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VíNCULOS DE PARENTESCO POR VíA MATERNA ENTRE LOS ÚLTIMOS 
DESCENDIENTES DE LA ETNIA KAWÉSQAR Y ALGUNOS ENTIERROS EN LOS CANALES 

PATAGÓNICOS: EVIDENCIA DESDE EL ESTUDIO DE LINAJES MITOCONDRIALES

Mauricio Moraga*, Michelle de Saint Pierre*,**, Francisco Torres***,  Juan Ríos***

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 Capitán 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 y las muestras antiguas. La comparación con otras secuencias publicadas para pobla-
ciones aborígenes sudamericanas confirma los resultados y sugiere fuertemente que existe un vínculo de 
parentesco por vía materna entre las muestras y los Kawésqar actuales.
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KINSHIP BY MATERNAL VIA BETWEEN THE LAST DESCENDANTS OF 
KAWÉSKAR 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 Kawésqar 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.
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INTRODUCCIÓN

El estudio del ADN mitocondrial ha permitido 
en estos últimos años aproximarse con sorprendente 
detalle a las rutas migratorias que han seguido los 
humanos desde su salida de África; así como aque-
llas que siguieron los cazadores recolectores que a 
fines del pleistoceno viajaron más de dieciocho mil 
kilómetros desde Beringia hasta Tierra del Fuego. 
Las poblaciones que se desplazaron portaban un 
repertorio discreto de linajes la mayoría de ellos 
surgidos en Asia y los menos en las frías 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 desaparición tras la conquista, 
permaneciendo como relictos en regiones geográficas 
discretas asociados a poblaciones determinadas. En 
casos como estos los linajes mitocondriales pueden 
llegar a constituirse en marcadores de identidad, y 
por tanto podrían utilizarse para evaluar la relación 
entre las poblaciones actuales y sus antepasados. 

ADN mitocondrial, generalidades.

El ADN mitocondrial (ADNmt) es una he-
rramienta ideal para analizar la diferenciación de 
poblaciones e incluso caracterizar la individualidad 
humana (Budowle et al. 2003). Virtudes que derivan 
de su herencia uniparental materna, la ausencia 
aparente de recombinación, la elevada identidad de 
sus moléculas en un mismo individuo y la alta tasa de 
variación 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 última 
característica es fundamental en lo que al análisis de 
muestras antiguas se refiere, ya que en la mayoría 
de los casos se cuenta con cantidades muy pequeñas 
de ADN altamente degradado. 

La gran mayoría del ADNmt es codificante y 
sólo algo más de 1.000 pares de bases no codifican, 
éstas se concentran en la llamada región D-loop o 
control, constituida por dos regiones hipervariables 
principales ubicadas a ambos lados del origen de 

replicación del ADNmt (HV1 y HV2). La región 
control ha sido usada ampliamente en los últimos 
años 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 amplificación y 
corte con enzimas de restricción (PCR-RFLP) en 
poblaciones aborígenes 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 posición 663; 
haplogrupo B: deleción 9 pb en la región intergénica 
COII/tRNALys; haplogrupo C: pérdida de un sitio 
para la enzima Hinc II en la posición 13259 y haplo-
grupo D: pérdida de un sitio para la enzima Alu I en 
la posiciones 5178 (Torroni et al. 1993). Se suma a 
ellos el haplogrupo X descrito en baja frecuencia en 
América del Norte (Brown et al. 1998). En base a la 
secuencia de las regiones HV1 y HV2 y de SNPs en 
región codificante se ha refinado la clasificación actual 
de los haplogrupos originarios en A2, B2, C1, D1 
y X2a, los cuales tienen una distribución geográfica 
amplia a través de todo el continente, exceptuando 
el haplogrupo X2a, que está restringido sólo a indí-
genas de Norteamérica (Bandelt et al. 2003). Los 
haplogrupos A-D son frecuentes también en Asia, 
lo que apoya el origen noreste asiático de los linajes 
(Merriwether et al. 1995, Schurr y Wallace 2002). 
Estudios de los linajes amerindios han mostrado que 
además 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 además un gran número 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, situación que puede 
ser interpretada tanto como una no llegada de este 
haplogrupo hasta esas latitudes, como su desapa-
rición por efecto de la deriva génica (Moraga et al. 
2000, Rocco et al. 2002). Paralelo a la desaparición 
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de los haplogrupos A2 y B2, los haplogrupos C y 
D se hacen más frecuentes hasta fijarse (García et 
al. 2006). En virtud de estos datos la posibilidad 
de una primera migración portadora de sólo 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 Baño Nuevo 1, margen occidental de la 
estepa centropatagónica, 8.800 años 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, análisis en muestras antiguas.

El estudio de ADN recuperado desde restos 
antiguos, particularmente de huesos humanos, se 
ha consolidado como una estrategia válida, conve-
niente y reproducible para estudiar la estructura 
genética de las poblaciones prehistóricas. Desde los 
primeros logros en la recuperación de ADN a partir 
de restos momificados (Pääbo et al. 1988, DeSalle 
y Grimaldi 1994, Höss et al. 1994), y desde restos 
óseos (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 
básicos de extracción y amplificación, así como los 
diversos controles y validaciones que deben cumplir 
los resultados obtenidos, dado el riesgo de contami-
nación con ADNs recientes (revisado en O’Rourke 
et al. 2000, Pääbo et al. 2004).

En América por su parte se han realizado un 
número 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 
y 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 García-Bour et 
al. 2004 para secuencias de la región HV1; todo 
esto sobre muestras Sélknam, Aónikenk, Yámana y 
Kawésqar del siglo XIX. Estos resultados muestran 
la presencia exclusiva de los haplogrupos C y D en 
estas poblaciones, así como la presencia del ancestral 
haplogrupo D4h3.

El presente trabajo busca evaluar la utilización 
de secuencias de ADNmt de haplotipos infrecuentes 
como un marcador de parentesco entre poblacio-
nes indígenas actuales y sus posibles antepasados. 
En este entendido presentamos los resultados de 
la haplotipificación y secuenciación de la región 
control del ADN mitocondrial de 13 miembros de la 
comunidad Kawésqar de Punta Arenas y de cuatro 
enterratorios Kawésqar (isla Capitán Aracena, canal 
Maule, Englefield y cueva de la Cruz) y la comparación 
de todos ellos con las secuencias disponibles para 
el sur del subcontinente sudamericano.

MATERIALES Y MÉTODOS

Muestras antiguas.

Las muestras Arqueológicas corresponden a 
restos inhumados en 4 sitios de los canales australes 
y que han sido adscritos en base a sus características 
y situación geográfica a la cultura Kawésqar: 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 Bahía Colorada en la Isla 
Englefield, seno de Otway (fragmentos vértebras) 
(Legoupil 1987), una muestra sitio Canal Maule-1, 
53°29’ 57’’ S; 73°45’ 28’’ O (fragmento costilla) 
(Constantinescu 2001, San Román y Morello 2001); 
pertenecientes todas a la colección del Instituto de la 
Patagonia de la Universidad de Magallanes. A este 
conjunto se suma dos muestras de tejido blando 
momificado (fragmento de músculo zona del tórax y 
de un antebrazo), como también un fragmento óseo 
de una falange de la extremidad superior derecha, 
del cuerpo encontrado en una gruta a orillas del 
mar en la isla Capitán Diego Aracena, ubicada a 
62 millas náuticas 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 
colaboración de la Policía de Investigaciones de 
Chile y la Armada de Chile. Las características de 
las muestras y las fechas asociadas se detallan en 
la tabla 1. 

Muestras actuales.

Las muestras de población viva corresponden 
a 13 miembros de la comunidad Kawésqar de Punta 



106 M. Moraga, M. de Saint Pierre, F. Torres Y J. Ríos

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

Extracción de ADN de muestras antiguas.

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

para remover la contaminación superficial con ADN 
actual que pudiesen tener, debido a manipulaciones 
previas. El cloro fue removido y las muestras fueron 
lavadas repetidas veces con H2O bidestilada estéril 
hasta la total remoción 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 agitación rotatoria permanente. Pasado 
este tiempo se agregó proteinasa K, continuando 
con la incubación por 16 a 24 horas más a 53°C. 
El ADN fue extraído utilizando Fenol/cloroformo/
alcohol isoamílico (25:24:1) dos veces, seguido de 
una extracción con cloroformo/alcohol isoamílico 
(24:1). (adaptada de Kemp et al. 2005, 2006). En 

Fig. 1. Mapa del extremo sur de Sudamérica mostrando la posición geográfica 
aproximada de los sitios incluidos en este estudio.
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el caso de las muestras de músculo, debido a la 
imposibilidad de utilizar hipoclorito, se optó por 
la remoción mecánica de la capa superficial de 
los fragmento seguida de irradiación con luz UV 
por 15 minutos por cada lado. Posteriormente se 
procedió de manera similar al protocolo para hueso 
prescindiendo de la incubación inicial en EDTA y 
prolongando el tiempo de incubación 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 solución se procedió a purificar el extracto con 
sílica utilizando el kit “Wizard SV Gel and PCR 
Clean-Up System” (Promega), según 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 propósito, el 
cual se encuentra en un piso distinto del laboratorio 
principal y cuenta con un sistema de inyección 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-
tracción de ADN antiguo y en los procedimientos se 
utilizó sólo material plástico desechable estéril. Los 
reactivos y muestras fueron siempre manipulados 
bajo campana de flujo laminar previamente irradiada 
con UV. En todas las extracciones se incluyó un 

control blanco sin muestra. Las distintas muestras 
de un mismo individuo como es el caso de IP04 
e IP08 para cueva de la Cruz, y MK02, MK03 y 
MK04 para isla Capitán Aracena fueron extraídas 
en ocasiones diferentes. 

Análisis de haplogrupos mediante PCR-RFLP.

Las muestras fueron amplificadas para cuatro 
fragmentos de PCR de tamaños 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 µM c/u, 25 pmoles de cada 
partidor y 100 µg de BSA, con el fin de contrarrestar 
el efecto inhibidor sobre la taq-polimerasa de algu-
nos contaminantes que copurifican con el ADN. El 
programa de PCR utilizado considera: denaturación 
inicial, 94°C por 5 min, 45 ciclos de: denaturación, 
94°C por 45 seg; apareamiento, 45 seg. a una 
temperatura entre 50° y 58°C dependiendo de los 
partidores utilizados; elongación, 72° por 45 seg.; 
y elongación 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 digestión por enzimas de restricción 
utilizando Hae III para el haplogrupo A, Hinc II para 
el haplogrupo C y Alu I para el haplogrupo D. Los 
productos de las digestiones se analizaron en geles 
de agarosa al 3%.

Tabla 1. Detalle de las muestras analizadas en este estudio.

SITIO (muestra) EDAD SEXO MUESTRA FECHADO REFERENCIA*

IP03 ENGLEFIELD 
(54891)

3 a 6 
meses

 I
Fragmentos 
vertebras

1700+/-120 AP. Legoupil 1987.

IP04 CUEVA DE LA 
CRUZ (MD2-335)

Adulto   Fragmento costilla 250+/-30 AP Legoupil 2001.

IP08 CUEVA DE LA 
CRUZ (D379)

   
Premolar (pieza 
dental suelta)

IP10 CANAL MAULE-1 
(58272)

>45 
años

 F Fragmento costilla 920+/-55 AP
Constantinescu 2001.

San Roman y Morello 2001.

MK02 ISLA CAPITAN 
ARACENA

Adulto M
Fragmento músculo 

(antebrazo)
Sin fechado asociado, muy 

probablemente siglo XIX o XX
**Torres et al. 2009.

MK03 ISLA CAPITAN 
ARACENA

Falange distal

MK04 ISLA CAPITAN 
ARACENA

Fragmento 
músculo (torax)

*Se consigna la referencia de la descripción de los sitios y/o restos óseos considerados en el estudio. 
**El cuerpo de Isla Capitán Aracena no ha sido objeto de un estudio antropológico acabado ya que por solicitud de la comunidad 
no fue removido de su lugar de entierro.
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Análisis de las regiones HV1 y HV2 
mediante secuenciación directa.

Para el análisis de las regiones hipervariables 1 
y 2 se utilizaron dependiendo del estado de deterioro 
del ADN diferentes combinaciones de oligonucleóti-
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 recurrió a 8 pares de óligos 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 y 330 
para HV2. La amplificación de estos fragmentos se 
realizó mediante la técnica de PCR de manera similar 
a como se describe anteriormente para el análisis 
de haplogrupos, cambiando sólo 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 amplificación.

Extracción de ADN muestras actuales.

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

Análisis filogenético y estadístico.

Las secuencias obtenidas para la regiones 
hipervariable I y II del D-loop (HV1 y HV2), para 
los amplificados de restos óseos y población viva 
fueron alineadas utilizando el programa CLUSTAL-W 

(Thompson et al. 1994). El análisis filogenético de 
los resultados se realizó mediante la utilización del 
programas MEGA versión 3.1 (Kumar et al. 2004). 
Se realizaron redes de haplotipos (Network) para las 
muestras antiguas y las pertenecientes a individuos 
Kawésqar de haplogrupos C y D. Para la construcción 
de cada red se incluyeron además secuencias de la 
región HV1 (16081-16381bp) de poblaciones del 
norte y sur de Chile; Pehuenche, Mapuche y Yámana 
(Moraga et al. 2000), Fueguinos (García-Bour et al. 
2004), Huilliche, Aymara, Atacameño y 3 poblacio-
nes rurales de la isla de Chiloé (de Saint Pierre et 
al. 2008). Los análisis se realizaron con el software 
Network 4.5.10 (http://www.fluxus-engineering.
com/) y se utilizaron las opciones Median Joining 
como algoritmo de cálculo y Máxima Parsimonia 
como opción 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 haplotipificación 
por PCR-RFLP y secuenciación de las regiones hi-
pervariables I y II (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, C y D 
de manera no ambigua. Los resultados muestran que 
tanto IP03 (sitio isla Englefield) como las muestras 
MK02, MK03 y MK04 (cuerpo isla Capitán Ara-
cena) pertenecen al haplogrupo C, mientras que 
las muestras de Canal Maule 1 (IP10) y de cueva 
de la Cruz (IP04, IP08) pertenecen al haplogrupo 
D. Respecto de los 13 individuos actuales pertene-
cientes a la etnia Kawésqar; uno es de haplogrupo 
A, 5 de haplogrupo C y 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 MK04 para 
todos los fragmentos, probablemente por la menor 
estabilidad del ADN en una muestra de tejido blando. 
Concordante con esto se requirió del set de partido-
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Tabla 2. Polimorfismos en las regiones HV1 y HV2 del DNA mitocondrial en las 
muestras antiguas y población actual incluidas en este estudio.
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K03 D G · · · · · T G · · · C · · · · C · C · · G · · · C · · · · · · · · G · · C · C C ·

K04 D G · · · · · T G · · · C · · · · C · C · · G · · · C · · · · · · · · G · · C · C C ·

K05 C · C · C C C T · · · C · · · C T · T · · · G · · · · · A · · · · d · G d d C · C C G

K06 A · · T · · · T · · T · · · A · · · · C · · G · C T · G · · · C G · · G · · C C C · ·

K07 D G · · · · · T G · · · C · · · · C · C · · G · · · C · · · · · · · · G · · C · C C ·

K08 D G · · · · · T G · · · · · · · · C · C C · G · · · C · · · A · · · · G · · C · C C ·

K09 C · · · · · · T · · · C · · · C T · · · C · G · · · · · · · · · · d · G d d · · C C G

K10 C G · · · · · T · A · C C · · C T · · · · C G · C · · · · · · · · d · G d d C · C C ·

K11 D G · · · · · T G · · · · · · · · C · C C · G · · · C · · · · · · · · G · · C · C C ·

K12 C · · · · · · T · · · C · · · C T · · · C · G · · · · · · · · · · d · G d d · · C C G

K13 C · · · · · · T · · · C · · · C T · · · · · G A · T · · · · · · · d T G d d · · C C G

IP03 C ? · · · · · T · · · C · · · C T · · · ? ? G · · · C · · · · · · d · G d d C · C ? ?

IP04 D ? · · · · · T G · · · C · · · · C · C ? ? G · · · C · · · · · · · · G · · C · C ? ?

IP08 D ? · · · · · T G · · · C · · · · C · C ? ? G · · · C · · · · · · · · G · · C · C ? ?

IP10 D ? · · · · · T G · · · · · · · · C · C ? ? G · · · C · · · · · · · · G · · C · C ? ?

MK02 C ? · · · · · T · · · C · G · C T · · · ? ? G · · · · · · · · · · d · G d d C · C ? ?

MK03 C ? · · · · · T · · · C · G · C T · · · ? ? G · · · · · · · · · · d · G d d C · C ? ?

En la segunda columna se consignan los haplogrupos determinados por PCR-RFLP. En la fila superior los números corresponden 
a las posiciones nucleotídicas de las regiones HV1 y HV2 que presentaron variación en las muestras. La fila designada como 
rCRS (Revised Cambridge Reference Sequence) corresponde al nucleótido presente en esa posición en la secuencia de referencia 
NC_012920. Las posiciones iguales a la referencia se señalan con un punto en la tabla, una d indica la deleción de ese nucleótido 
y un signo ? indica que esa posición no fue secuenciada.

res para amplificados de menor tamaño para lograr 
amplificados de MK02, la otra muestra de músculo. 
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 pertenecían a un 
mismo individuo como es el caso de IP04 e IP08 
de cueva de la Cruz se obtuvo idénticas secuencias, 
lo mismo ocurrió con las muestras MK02 y MK03 
de isla Capitán 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 HV2. La totalidad 
de las secuencias se muestran en la tabla 2. Como 
puede verse los seis individuos pertenecientes al 
haplogrupo C presentan los cambios característicos 

de éste: 16298C, 16325C y 16327T, en la HV1 y 
las deleciones 249d y 290-291dd en la HV2. 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 
mutación recurrente en 16311 y la muy infrecuente 
transición 16274A. Finalmente K05 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 búsqueda en la base de datos de 
ADNmt de Sorenson muestra a una familia originaria 
de la región de los lagos con el mismo haplotipo. Las 
muestras del haplogrupo D por su parte pertenecen, 
con excepción de K01, poseedor de una variante 
16311C del nodal, al infrecuente y aparentemente 
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Fig. 2. Red de Haplotipos construida a partir de las secuencias de la región HV1 para diversas poblaciones 
nativas sudamericanas actuales (ver materiales y métodos para lista detallada) y antiguas. Se utilizó solo 

HV1 ya que los datos para HV2 no estaban disponibles para fueguinos en García-Bour et al. 2004.
En gris, principales linajes encontrados en poblaciones nativas del sur de Sudamérica; en amarillo, resultados 

para fueguinos nativos del siglo XIX (García-Bour et al. 2004), en azul, individuos Kawésqar actuales (este 
estudio); en rojo, muestras antiguas consideradas en este estudio. Los números sobre las ramas corresponden a 

los pasos mutacionales (numerado según rCRS). El signo @ indica una reversión del cambio en esa rama.

ancestral haplogrupo D4h3 caracterizado por las 
posiciones 16241G y 16342C en HV1. Cuatro de 
las muestras de Kawésqar actuales (K02, K03, K04 
y K07) comparten el mismo haplotipo que los restos 

de Cueva de la cruz (IP04, IP08), mientras que los 
otros dos (K11 y K08) comparten el haplotipo con 
la muestra de Canal Maule-1 (IP10) a sólo un paso 
mutacional de las demás.
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DISCUSIÓN Y CONCLUSIONES

La presencia sólo 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, García-Bour et al. 2004) 
respecto a la ausencia de los haplogrupos A y B 
en proto-Kawésqar, proto-Yámana y Yámana, así 
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 Capitán 
Aracena) presentan secuencias casi idénticas a las 
encontradas en Yámana (Moraga et al. 2000), en 
fueguinos antiguos (García-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 Capitán Aracena 
con una muestra Aónikenk antiguo (García-Bour et 
al. 2004) con quien comparte una transición muy 
infrecuente (16318G) no descrita en otras poblacio-
nes originarias de Chile y Sudamérica. En términos 
del análisis molecular, parece arriesgado proponer 
en base a sólo un par de muestras algún tipo de 
contacto entre poblaciones marítimas y terrestres, 
más aún con grupos continentales de Patagonia, 
siendo en principio más parsimonioso pensar que 
esta similitud radica en un ancestro común en las 
poblaciones de cazadores recolectores tempranos, 
que dieron origen a ámbos grupos. De todas formas 
la información histórica respecto de contactos entre 
poblaciones terrestres y marítimas apoya dicho 
contacto, al menos en periodos tardíos (Martinic 
1999). Como se aprecia en la red de haplotipos 
(fig. 2), la mayoría 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 población 
Cayapa del Ecuador (Rickards et al. 1999) y encon-
trado recientemente en un cuerpo de cerca de 10.000 
años en Alaska (Kemp et al. 2007). Este haplotipo 
se encuentra en frecuencias extremadamente bajas 
a lo largo de la costa pacífica 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 

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 información previa, así 
como con los resultados de las muestras antiguas; 
con una alta frecuencia de los haplogrupos C y D, y 
en este último una sobrerepresentación del haplotipo 
D4h3. Este punto es extraordinariamente interesante 
ya que en la red de haplotipos para el haplogrupo 
D (fig. 2), Kawésqar actuales, Yámana actuales y 
las muestras de cueva de La Cruz y canal Maule 1 
constituyen la mayoría de los individuos D4h3, más 
aún, son pocos los individuos pertenecientes a grupos 
canoeros dentro del haplotipo D1 y aún menos los 
que agrupan en el haplotipo derivado D1 + 16187T. 
Este último está 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 según nuestros 
últimos estudios habría tenido su origen en Patagonia 
norte hace al menos 9.000 años (de Saint Pierre et 
al. 2009). Aún cuando no es posible aventurar, con el 
debido soporte genético-estadístico, en base a estos 
resultados una distribución desigual de haplotipos 
entre las poblaciones canoeras y terrestres, parece 
existir un vínculo entre D4h3 y 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 información suficiente para aventurar un posible 
flujo génico, ni menos un origen común reciente 
para estos dos grupos poblacionales, pero resulta 
inquietante la concordancia con lo descrito para el 
cuerpo de isla Capitán Aracena (haplogrupo C) que 
como dijimos anteriormente comparte una transición 
muy infrecuente (16318G) con un Aónikenk antiguo. 
Por otra parte, desde el punto de vista de la eviden-
cia arqueológica y más poderosamente del registro 
histórico, existen pruebas sólidas de contactos de 
Kawésqar tanto con poblaciones Aónikenk como 
Sélknam, las que en algunos casos podrían 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 podría 
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 país e 
inesperadamente en la localidad de Detif, en la isla 
de Chiloé (Garcia et al. 2006). Es riesgoso aventu-
rar una hipótesis, pero en virtud de la información 
histórica podría explicarse por la migración chilota 
con fines de explotación de recursos marinos en 
territorios Kawésqar (Martinic 1999).

Podemos concluir que los datos obtenidos 
para haplogrupos y secuencias mitocondriales de 
los miembros de la comunidad dejan en evidencia, 
una indudable cercanía entre los individuos Kawésqar 
incluidos en el estudio y las poblaciones aborígenes 
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 aún cuando la 
información que el DNA mitocondrial nos entrega, 
sólo 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 sólo al conocimiento científico 
sino también a fortalecer las bases biológicas de la 
identidad Kawésqar.
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