antofagasta, las cuales se muestran
cercanas en el plano y de igual modo, las poblaciones argentinas de La Rioja y Tucuman.
En Catamarca, Iquique y Oficinas Salitreras prima la alta frecuencia del haplogrupo R (56%-
58%), que las posiciona en el cuadrante IV. En general, es probable que estas poblaciones
hayan sufrido un proceso de mestizaje con mayor intensidad y un considerable flujo
migratorio de caracter principalmente europeo en siglos mas recientes, como se ha descrito
para las poblaciones costeras de Antofagasta, siendo lquique el equivalente en la regién de
Arica y Parinacota. Si bien las provincias argentinas pertenecen al NOA, su ubicacién mas
al sur que Jujuy y Salta, podria explicar la disminucién de los linajes amerindios.

En vista de la importancia que adquiere el componente amerindio en los andlisis
comparativos a nivel sudamericano, nos detendremos en éste, especificamente en la
variabilidad del linaje amerindio mas representado en el continente americano, el Qlblala-
M3. En las ultimas décadas se han descrito subhaplogrupos para este linaje, los que en
general han mostrado una distribucién geogréafica mas restringida, asociada a fenbmenos
regionales o locales (Bisso-Machado et al., 2012).

La revision bibliografica realizada en busca de casos reportados para estos sublinajes y
gue es expuesta en la Tabla 6, da cuenta de la baja representacion de estos en las
poblaciones sudamericanas. En la mayoria de las poblaciones descritas no superan el 10%
de los cromosomas Y identificados como Q-M3 y el porcentaje es alin menor cuando se
considera el total de los individuos muestreados. En el caso de Qlblalald-SAO01, la
identificacion de este nuevo subhaplogrupo significo la tipificacion de 1.637 individuos
provenientes de distintos grupos étnicos de Perq, Bolivia, Ecuador y Brasil, donde solo 16
sujetos presentaron el estado derivado para este marcador, proporcién que no alcanza el
1%. Sin embargo, su restriccién a poblaciones de los Andes centrales le otorgd la relevancia
gue tiene como marcador de un patrén evolutivo distinto para el linaje fundador en esa zona.
Considerando la escasa frecuencia de estos suhaplogrupos en Sudamérica y la ausencia
de algunos en poblaciones cercanas a Chile, era esperable encontrarnos con una situacion
similar en la regidn de Antofagasta, especialmente dado el bajo n para Q-M3 de este estudio
(n =35). Un solo individuo resulto ser portador del linaje Q1blalald-SA01, el que segun la
informacion del abuelo paterno, seria originario de San Pedro de Atacama. Si recordamos
lo expuesto en Antecedentes, este poblado cordillerano fue uno de los principales centros
socioecondmicos en época prehispanica, permitiendo la articulacion de esta region con
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otras areas de interaccion a larga distancia, como las tierras altas de los Andes, gracias a
los circuitos de movilidad y redes de intercambios entre estas poblaciones.

La presencia en poblacién chilena de este linaje, adscrito a poblaciones del altiplano
peruano y boliviano, permite apoyar la idea de una interaccion y flujo genético entre las
distintas poblaciones de los Andes Centro Sur en tiempos tempranos. Teniendo en cuenta
que la zona andina se caracteriz6 por un importante flujo génico en direccién norte-sur entre
las poblaciones que hoy habitan Peru y Bolivia y en menor grado con poblaciones de los
Andes chilenos (Gémez-Carballa et al., 2018) y que ademds, este mismo patrén haya
seguido el linaje Q-SA01 (Jota et al., 2016), era esperable obtener un bajo porcentaje para
este marcador. Sin embargo, es importante reconocer que nuestro conocimiento con
respecto al origen de este linaje en la muestra se limita a la tercera generacion patrilineal,
por lo que no se debe descartar su presencia en la segunda regién por razones como la
llegada de migrantes provenientes de las tierras altas de Perl o Bolivia en siglos histoéricos.

A pesar de lo que se ha descrito para este linaje, si consideramos los datos concretos que
existen para SA01, en Bolivia se report6é un solo caso en un total de 524 bolivianos dentro
de los 1.637 individuos muestreados. La bajisima representacion en aquel pais puede ser
de caracter aleatorio y no significar una adscripcion a poblaciones del altiplano de Bolivia.
Siguiendo esta linea, es probable que Q1lblalald-SA01 corresponda a un linaje especifico
de los Andes peruanos y no de los Andes centrales de manera generalizada. Los otros dos
marcadores que se han descrito como andinos M557 y PV2, también estdn presentes
Unicamente en Perd, por lo que se vuelve necesario una busqueda de SNPs que describan
a las poblaciones andinas. De igual manera, los otros subhaplogrupos de Q-M3 muestran
una presencia marginal a lo largo y ancho de Sudamérica (inferior al 10%). Solo M19 exhibe
una mayor representacion entre distintas poblaciones del continente, pero parece estar
asociado a un grupo particular de Colombia puesto que ahi concentra sus mayores
frecuencias (~ 67% en poblacién Ticuna).

De acuerdo a lo expuesto previamente y lo obtenido en nuestra muestra, podemos decir
gue no estamos frente a buenos marcadores poblacionales, por lo que resulta necesario,
por un lado, impulsar la evaluacion de los subhaplogrupos ya descritos en otras poblaciones
de Sudamérica, partiendo por Chile, donde no se habia explorado la variabilidad del
principal linaje paterno amerindio y por el otro, seguir con la blsqueda de nuevos
marcadores que sean informativos y Utiles filogenéticamente hablando.

9.3. Consideraciones finales y proyecciones futuras.

Esta memoria ha permitido caracterizar genéticamente a parte de la poblacién
perteneciente a la region de Antofagasta, por medio de marcadores uniparentales.
Especificamente, la presente investigacion se constituye como el primer estudio que
entrega datos de cromosoma Y en la segunda region de Chile a través de SNPs de la region
no recombinante y se suma a la escasa lista de estudios realizados en poblaciones mestizas
del norte del pais. Ademas, corresponde al primer estudio chileno que caracteriza
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subhaplogrupos amerindios de Q-M3 en poblaciones vivas. Si bien los resultados obtenidos
no son representativos de la segunda region en su totalidad, nos proporcionan una
aproximacion a los linajes paternos que componen el pool genético de estas poblaciones.
De esta forma, al ser una investigacion principalmente exploratoria, es esencial precisar
algunas limitaciones o consideraciones para guiar futuros estudios en la region.

En primer lugar, como se dejo entrever a lo largo de la discusién, si se hubiese caracterizado
la variabilidad de algunos haplogrupos fordneos, como el R, | o E, se podria haber
alcanzado una mayor claridad con respecto al origen de los linajes y los distintos
movimientos migratorios que forjaron la composicién genética de las poblaciones actuales
en la region. Sin embargo, puesto que el proyecto de esta memoria no tenia en
consideracién esos objetivos, no se evaluaron sublinajes al interior de otros haplogrupos, a
excepcion de Q y Q-M3. Para una caracterizacion mas acabada del cromosoma Y en la
region, es necesario una mayor resolucion de los haplogrupos.

Como segundo punto, una importante limitacion metodolégica en esta memoria fue el
trabajo con frecuencias a nivel comparativo. En primera instancia, la informacion frecuencial
disponible en la literatura, asociada a distintos niveles de resolucion de haplogrupos,
restringié el total de poblaciones a comparar. De acuerdo con Mendisco et al. (2014), la
resolucion obtenida con el andlisis de haplogrupos en América no es la suficiente para
discutir de manera precisa los procesos microevolutivos que moldearon genéticamente a
las antiguas poblaciones americanas y modernas en nuestro caso, por lo que desde el
cromosoma Y proponemos la utilizacion de otros marcadores como los STRs para
evidenciar niveles de estructuracién poblacional al interior de los haplogrupos (Moraga et
al., 2016), medida que a su vez, permitiria una comparacion poblacional mas amplia, al ser
la estrategia metodologica mas usada actualmente.

Por otro lado, el efecto de un tamafio muestral reducido en las frecuencias relativas
obtenidas también debe tenerse en consideracion. Las interpretaciones realizadas a partir
de las submuestras creadas para este estudio deben que ser cautelosas, considerando el
bajo n de éstas, en especial de Oficinas Salitreras (n = 14) y Pueblos aledafios a Calama
(n =12). A pesar de lo anterior, los andlisis comparativos con estas categorias constituyen
un ejercicio valido para aproximarse a las relaciones genéticas entre poblaciones chilenas
y sudamericanas. Ademas, en vista de los resultados obtenidos con éstas, especialmente
la Ultima, seria interesante analizar otras areas de estudio como las pequefas localidades
en la cordillera andina de la segunda regiébn que mostraron concentrar una mayor
proporcioén de linajes amerindios, incluyendo un caso de sublinaje de Q-M3.

Por dltimo, una limitante de trabajar con marcadores uniparentales corresponde a la
obtencion parcial de informacion, puesto que con el cromosoma Y sélo damos a conocer la
historia paterna de las poblaciones. Por esta razén, es que préoximas investigaciones deben
tener en consideracion el uso de marcadores nucleares para complementar los resultados
y obtener una vision mas global de lo ocurrido en la region.
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10. CONCLUSION

La presente memoria tuvo el objetivo de analizar la composicién genética del cromosoma
Y en la region de Antofagasta y compararla con otras poblaciones de Chile y de los paises
vecinos pertenecientes a los Andes Centro Sur, permitiendo poner a prueba las hipétesis
planteadas para la pregunta que guié esta investigacion. A continuacion, se resumen las
principales conclusiones obtenidas:

-
£

)

La caracterizacion de los haplogrupos de cromosoma Y en la region de Antofagasta
permitié estimar el sesgo por sexo en el mestizaje, caracteristico de las poblaciones de
América Latina, al evidenciar la drastica reduccion de linajes amerindios en el pool
genético paterno y el predominio de una alta diversidad de linajes foraneos,
principalmente europeos.

Las poblaciones de Antofagasta y de la zona costera en general, presentan una baja
representacion del componente amerindio en comparacion a Calama y las localidades
aledafias, donde se conserva un porcentaje mayor de linajes amerindios. Las
diferencias observadas entre Antofagasta y Calama responden a patrones migratorios
especificos a los distintos contingentes que arribaron a la region entre los siglos XIX 'y
XX.

Las poblaciones de la region de Antofagasta no muestran una diferenciacion
significativa con respecto a las otras poblaciones de Chile mestizo, a excepcién de los
pueblos aledafios a Calama, donde la marcada contribucion amerindia las separa
genéticamente del resto de poblaciones urbanas y las relaciona estrechamente con
poblaciones nativas del pais. Asi mismo, tampoco se constatd una correspondencia
entre cercania genética y cercania geografica entre las distintas poblaciones
analizadas, sino que reflejan el impacto de la migracién a lo largo de Chile, que ha
resultado en una homogeneizacién de la configuracion genética de éstas.

Al comparar la region de Antofagasta en el contexto de los Andes Centro Sur, las
poblaciones mas cercanas entre si y, por ende, a la cordillera de los Andes, mostraron
una alta frecuencia de linajes amerindios que tiene estrecha relacion con una historia
colonial compartida para las regiones de altura.

La casi nula representatividad de subhaplogrupos para Qlblala-M3 en la muestra
analizada se corresponde con la escasa frecuencia de estos a nivel sudamericano. La
presencia de Qlblalald-SAOl en San Pedro de Atacama permite apoyar la idea de
flujo genético entre las poblaciones de los Andes Centro Sur en tiempos prehispanicos,
posicionando al Norte Grande dentro de estas dinamicas poblacionales, pero se
necesitan mas estudios para confirmarlo, mientras que el altiplano de la segunda region
se constituye como un buen referente para la busqueda de nuevos sublinajes nativos.
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12. ANEXOS

Consentimiento informado elaborado para Proyecto Fondecyt #11150453

'
SP “%\ COMITE DE ETICA DE LA INVESTIGACION R AT oo
Facultad de Ciencias Sociales @nthop oLOGYQ
E @ UNNERSIDAD DE CH‘LE UNIVERSIDAD DE CHILE

Consentimiento Informado para Muestras Biolégicas

Usted ha sido invitado(a) a participar en la investigacién “Analisis y descripcion de
mitogenomas, haplogrupos mitocondriales y de cromosoma Y amerindios en el norte
de Chile”. Su objetivo es analizar marcadores genéticos de ADN mitocondrial y cromosoma
Y para estudios de poblamiento del norte de Chile. Usted ha sido seleccionado(a) porque
cumple con el criterio de seleccion del estudio, es decir, individuo adulto nacido un una
comuna perteneciente a alguna de las regiones del norte de Chile; Tarapaca, Arica y Parinacota,
Antofagasta y/o Atacama.

La investigadora responsable (IR) de este estudio es la Prof. Michelle de Saint Pierre
Barrera, de la Facultad de Ciencias Sociales de la Universidad de Chile. La investigacion es
patrocinada por el proyecto FONDECYT N° 11150453.

Los estudios marcadores moleculares, también llamados genéticos, han sido usados con
éxito para estudiar la historia, migraciones y origenes de las poblaciones. En estos estudios se
analiza la informacién presente en el ADN, la cual se encuentra presente en las células del
cuerpo. Dos tipos de analisis de ADN han sido los mas usados en estudios de poblamiento, los
que analizan el ADN proveniente de las mitocondrias, que es heredado por via materna, es
decir de madres a hijas e hijos, y los provenientes del cromosoma Y, heredado por via paterna,
es decir de padres a hijos. El objetivo de este proyecto es el estudiar el origen de las
poblaciones del norte de Chile, estudiando los informacién genética especifica presente en el
ADN mitocondrial y de cromosoma Y de una persona nacida en la regiéon 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 Perd,
Bolivia y Argentina, detectar eventos migratorios antiguos, conocer la antigiiedad de las
poblaciones originales, etc.

Para decidir participar en esta investigacién, es importante que considere la siguiente
informacién. Siéntase libre de preguntar cualquier asunto que no le quede claro:

La colaboracién que se le solicita consiste en la donacién de una muestra de saliva de 2
a 3 ml. Este procedimiento no tomara mas de 5 minutos, no existiendo riesgos, complicaciones
médicas o efectos no deseados.

Se realizard un pequefio cuestionario que durardi menos de 10 minutos, y abarcara
preguntas respecto a su lugar de nacimiento, asi como el de sus padres y abuelos (en caso de
conocetlos) y si reconoce su pertenencia (o la de sus padres/abuelos) a algtin pueblo originario.
Este cuestionario seré realizado junto con la toma de muestra de saliva.
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Facultad de Ciencias Sociales NeNroPpOoLOGYQ

COMITE DE ETICA DE LA INVESTIGACION DEPARTAMENTO DE }
UNNERS'DAD DE CHILE UNIVERSIDAD DE CHILE

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

Su participacion es absolutamente voluntaria. Usted tendra la libertad de contestar las
preguntas que desee, como también de detener su participaciéon en cualquier momento que lo
desce. Esto no implicara ningun pertjuicio para usted.

Todas sus opiniones seran confidenciales, y mantenidas en estricta reserva. En las
presentaciones y publicaciones de esta investigacién, su nombre no aparecera asociado a
ninguna opinién particular. Los datos obtenidos en este estudio seran confidenciales y
formaran parte del proyecto FONDECYT antes mencionado y comunicaciones cientificas en
los que se mostraran los resultados generales del presente estudio, sin mencionar nombres ni
otra forma de identificacion de las personas donantes. Las muestras seran etiquetadas con un
codigo y los datos obtenidos serdan usados exclusivamente por la IR solo para este estudio y
eventualmente incluidos en las publicaciones que de €l se deriven. En cualquier caso, su
identidad, los datos personales proporcionados y la informacién genética obtenida, nunca
seran revelados ni comunicados con otros fines que los aqui declarados. Las muestras
obtenidas seran guardadas refrigeradas en el Laboratorio de Antropologfa de la Facultad de
Ciencias Sociales, y al finalizar la investigacion seran eliminadas siguiendo los protocolos
establecidos para la destruccion de material biologico.

Usted tiene derecho a conocer los resultados de esta investigacion. 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 direccién de domicilio particular o
correo electrénico para la entrega de los mismos. Dado las caracteristicas de los marcadores
utilizados en este estudio, en el caso de las donantes mujeres recibiran los resultados de su
ADN mitocondrial y en el caso de los donantes hombres el de su ADN mitocondrial y
cromosoma Y.

Si requiere mayor informacién, o comunicarse por cualquier motivo relacionado con
esta investigacion, puede contactar a la Investigadora Responsable de este estudio: Dra.
Michelle de Saint Pierre Barrera; direccion: Ignacio Carrera Pinto N°1045, Facultad de Ciencias
Sociales de la Universidad de Chile; Teléfono: 81912726; email: michelle.desan@gmail.com.
También puede comunicarse con la Presidenta del Comité de Etica de la Investigacion que
aprobé este estudio: Prof. Dra. Marcela Ferrer Lues, Presidenta Comité de Ftica de la
Investigacion, Facultad de Ciencias Sociales, Universidad de Chile; Direccién: Facultad de
Ciencias Sociales, Universidad de Chile. Av. Ignacio Carrera Pinto 1045, Nufioa, Santiago;
Teléfono: (56-2) 2978 9726; email: comité.etica@facso.cl.
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Con su firma usted declara que su participacién es voluntaria, informada, y que no se
debe a influencia o presion por parte del equipo de investigacién. Usted tiene el derecho a
negarse a su participacion en este proyecto como también —en caso de aceptar en primera
instancia a participar- a retirarse en cualquier momento del estudio, sin explicacién o petjuicio.

En el caso de aceptar participar en este proyecto, se firmarin dos ejemplares de este
documento, quedando de esta manera una copia para usted, con la firma y datos del

investigador responsable y la informacién de la investigacion.

83



Facultad de Ciencias Sociales NeNrOoPpOLOGYQO

COMITE DE ETICA DE LA INVESTIGACION @nepuuuemu e
UNNERS'DAD DE cHlLE UNIVERSIDAD DE CHILE

Declaracion de Aceptacion de su Participacion.

Con esto declaro que:

“He sido invitado(a) participar en el estudio “Andlisis y descripcion de mitogenomas,
haplogrupos mitocondriales y de cromosoma Y amerindios en el norte de Chile”. He leido detenidamente en
qué consiste el proyecto y mi participacion en €l, se me ha informado sobre los objetivos de
esta investigacion y he tenido tiempo para hacer preguntas, las cuales se me ha contestado
claramente. De esta manera, acepto participar voluntariamente y sé que tengo el derecho a
retirarme en cualquier momento del estudio, sin explicacién o perjuicio”.

Deseo recibir la informacién via e-mail —o forma de contacto equivalente— sobre mis
marcadores genéticos (haplogrupo) de ADN mitocondrial/cromosoma Y y tener acceso a los
resultados poblacionales de esta investigacion.

E-mail o direccién:

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

Nombre y Firma del Participante Nombre y Firma de la investigadora responsable
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Analisis de correspondencia simple entre lugar de nacimiento del individuo y el

abuelo paterno.

Om e e me o Oficinas Salitreras_Oficinas Salitreras .
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Poblaciones utilizadas para los analisis y su referencia bibliografica.

Poblacién Pais Tipo Referencia
Iquique Chile Urbano Toscanini et al. (2016)
San Felipe-Los Andes Chile Urbano Moraga et al. (2018)
Santiago Chile Urbano M. Mora_ga, 2018,
comunicacion personal
Punta Arenas Chile Urbano Flores-Alvarado (2016)
Camarones Chile Rural M. Mora_ga, 2018,
comunicacion personal
Azapa Chile Rural M. Mora_ga, 2018,
comunicacion personal
Aymara Chile Nativo de Saint Pierre (2013)
Atacamefio Chile Nativo de Saint Pierre (2013)
Mapuche Chile Nativo de Saint Pierre (2013)
Pehuenche Chile Nativo de Saint Pierre (2013)
Huilliche Chile Nativo de Saint Pierre (2013)
Yamana Chile Nativo de Saint Pierre (2013)
Kawesqar Chile Nativo de Saint Pierre (2013)
La Paz Bolivia Urbano Vullo et al. (2014)
Chuquisaca Bolivia Urbano Vullo et al. (2014)
Noroeste de Jujuy
(Rinconada, Susques, Argentina Urbano Garcia et al. (2018)
Cochinoca)
San Salvador de Jujuy Argentina Urbano Garcia et al. (2018)
Salta Argentina Urbano Garcia et al. (2018)
Catamarca Argentina Urbano Garcia et al. (2018)
Tucuman Argentina Urbano Garcia et al. (2018)
La Rioja Argentina Urbano Garcia et al. (2018)
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V.

Matriz de distancia Fst para poblaciones urbanas chilenas con submuestras de andlisis.

Zona costera

Calama-
Chuquicamata

Oficinas Salitreras

Pueblos aledainos
a Calama

Iquique

San Felipe - Los
Andes

Santiago

Concepcion

Punta Arenas
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costera

Calama-
Chuqui

0.74033

Oficinas
Salitreras

0.42452

Pueblos

aledafios
a Calama
0.00337

Iquique

0.09522

San Felipe

- Los
Andes
0.52509

Santiago

0.06923

Concep-
cion

0.03868

Punta
Arenas

0.65523

-0.00970 0.62845 | 0.03987 | 0.10038 | 0.16227 | 0.06229 | 0.17973 0.25550
(0.00748)

-0.00332 | -0.01718 0.08034 | 0.51696 | 0.27336 | 0.48780 | 0.40409 0.65086
(0.01386) | (0)

0.14785 | 0.07836 | 0.09383 0.00278 | 0.00079 | 0.00298 | 0.01170 | 0.00040
(0.16503) | (0.09554) | (0.11101)

0.00895 | 0.01372 | -0.00756 | 0.15357 0.11426 | 0.55941 | 0.00099 0.18865
(0.02613) | (0.0309) | (0.00962) | (0.17075)

-0.00313 | 0.01123 | 0.00869 | 0.16943 | 0.00836 0.38286 | 0.12517 0.61932
(0.01405) | (0.02841) | (0.02587) | (0.18661) | (0.02554)

0.01278 | 0.02158 | -0.00691 | 0.15976 | -0.00185 | -0.00013 0.02162 0.37770
(0.02996) | (0.03876) | (0.01027) | (0.17694) | (0.01533) | (0.01705)

0.01936 | 0.00879 | -0.00077 | 0.09556 | 0.03521 | 0.01019 | 0.01981 0.04166
(0.03654) | (0.02597) | (0.01641) | (0.11274) | (0.05239) | (0.02737) | (0.03699)

-0.00407 | 0.00435 | -0.01431 | 0.15218 | 0.00282 | -0.00359 | 0.00014 | 0.01521

(0.01311) | (0.02153) | (0.00287) | (0.16936) | (0.02) (0.01359) | (0.01732) | (0.03239)
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V.

Andlisis de componentes principales para poblaciones urbanas de Chile con submuestras de analisis.
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VI. Matriz de distancia Fsr para poblaciones urbanas chilenas con lugares de muestreo.

Antofagasta

Calama

Iquique

San Felipe - Los Andes

Santiago

Concepcion

Punta Arenas

Antofagasta

Calama

Iquique

San Felipe -

Los Andes

Santiago

Concepcion

Punta
N E

0.00060 0.06765 0.32097 0.05654 0.00853 0.80817
0.04139
0.00040 0.00357 0.00079 0.01468 0.00159
(0.04525)
0.00690 0.03797
0.11307 0.55723 0.00060 0.17616
(0.01076) (0.04183)
0.00113 0.04712 0.00836
0.39337 0.12696 0.62091
(0.00499) (0.04884) | (0.01222)
0.01010 0.04380 -0.00185 | -0.00013
0.02599 0.37215
(0.01396) (0.04589) | (0.00201 | (0.00373)
0.02460 0.02895 0.03521 0.01019 0.01981 003825
(0.02846) (0.02835) | (0.03907) | (0.01405) (0.02367) '
-0.00386 0.04099 0.00282 -0.00359 0.00014 0.01521
(0) (0.04358) | (0.00668) | (0.00027) (0.004) (0.01907)
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VII.  Analisis de componentes principales para poblaciones urbanas de Chile con lugares de muestreo.
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VIIl.  Matriz de distancia Fsr para poblaciones nativas chilenas con submuestras de analisis.

Zona costera

Calama-
Chuquicamata

Oficinas Salitreras

Pueblos aledafios a
Calama

Aymara

Atacameiio

Mapuche

Pehuenche

Huilliche

Yamana

Kawesqgar

Zona Calama- Oficinas Pueb[os N - 3
k i aledanos Aymara  Atacameiio Mapuche Pehuenche Huilliche Yamana Kawesqar
costera Chuqui. Salitreras
a Calama

0.79568 0.43226 0.00040 0 0 0 0 0 0.76235 0.87086
-0.01151 0.63321 0.00793 0 0.00020 0.00119 0 0 0.80976 0.97124
(0.16496)
-0.00376 -0.01718 0.03670 0 0.00060 0.00913 0 0.00040 0.88435 0.87800
(0.17271) | (0.15929)
0.22093 0.14702 0.17290 0.03214 0.75679 0.99980 0.26562 0.48403 0.15453 0.19917
(0.3974) (0.32349) | (0.34937)
0.46298 0.41600 0.55115 0.16801 0.06526 0.09066 0.30212 0.04721 0.00099 0.00099
(0.63945) | (0.59247) | (0.72762) (0.34448)
0.27433 0.20495 0.24769 -0.03125 0.08415 0.66614 0.20551 0.46102 0.01885 0.04186
(0.4508) (0.38142) | (0.42416) | (0.14522) | (0.26062)
0.27391 0.20281 0.24965 -0.05939 0.10227 -0.02149 0.57151 0.55465 0.04701 0.10355
(0.45038) | (0.37928) | (0.42612) | (0.11708) | (0.27874) | (0.15498)
0.38043 0.32408 0.40834 0.01658 0.01768 0.01561 -0.02252 0.33763 0.00417 0.00893
(0.5569) (0.50055) | (0.58481) | (0.19305) | (0.19415) | (0.19208) (0.15395)
0.30527 0.24224 0.30047 -0.00749 0.09125 -0.00670 -0.01330 | 0.00057 0.02341 0.07181
(0.48174) | (0.41871) | (0.47694) (0.16898) | (0.26772) | (0.16977) (0.16317) | (0.17704)
-0.05902 -0.06008 -0.09332 0.16299 0.66842 0.23538 0.26033 0.44716 0.27965 0.99980
(0.11745) | (0.11639) | (0.08315) | (0.33946) | (0.84489) | (0.41185) (0.4368) (0.62363) (0.54964)
-0.07140 -0.09218 -0.08769 0.10594 0.58288 0.16269 0.19331 0.37317 0.20213 -0.17647
(0.10507) | (0.08429) | (0.08878) | (0.28241) | (0.75935) | (0.33916) (0.36978) | (0.54964) (0.3786) (0)
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Andlisis de componentes principales para poblaciones nativas de Chile con submuestras de analisis.
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