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VINCULOS DE PARENTESCO POR ViA MATERNA ENTRE LOS ULTIMOS
DESCENDIENTES DE LA ETNIA KAWESQAR Y ALGUNOS ENTIERROS EN LOS CANALES
PATAGONICOS: EVIDENCIA DESDE EL ESTUDIO DE LINAJES MITOCONDRIALES

MAURICIO MORAGA', MICHELLE DE SAINT PIERRE"", FRANCISCO TORRES™, JUAN RIOS™

RESUMEN

El presente trabajo presenta los resultados obtenidos del estudio de polimorfismos de ADN mito-
condrial de muestras esqueletales de origen Kawésqar provenientes de los sitios isla Englefield, Cueva de
la Cruz, isla Capitan Aracena y canal Maule; y de individuos vivos pertenecientes a la etnia Kawésqar.
Los resultados obtenidos muestran una gran similitud entre las secuencias de ADN mitocondrial de los
individuos vivos vy las muestras antiguas. La comparacién con otras secuencias publicadas para pobla-
ciones aborigenes sudamericanas confirma los resultados y sugiere fuertemente que existe un vinculo de
parentesco por via materna entre las muestras y los Kawésqgar actuales.
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KINSHIP BY MATERNAL VIA BETWEEN THE LAST DESCENDANTS OF
KAWESKAR ETHNICITY AND BURIALS IN THE PATAGONIAN CHANNELS:
EVIDENCE FROM THE STUDY OF MITOCHONDRIAL LINEAGES

ABSTRACT

This work presents the results obtained from mitochondrial DNA study of Kawésqar skeletal samples
from Englefield island, Cueva de la Cruz, Captain Aracena island and Canal Maule-1; and living individuals
of Kaweésqar group. The results show a great similarity between the mitochondrial DNA sequences of
both living individuals and the old samples. The comparison with other published sequences for south
American aboriginal populations confirms the results and strongly suggests that there is a maternal kinship
between the samples and the current Kawésqar.

KEYWORDS: ancient DNA, mitochondrial DNA, marine hunter-gatherer, amerindian haplogroups,
Kaweésqar.

Programa de Genética Humana, ICBM, Facultad de Medicina, Universidad de Chile, Santiago, Chile. mmoraga@med.uchile.cl
Instituto de Ecologia y Biodiversidad, Facultad de Ciencias, Universidad de Chile, Santiago, Chile. michelle.desan@gmail.com
Laboratorio de Criminalistica Central, Policia de Investigaciones de Chile, Santiago, Chile. jriosh@investigaciones.cl



104

INTRODUCCION

El estudio del ADN mitocondrial ha permitido
en estos ultimos afios aproximarse con sorprendente
detalle a las rutas migratorias que han seguido los
humanos desde su salida de Africa; asi como aque-
llas que siguieron los cazadores recolectores que a
fines del pleistoceno viajaron mas de dieciocho mil
kildbmetros desde Beringia hasta Tierra del Fuego.
Las poblaciones que se desplazaron portaban un
repertorio discreto de linajes la mayoria de ellos
surgidos en Asia y los menos en las frias tierras de
Beringia (O’'Rourke y Raff 2010, Stoneking y Delfin,
2010). Muchos de ellos se perdieron probablemente
durante los primeros milenos, mientras que otros
llegaron a su casi desaparicién tras la conquista,
permaneciendo como relictos en regiones geogréaficas
discretas asociados a poblaciones determinadas. En
casos como estos los linajes mitocondriales pueden
llegar a constituirse en marcadores de identidad, y
por tanto podrian utilizarse para evaluar la relacién
entre las poblaciones actuales y sus antepasados.

ADN mitocondrial, generalidades.

El ADN mitocondrial (ADNmt) es una he-
rramienta ideal para analizar la diferenciacion de
poblaciones e incluso caracterizar la individualidad
humana (Budowle et al. 2003). Virtudes que derivan
de su herencia uniparental materna, la ausencia
aparente de recombinacion, la elevada identidad de
sus moléculas en un mismo individuo vy la alta tasa de
variacién en su secuencia (5 a 10 veces mayor que
el ADN nuclear) (Brown et al. 1979, Brown et al.
1982, Aquadro y Greenberg 1983). Adicionalmente
el ADN mitocondrial presenta ventajas técnicas re-
levantes al momento de estudiarlo: el conocimiento
de su secuencia completa, la que comprende 16.569
pares de bases (Anderson et al. 1981) y la gran
cantidad de copias presentes por célula. Esta tltima
caracteristica es fundamental en lo que al analisis de
muestras antiguas se refiere, ya que en la mayoria
de los casos se cuenta con cantidades muy pequerias
de ADN altamente degradado.

La gran mayoria del ADNmt es codificante y
solo algo més de 1.000 pares de bases no codifican,
éstas se concentran en la llamada regiéon D-loop o
control, constituida por dos regiones hipervariables
principales ubicadas a ambos lados del origen de
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replicacion del ADNmt (HV1 y HV2). La region
control ha sido usada ampliamente en los ultimos
afios en estudios microevolutivos debido a su alto

grado de polimorfismo, (Revisado en Pakendorf y
Stoneking 2005).

ADN mitocondrial, poblaciones
americanas nativas.

Los estudios iniciales por amplificacién y
corte con enzimas de restriccion (PCR-RFLP) en
poblaciones aborigenes americanas las agruparon
en cuatro haplogrupos principales, A, B, C y D,
que se reconocen por: Haplogrupo A: ganancia de
un sitio para la enzima Hae III en la posicion 663;
haplogrupo B: delecion 9 pb en la regién intergénica
COII/tRNALys; haplogrupo C: pérdida de un sitio
para la enzima Hinc Il en la posicion 13259 y haplo-
grupo D: pérdida de un sitio para la enzima Alul en
la posiciones 5178 (Torroni et al. 1993). Se suma a
ellos el haplogrupo X descrito en baja frecuencia en
Ameérica del Norte (Brown et al. 1998). En base a la
secuencia de las regiones HV1 y HV2 y de SNPs en
region codificante se ha refinado la clasificaciéon actual
de los haplogrupos originarios en A2, B2, C1, D1
y X2a, los cuales tienen una distribucion geogréafica
amplia a través de todo el continente, exceptuando
el haplogrupo X2a, que esté restringido sélo a indi-
genas de Norteamérica (Bandelt et al. 2003). Los
haplogrupos A-D son frecuentes también en Asia,
lo que apova el origen noreste asiatico de los linajes
(Merriwether et al. 1995, Schurr y Wallace 2002).
Estudios de los linajes amerindios han mostrado que
ademas de los fundadores A2, B2, C1, D1 y X2a
mencionados anteriormente, se encuentran también
los haplogrupos D2a, D3, C4c y D4h3 dentro de los
linajes fundadores, aumentando a 9 los reconocidos
actualmente; existiendo ademas un gran niimero de
subhaplotipos (Achilli et al. 2008).

En Chile las frecuencias de los haplogrupos
mitocondriales muestran un evidente gradiente
latitudinal, donde la frecuencia del haplogrupo B2
disminuye desde valores cercanos al 70% en el extre-
mo norte hasta llegar aparentemente a desaparecer
hacia el tercio distal de Chiloé, situacién que puede
ser interpretada tanto como una no llegada de este
haplogrupo hasta esas latitudes, como su desapa-
ricién por efecto de la deriva génica (Moraga et al.
2000, Rocco et al. 2002). Paralelo a la desaparicion
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de los haplogrupos A2 v B2, los haplogrupos C y
D se hacen maés frecuentes hasta fijarse (Garcia et
al. 2006). En virtud de estos datos la posibilidad
de una primera migracién portadora de sélo dos
haplogrupos (C y D) planteada entre otros por La-
lueza et al. 1997, parece tentadora, pero nuestros
estudios en restos antiguos de Patagonia (Moraga
et al. 2009) muestran individuos del haplogupo B
en el sitio Bafio Nuevo 1, margen occidental de la
estepa centropatagénica, 8.800 afios AP (Mena et
al. 2000, Mena et al. 2003), lo que sugiere que la
ausencia de dicho haplogrupo probablemente se
explique mejor por deriva genética.

ADN mitocondrial, andlisis en muestras antiguas.

El estudio de ADN recuperado desde restos
antiguos, particularmente de huesos humanos, se
ha consolidado como una estrategia valida, conve-
niente y reproducible para estudiar la estructura
genética de las poblaciones prehistéricas. Desde los
primeros logros en la recuperacion de ADN a partir
de restos momificados (Pddbo et al. 1988, DeSalle
y Grimaldi 1994, Héss et al. 1994), y desde restos
6seos (Hagelberg et al. 1991a, Hagelberg et al.
1991b) se ha llegado en la actualidad a una etapa
de madurez en que se han consolidado los protocolo
basicos de extraccion y amplificacion, asi como los
diversos controles y validaciones que deben cumplir
los resultados obtenidos, dado el riesgo de contami-
nacién con ADNs recientes (revisado en O’Rourke
et al. 2000, Paabo et al. 2004).

En América por su parte se han realizado un
namero significativo de trabajos en los que se estu-
dian restos humanos antiguos ya sea en contextos
locales o desde el punto de vista poblacional (Stone
v Stoneking 1993, 1998; Parr et al. 1996; Lalueza
et al. 2001; Demarchi et al. 2001; Moraga et al.
2005; Gilbert et al. 2008). Para Patagonia y Tierra
del Fuego estos se reducen a lo publicado por Lalueza
y colaboradores para haplogrupos caracterizados
por PCR-RFLP (Lalueza et al. 1993-94, Lalueza et
al. 1995, Lalueza et al. 1997) y por Garcia-Bour et
al. 2004 para secuencias de la region HV1; todo
esto sobre muestras Sélknam, Aénikenk, Yamana y
Kawesqar del siglo XIX. Estos resultados muestran
la presencia exclusiva de los haplogrupos C y D en
estas poblaciones, asi como la presencia del ancestral
haplogrupo D4h3.
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El presente trabajo busca evaluar la utilizacion
de secuencias de ADNmt de haplotipos infrecuentes
como un marcador de parentesco entre poblacio-
nes indigenas actuales y sus posibles antepasados.
En este entendido presentamos los resultados de
la haplotipificacién y secuenciacién de la region
control del ADN mitocondrial de 13 miembros de la
comunidad Kawésqar de Punta Arenas y de cuatro
enterratorios Kawésqar (isla Capitan Aracena, canal
Maule, Englefield y cueva de la Cruz) y la comparacion
de todos ellos con las secuencias disponibles para
el sur del subcontinente sudamericano.

MATERIALES Y METODOS
Muestras antiguas.

Las muestras Arqueoldgicas corresponden a
restos inhumados en 4 sitios de los canales australes
v que han sido adscritos en base a sus caracteristicas
y situacion geogréfica a la cultura Kawesgar: dos
muestras del sitio Cueva de La Cruz, Isla Madre de
Dios, 50°19'958” S; 75°22’893” O (premolar y
fragmento de costilla) (Legoupil 2001) , una muestra
del sitio Isla Englefield, en Bahia Colorada en la Isla
Englefield, seno de Otway (fragmentos vértebras)
(Legoupil 1987), una muestra sitio Canal Maule-1,
53°29’ 577 S; 73°45 28” O (fragmento costilla)
(Constantinescu 2001, San Roméan y Morello 2001);
pertenecientes todas a la coleccion del Instituto de la
Patagonia de la Universidad de Magallanes. A este
conjunto se suma dos muestras de tejido blando
momificado (fragmento de musculo zona del térax y
de un antebrazo), como también un fragmento 6seo
de una falange de la extremidad superior derecha,
del cuerpo encontrado en una gruta a orillas del
mar en la isla Capitan Diego Aracena, ubicada a
62 millas nauticas al suroeste de la ciudad de Punta
Arenas (Torres et al. 2009) (Fig.1). El acceso a este
cuerpo parcialmente momificado fue gracias a la
colaboracién de la Policia de Investigaciones de
Chile y la Armada de Chile. Las caracteristicas de
las muestras y las fechas asociadas se detallan en
la tabla 1.

Muestras actuales.

Las muestras de poblacién viva corresponden
a 13 miembros de la comunidad Kawésgar de Punta
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Fig. 1. Mapa del extremo sur de Sudamérica mostrando la posicién geografica
aproximada de los sitios incluidos en este estudio.

Arenas, quienes accedieron a participar de mane-
ra libre e informada en el proyecto donando una
muestra bioldgica, consistente en un hisopado bucal
de cada uno de ellos. Las muestras fueron tomadas
por personal del Laboratorio de Criminalistica de
la Policia de Investigaciones de Chile, con el debido
consentimiento informado.

Extraccién de ADN de muestras antiguas.

Las muestras fueron extraidas a partir de
los fragmentos de hueso y raices dentales. Los
fragmentos de hueso o diente fueron sumergidos
en hipoclorito de sodio al 4,8% por 20 minutos

para remover la contaminacion superficial con ADN
actual que pudiesen tener, debido a manipulaciones
previas. El cloro fue removido y las muestras fueron
lavadas repetidas veces con H,O bidestilada estéril
hasta la total remocién del hipoclorito (Kemp y Smith
2005). Las muestras fueron colocadas en tubos de
15 ml e incubadas en EDTA 0,5 M pH: 8,0 por 48
horas con agitacion rotatoria permanente. Pasado
este tiempo se agregd proteinasa K, continuando
con la incubacién por 16 a 24 horas mas a 53°C.
El ADN fue extraido utilizando Fenol/cloroformo/
alcohol isoamilico (25:24:1) dos veces, seguido de
una extraccién con cloroformo/alcohol isoamilico
(24:1). (adaptada de Kemp et al. 2005, 2006). En
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Tabla 1. Detalle de las muestras analizadas en este estudio.

SITIO (muestra) |EDAD | SEXO MUESTRA FECHADO REFERENCIA*

1P03 EN(GSZEEISLD r?leas 265 1 Ffﬁgﬁfgs 1700+/120 AP. Legoupil 1987.
1P04 C(l:%%l:i\ﬁé/lgg :I),‘Sﬁ‘,) Adulto Fragmento costilla 250+/-30 AP Legoupil 2001.
1POS CUEVA DE LA Premolar (pieza

CRUZ (D379) dental suelta)

IP10 CANI(ABLSI;[%[)JLEJ ;ﬁi F | Fragmento costilla 920+/-55 AP Sar?ggiﬁ?;“ﬁg?jg%% 01
oz | SUACAPTAN Lo | [t st Sp ot v | T vt 2009
MKO03 ISIAAIQESEPII\-{AAN Falange distal
MKod| R ACENA miseulo ora)

*Se consigna la referencia de la descripcion de los sitios y/o restos 6seos considerados en el estudio.
“*El cuerpo de Isla Capitan Aracena no ha sido objeto de un estudio antropologico acabado ya que por solicitud de la comunidad

no fue removido de su lugar de entierro.

el caso de las muestras de musculo, debido a la
imposibilidad de utilizar hipoclorito, se optd por
la remocién mecanica de la capa superficial de
los fragmento seguida de irradiacion con luz UV
por 15 minutos por cada lado. Posteriormente se
procedi6 de manera similar al protocolo para hueso
prescindiendo de la incubacion inicial en EDTA y
prolongando el tiempo de incubacion con proteinasa
K. El ADN fue precipitado a temperatura ambiente
por 16 horas desde la fase acuosa utilizando acetato
de amonio e isopropanol. El ADN fue lavado con
etanol, precipitado, secado y resuspendido en agua
bidestilada estéril. De no ser absolutamente incolora
la solucién se procedié a purificar el extracto con
silica utilizando el kit “Wizard SV Gel and PCR
Clean-Up System” (Promega), segun las indicaciones
del proveedor (Kemp et al. 2006).

Todos los procedimientos que involucraron a
las muestras antiguas fueron realizadas en un labo-
ratorio exclusivamente destinado a este propésito, el
cual se encuentra en un piso distinto del laboratorio
principal y cuenta con un sistema de inyeccion de
aire calidad HEPA. Todas las superficies fueron
limpiadas con hipoclorito e irradiadas con luz UV.
Todos los equipos son de uso exclusivo para la ex-
traccion de ADN antiguo y en los procedimientos se
utilizé solo material plastico desechable estéril. Los
reactivos y muestras fueron siempre manipulados
bajo campana de flujo laminar previamente irradiada
con UV. En todas las extracciones se incluyé un

control blanco sin muestra. Las distintas muestras
de un mismo individuo como es el caso de IP04
e IPO8 para cueva de la Cruz, y MK02, MKO03 vy
MKO04 para isla Capitan Aracena fueron extraidas
en ocasiones diferentes.

Andlisis de haplogrupos mediante PCR-RFLP.

Las muestras fueron amplificadas para cuatro
fragmentos de PCR de tamarios entre los 102 y 122
pb. El ADN fue amplificado mediante Hot Start
PCR utilizando Go Taq Hot Start ADN polimerasa
(Promega), utilizando el buffer 5x incluido con la
enzima, dNTPs 200 pM c/u, 25 pmoles de cada
partidor y 100 pg de BSA, con el fin de contrarrestar
el efecto inhibidor sobre la tag-polimerasa de algu-
nos contaminantes que copurifican con el ADN. El
programa de PCR utilizado considera: denaturacion
inicial, 94°C por 5 min, 45 ciclos de: denaturacion,
94°C por 45 seg; apareamiento, 45 seg. a una
temperatura entre 50° y 58°C dependiendo de los
partidores utilizados; elongacion, 72° por 45 seg.;
y elongacion final a 72°C por 3 min. Los productos
de PCR se separaron por electroforesis en gel de
Agarosa al 3%. Los amplificados fueron analizados
mediante la digestion por enzimas de restriccion
utilizando Hae IIl para el haplogrupo A, Hinc Il para
el haplogrupo C y Alu I para el haplogrupo D. Los
productos de las digestiones se analizaron en geles
de agarosa al 3%.
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Andlisis de las regiones HV1 y HV2
mediante secuenciacion directa.

Para el andlisis de las regiones hipervariables 1
y 2 se utilizaron dependiendo del estado de deterioro
del ADN diferentes combinaciones de oligonucleé6ti-
dos que amplifican fragmentos en el rango de 202
a 212 pb, para HV1 y 176 a 206 pb para HV2. En
el caso de no tenerse buenos resultados con este
set se recurri6 a 8 pares de o6ligos que amplifican
fragmentos entre los 124 y 135 pb para HV1 y
126 a 134 pb para HV2. Estos amplificados cubren
un rango esperado entre las posiciones 16055 y
16382 para HV1 y entre las posiciones 57 v 330
para HV2. La amplificacién de estos fragmentos se
realiz6 mediante la técnica de PCR de manera similar
a como se describe anteriormente para el analisis
de haplogrupos, cambiando sélo las temperaturas
de apareamiento (51° o 55° dependiendo de los
partidores utilizados). Los amplificados obtenidos
fueron secuenciados en Macrogen Inc. en ambas
direcciones utilizando los mismos partidores utilizados
en la amplificacion.

Extraccién de ADN muestras actuales.

Las muestras de mucosa bucal fueron extraidas
mediante un protocolo modificado para hisopado
bucal. Cada muestra fue recuperada desde el hisopo
(cotonito) mediante incubacién en agua bidestilada
estéril (10 minutos), agitacion enérgica (2 x 1 mi-
nuto) y centrifugacion a 13.000 rpm por 2 min. El
precipitado se resuspendi6 en buffer de extraccion
(50 mM Tris-HCI pH: 8.0; 50 mM EDTA pH: 8,0;
100 mM NaCl; 1% SDS; 0.2 mg/ml de proteinasa
K) v se incub6 3 horas a 56°C con agitacién suave.
Se agreg6 NaCl 4,5 M, incubando en hielo por 5
minutos para precipitar las proteinas. El ADN fue
precipitado con isopropanol a temperatura ambiente
toda la noche, peleteado por centrifugacion y lavado
con etanol 75% y finalmente resuspendido en agua
bidestilada esteril.

Andlisis filogenético vy estadistico.

Las secuencias obtenidas para la regiones
hipervariable I y II del D-loop (HV1 y HV2), para
los amplificados de restos 6seos y poblacién viva
fueron alineadas utilizando el programa CLUSTAL-W
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(Thompson et al. 1994). El andlisis filogenético de
los resultados se realizd6 mediante la utilizacion del
programas MEGA versién 3.1 (Kumar et al. 2004).
Se realizaron redes de haplotipos (Network) para las
muestras antiguas y las pertenecientes a individuos
Kawesgar de haplogrupos C y D. Para la construccion
de cada red se incluyeron ademas secuencias de la
region HV1 (16081-16381bp) de poblaciones del
norte y sur de Chile; Pehuenche, Mapuche y Yamana
(Moraga et al. 2000), Fueguinos (Garcia-Bour et al.
2004), Huilliche, Aymara, Atacamerio y 3 poblacio-
nes rurales de la isla de Chiloé (de Saint Pierre et
al. 2008). Los analisis se realizaron con el software
Network 4.5.10 (http://www.fluxus-engineering.
com/) vy se utilizaron las opciones Median Joining
como algoritmo de célculo y Mé&xima Parsimonia
como opcidén de post-procesamiento (Bandelt et al.
1999, Polzin et al. 2003).

RESULTADOS

Tanto los restos antiguos, como las muestras
actuales de miembros de la comunidad Kawésqar
de Punta Arenas fueron caracterizados para mar-
cadores mitocondriales mediante haplotipificacién
por PCR-RFLP y secuenciacion de las regiones hi-
pervariables [ y Il (HV1 y HV2) tal como se describe
en materiales y métodos.

Se obtuvo amplificados para la totalidad de
las muestras antiguas para los fragmentos de PCR-
RFLP, pudiéndose por tanto caracterizarlas respecto
de los cuatro haplogrupos fundadores A, B, Cy D
de manera no ambigua. Los resultados muestran que
tanto IPO3 (sitio isla Englefield) como las muestras
MKO02, MKO03 y MKO04 (cuerpo isla Capitan Ara-
cena) pertenecen al haplogrupo C, mientras que
las muestras de Canal Maule 1 (IP10) y de cueva
de la Cruz (IP0O4, IP0O8) pertenecen al haplogrupo
D. Respecto de los 13 individuos actuales pertene-
cientes a la etnia Kawésqar; uno es de haplogrupo
A, 5 de haplogrupo Cy los restantes 7 pertenecen
al haplogrupo D.

Respecto a las secuencias, se obtuvo lecturas
completas para las regiones HV1 y HV2 para 6 de
las 7 muestras, siendo imposible obtener amplifi-
cados secuenciables desde la muestra MKO4 para
todos los fragmentos, probablemente por la menor
estabilidad del ADN en una muestra de tejido blando.
Concordante con esto se requiri6 del set de partido-



VINCULOS DE PARENTESCO POR ViA MATERNA ENTRE LOS ULTIMOS KAWESQAR

109

Tabla 2. Polimorfismos en las regiones HV1 y HV2 del DNA mitocondrial en las
muestras antiguas y poblacién actual incluidas en este estudio.

o)

AR R R R S N E R R R R b ek

k| (SRCRCRCRCRCRE R R R R Rv Ro R e R R R R R =S =S

T
rCRS ATCTATCAGCTTAGTCTCTTTIAGTCTAGTGTAACAAA---TA
K01 |D| - T . C C . C G - . . . C . G . - . CcC .
K02 DIG - . TG - . C . .C.C. |G - . C . . G. .C.cCcc¢C .
KO5 [C|- C - CCCT - . C . CT T. . |G .- - . A .d.-GddcC.CcCG@G
K10 |C|G - .T.A.CC..CT. .. .C|IG-C. .. d - GddcC.cCCcC .
K12 |C]| - T . . C . . CT . . C |G . . . . d .- Gdd . CCG
K13 [C]| - . T - . C . . CT - IGA - T dTGdd . CCG
P03 |C|? .T. . .C. . .CT. . . ?27?G. . C . .d .- GddcC.C??
[PO4 |D|? . TG . . C . . C . C??|G. . C . . G. .C.C??
IPO8 |D|? . TG . . C . . C . C??|G. . C . . G. .C.C??
MKO2 (C|? - T .C.G.-CT - ? ?|G . . d - Gd c.Cc??
MKO3 (C|? T . .C.G.CT . ? ?2|1G - .d .- GddcCc.cCc??

En la segunda columna se consignan los haplogrupos determinados por PCR-RFLP. En la fila superior los niimeros corresponden
a las posiciones nucleotidicas de las regiones HV1 y HV2 que presentaron variacion en las muestras. La fila designada como
rCRS (Revised Cambridge Reference Sequence) corresponde al nucleétido presente en esa posicion en la secuencia de referencia
NC_012920. Las posiciones iguales a la referencia se sefialan con un punto en la tabla, una d indica la delecién de ese nucleétido

v un signo ? indica que esa posicién no fue secuenciada.

res para amplificados de menor tamafio para lograr
amplificados de MKOZ2, la otra muestra de musculo.
Este mismo set de partidores fue necesario para
amplificar desde IP03, en este caso el deterioro del
ADN puede deberse a la mayor edad de la muestra
(1.700 +/-120 AP) o por tratarse de los restos de
un neonato. Para las muestras que pertenecian a un
mismo individuo como es el caso de [P04 e [PO8
de cueva de la Cruz se obtuvo idénticas secuencias,
lo mismo ocurri6 con las muestras MKO2 y MK03
de isla Capitan Aracena. Esto es muy importante
porque reafirma la autenticidad de los resultados de
secuencia. Para las muestras recientes se obtuvo
secuencias completas para HV1 y HVZ2. La totalidad
de las secuencias se muestran en la tabla 2. Como
puede verse los seis individuos pertenecientes al
haplogrupo C presentan los cambios caracteristicos

de éste: 16298C, 16325Cy 16327T,enla HV1ly
las deleciones 249d y 290-291dd en la HVZ2. Siendo
tres de las muestras actuales (K09, K12 y K13) y
una antigua (IP03, Englefield) idénticas al nodal del
haplogrupo (fig. 2); mientras que K10 presenta una
mutacion recurrente en 16311 y la muy infrecuente
transiciéon 16274A. Finalmente KO5 acumula sobre
los cambios propios del nodal cinco cambios extre-
madamente infrecuentes (16093C, 16126C, 16183C,
16189C y 16344T) constituyendo un haplotipo no
descrito previamente para poblaciones sudamericanas
en la literatura. Una bisqueda en la base de datos de
ADNmt de Sorenson muestra a una familia originaria
de la region de los lagos con el mismo haplotipo. Las
muestras del haplogrupo D por su parte pertenecen,
con excepcion de K01, poseedor de una variante
16311C del nodal, al infrecuente y aparentemente
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ancestral haplogrupo D4h3 caracterizado por las
posiciones 16241G y 16342C en HV1. Cuatro de
las muestras de Kaweésqar actuales (K02, KO3, KO4
vy KO7) comparten el mismo haplotipo que los restos
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de Cueva de la cruz (IP04, IP08), mientras que los
otros dos (K11 y KO8) comparten el haplotipo con
la muestra de Canal Maule-1 (IP10) a s6lo un paso
mutacional de las demas.

Haplogrupo C
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16270 ' .

16886 16209
6325@

s

Q
16342
Q
16300 163250
Q
163620 16911

16362€.

16 45 74163 04

16356

16278

Haplogrupo D

Fig. 2. Red de Haplotipos construida a partir de las secuencias de la regién HV1 para diversas poblaciones
nativas sudamericanas actuales (ver materiales y métodos para lista detallada) y antiguas. Se utiliz6 solo
HV1 ya que los datos para HV2 no estaban disponibles para fueguinos en Garcia-Bour et al. 2004.

En gris, principales linajes encontrados en poblaciones nativas del sur de Sudameérica; en amarillo, resultados
para fueguinos nativos del siglo XIX (Garcia-Bour et al. 2004), en azul, individuos Kawésqar actuales (este
estudio); en rojo, muestras antiguas consideradas en este estudio. Los nimeros sobre las ramas corresponden a
los pasos mutacionales (numerado segin rCRS). El signo @ indica una reversion del cambio en esa rama.
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DISCUSION Y CONCLUSIONES

La presencia s6lo de los haplogrupos C y
D en las muestras de los cuatro sitios estudiados
reafirma los hallazgos previos (Lalueza et al. 1997,
Moraga et al. 2000, Garcia-Bour et al. 2004)
respecto a la ausencia de los haplogrupos A y B
en proto-Kawésqar, proto-Yamana y Yamana, asi
como la aparente ausencia de estos haplogrupos
al sur del estrecho de Magallanes desde fechas
muy tempranas (Moraga et al. 2009). Respecto
a las secuencias y tal como se aprecia en la figu-
ra 2, los individuos del haplogrupo C (muestras
provenientes de isla Englefield e isla Capitan
Aracena) presentan secuencias casi idénticas a las
encontradas en Yamana (Moraga et al. 2000), en
fueguinos antiguos (Garcia-Bour et al. 2004) o en
las propias muestras de Kawésqar secuenciadas en
este estudio. Resulta interesante la identidad a nivel
de HV1 de las muestras de isla Capitan Aracena
con una muestra Adnikenk antiguo (Garcia-Bour et
al. 2004) con quien comparte una transicibn muy
infrecuente (16318G) no descrita en otras poblacio-
nes originarias de Chile y Sudamérica. En términos
del anélisis molecular, parece arriesgado proponer
en base a s6lo un par de muestras algin tipo de
contacto entre poblaciones maritimas y terrestres,
mas aln con grupos continentales de Patagonia,
siendo en principio mas parsimonioso pensar que
esta similitud radica en un ancestro comun en las
poblaciones de cazadores recolectores tempranos,
que dieron origen a &mbos grupos. De todas formas
la informacion historica respecto de contactos entre
poblaciones terrestres y maritimas apoya dicho
contacto, al menos en periodos tardios (Martinic
1999). Como se aprecia en la red de haplotipos
(fig. 2), la mayoria de las secuencias se encuentran
a unos pocos pasos mutacionales del nodal.

Ambos individuos del haplogrupo D, cueva de
la Cruz y canal Maule 1, por su parte pertenecen al
haplotipo D4h3 descrito inicialmente en poblacion
Cayapa del Ecuador (Rickards et al. 1999) y encon-
trado recientemente en un cuerpo de cerca de 10.000
afios en Alaska (Kemp et al. 2007). Este haplotipo
se encuentra en frecuencias extremadamente bajas
a lo largo de la costa pacifica de América del Norte
y del Sur, siendo sorprendentemente frecuente en
fuego-patagonia. Por lo mismo son varios los au-
tores que lo consideran uno de los haplotipos que
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debieron estar presentes en los primeros cazadores
recolectores que entraron a América y un trazador
de una ruta costera temprana de los primeros mi-
grantes (Kemp et al. 2007).

Los resultados obtenidos para los miembros
de la comunidad Kawésqar actual son absolutamente
consistentes tanto con la informacién previa, asi
como con los resultados de las muestras antiguas;
con una alta frecuencia de los haplogrupos Cy D, y
en este Ultimo una sobrerepresentacion del haplotipo
D4h3. Este punto es extraordinariamente interesante
ya que en la red de haplotipos para el haplogrupo
D (fig. 2), Kawésqgar actuales, Yamana actuales y
las muestras de cueva de La Cruz y canal Maule 1
constituyen la mayoria de los individuos D4h3, mas
aun, son pocos los individuos pertenecientes a grupos
canoeros dentro del haplotipo D1 y aiin menos los
que agrupan en el haplotipo derivado D1 + 16187T.
Este tltimo est& ausente en Norteamérica, en gran
parte de Sudamérica y altamente representado en
las poblaciones del sur de Chile y Argentina (Moraga
et al. 2000, Ginther et al. 1993) y segiin nuestros
Gltimos estudios habria tenido su origen en Patagonia
norte hace al menos 9.000 afios (de Saint Pierre et
al. 2009). Aun cuando no es posible aventurar, con el
debido soporte genético-estadistico, en base a estos
resultados una distribucion desigual de haplotipos
entre las poblaciones canoeras y terrestres, parece
existir un vinculo entre D4h3 vy las primeras. Este
punto debe manejarse con cuidado ya que Bravi (com
pers.) ha descrito una alta frecuencia de D4h3 en
Tehuelche, claro que las muestras del lado argentino
tienen un cambio en 16301 y no poseen el de 16311.
No contamos, desde el punto de vista genético, con
la informacion suficiente para aventurar un posible
flujo génico, ni menos un origen comin reciente
para estos dos grupos poblacionales, pero resulta
inquietante la concordancia con lo descrito para el
cuerpo de isla Capitan Aracena (haplogrupo C) que
como dijimos anteriormente comparte una transicion
muy infrecuente (16318G) con un Adnikenk antiguo.
Por otra parte, desde el punto de vista de la eviden-
cia arqueoldgica y mas poderosamente del registro
histérico, existen pruebas sélidas de contactos de
Kaweésqar tanto con poblaciones Adnikenk como
Sélknam, las que en algunos casos podrian haber
resultado incluso en eventos de mestizaje, como se
sugiere para los restos de isla Karukinka (Aspillaga
& Ocampo 1996, Martinic 1984, 1999).
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Respecto a las muestras actuales lo que podria
resultar controversial es el hallazgo de un individuo
perteneciente al haplogrupo A2 entre los miembros
de la comunidad, ya que este linaje es infrecuente
a lo largo de todo Chile, alcanzando frecuencias
por sobre el 5% solamente en el norte del pais e
inesperadamente en la localidad de Detif, en la isla
de Chiloé (Garcia et al. 2006). Es riesgoso aventu-
rar una hipotesis, pero en virtud de la informacion
histérica podria explicarse por la migracion chilota
con fines de explotaciéon de recursos marinos en
territorios Kawésgar (Martinic 1999).

Podemos concluir que los datos obtenidos
para haplogrupos y secuencias mitocondriales de
los miembros de la comunidad dejan en evidencia,
una indudable cercania entre los individuos Kawésqgar
incluidos en el estudio y las poblaciones aborigenes
vivas y extintas de Patagonia y Tierra del Fuego pre-
viamente estudiadas. Basados en la alta frecuencia
del haplotipo D4h3 podemos sugerir fuertemente
que los individuos estudiados corresponden a des-
cendientes de las poblaciones canoéras y que las
poblaciones de Fuego-Patagonia constituyeron y
constituyen relictos de las poblaciones de cazadores
recolectores que llegaron a estas latitudes durante el
holoceno temprano. Por lo mismo, y atin cuando la
informacién que el DNA mitocondrial nos entrega,
s6lo nos habla de los linajes maternos, es posible
visualizar que los resultados obtenidos tanto de
poblaciones originarias vivas como de sus antepa-
sados contribuye no sélo al conocimiento cientifico
sino también a fortalecer las bases bioldgicas de la
identidad Kawésqar.
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