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Andlisis de ADN mitocondrial en momias del norte de Chile avala
hipdtesis de origen amazoénico de poblaciones andinas

mtDNA analysis of mummies from northern Chile endorse the hypothesis of an
Amazonian origin of Andean populations
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RESUMEN

La hipétesis del origen amazénico de las poblaciones andinas basada en el andlisis de marcadores genéticos nucleares
es contrastada haciendo uso de ADN mitocondrial antiguo aislado de restos esqueletales de poblaciones prehistéricas
del Valle de Azapa, Arica, Chile. Se analizaron 42 muestras de las cuales 32 rindieron amplificados para los cuatro
marcadores amerindios permitiendo su tipificacion. La distribucion de haplogrupos (A: 31,2 %, B: 21,9 %, C: 31,2 %,
D: 3,1 % y otros 12,5 %) relaciona genéticamente a las poblaciones estudiadas con grupos amazdnicos y andinos
actuales. El niimero de muestras analizadas no permite atin una subdivisién por fases cronolégicas con el objeto de poner
a prueba las hipétesis planteadas por arquedlogos y bicantropolégos para explicar la microevolucién biocultural de las
poblaciones estudiadas.

Palabras clave: origen amazdnico de poblaciones andinas, restos esqueléticos, ADNmt antiguo, microevolucién
biocultural, Valle de Azapa.

ABSTRACT

The Amazonian origin of Andean populations, hypothesized on the basis of nuclear genetic markers, is tested using
ancient mtDNA extracted from skeletal remains from prehistoric populations of the Azapa valley, northern Chile. Forty
two samples were analyzed of which 32 could be typed for Amerindian haplogroups whose distribution (A: 31.2 %, B:
21.9 %, C: 31.2 %, D: 3.1 % and others 12.5 %) relates genetically the prehistoric groups to Amazonian and living
Andean populations. The number of samples is still to small to allow a subdivision by chronological phases in order
to test hypothesis about the biocultural microevolution of the populations studied.

Key words: Amazonian origin, Andean populations, skeletal remains, ancient mtDN A, biocultural microevolution,
Azapa valley.

de debate (Torroni et al. 1993, Ward et al. 1993,
Merriwetheret al. 1995, Bonatto & Salzano 1997).
Una vez que los paleoindios cruzaron América del

INTRODUCCION

Son muchos los antecedentes aportados por la
arqueologia, la antropologia biolégica y la gené-
tica de poblaciones, que sugieren que el
poblamiento de América se produjo como conse-
cuencia de un evento migracional originado en el
noreste de Asia (Turner 1984, Greenberg et al.
1986, Gibbons 1993). El poblamiento se habria
llevado a cabo cruzando Beringia, al darse condi-
ciones favorables de trdnsito hace aproximada-
mente unos 35.000 afios atrds, siendo el nimero y
la duracién de las corrientes migratorias atin tema

Norte dejando huellas de su presencia en varios
sitios arqueolégicos se desplazaron por América
Central hacia Américadel Sur (Dillehay & Meltzer
1991).

St bien es cierto que numerosas publicaciones
han tenido por objetivo la descripcién de registros
arqueolégicos paleoindios en América del Sur,
solamente en algunas pocas se han postulado
modelos de poblamiento basados en la evidencia
descubierta. Uno de estos modelos fue propuesto
hace casi cuarenta afios por Bennett & Bird (1964).
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De acuerdo a estos autores, cazadores némades,
pescadores y recolectores cruzaron el Istmo de
Panamd y ocuparon la regién andina después de
transitar por los valles de los rios Cauca y Magda-
lena hace aproximadamente 12.000 afios. Un gru-
po supuestamente migrd hacia el este de Vene-
zuela y Guyana, sin embargo el grueso de los
migrantes se desplazé hacia el sur hasta llegar al
noreste argentino. Posteriormente los ndémades
poblaron las altiplanicies del este de Brasil y se
expandieron hacia las Pampas y Patagonia para
llegar a Tierra del Fuego hace 9.000 afios. Este
modelo fue aceptado por décadas debido a que no
existiaevidencia sobre la existencia de paleoindios
en la foresta tropical. No obstante, a comienzos
de los afios 70, Lathrap (1970) sostuvo que la
Amazonia no habia sido un lugar despoblado y
que allf habia florecido la Cultura de la Foresta
Tropical cuyos protagonistas migraron, utilizan-
do las vias fluviales, en direccién al este y al
oeste, llegando los segundos a la zona de ceja de
selva, es decir la vertiente oriental de los Andes.

Posteriormente Rothhammer & Silva (1989,
1992) sobre la base de clines registrados en ma-
pas de geografia craniométrica y génica postula-
ron que las poblaciones andinas se podrian haber
originado a partir de migraciones provenientes de
la foresta tropical. Recientemente el registro ar-
queolégico indicé la presencia de paleoindios en
depésitos excavados en Caverna da Piedra Pinta-
da cerca de Monte Alegre en la Amazonia, en la
confluencia de los rios Tapajés y Amazonas
(Rooseveltet al. 1996). Es muy probable que esos
paleoindios hayan sido los ancestros de los gru-
pos que posteriormente dieron origen a la Cultura
de Foresta Tropical descrita por Lathrap (1970).

A partir del an4lisis con enzimas de restriccién
se determind que las variantes de ADNmt obteni-
das de poblaciones amerindias contemporineas
caen dentro de cuatro grupos, constituidos por
linajes relacionados. Cada uno de estos grupos o
haplogrupos puede ser caracterizado por un mar-
cador de ADNmt especifico: la ganancia de un
sitio de restriccién para la enzima Hae III en la
posicién 663 para el haplogrupo A, la delecién de
9 pb. en la regi6n intergénica COII/tRNALY para
el haplogrupo B, la pérdida de un sitio para la
enzima Hinc II en la posicién 13259 para el
haplogrupo C y la perdida de un sitio para la
enzima Alu I.en la posicién 5176 para el
haplogrupo D (Wallace et al. 1985, Schurr et al.
1990, Torroni et al. 1992, Wallace & Torroni
1992). Los datos de secuencia obtenidos mues-
tran una correspondencia entre cada uno de los
haplogrupos arriba mencionados con mutaciones
especificas presentes en la regién hipervariable I
(HVI) del ADNmt (Horai et al. 1993, Baillet et al.

MORAGA ET AL.

1994). Aun cuando mds del 95 % de los amerindios
analizados caen dentro de alguno de estos cuatro
grandes grupos, nuevos posibles linajes fundado-
res han sido postulados en poblaciones aborige-
nes actuales (Torroni et al. 1993, Baillet et al.
1994, Easton et al. 1996), asi como en individuos
prehistéricos (Stone & Stoneking 1993, 1998,
Ribeiro-dos-Santos et al. 1996). La mayoria de
estos, con excepcidn de los esqueletos analizados
por Ribeiro-dos-Santos corresponden a aborige-
nes de América del Norte. Recientemente Smith
et al. (1999) han descrito para estas poblaciones
un quinto haplogrupo fundador denominado X,
que se presenta con frecuencias cercanas al 3 % y
estd definido por la pérdida de sitios para la
enzima Dde I en las posiciones 1715 y 10394.

Los avances en las técnicas de la biologia
molecular en las tltimas décadas han permitido
recuperar ADN desde tejidos blandos y huesos
antiguos, tanto para humanos como animales ya
extintos (Higuchi et al. 1984, P4dibo 1985, Pididbo
et al. 1988, Hagelberg et al. 1989, 1991, Horai et
al. 1989, 1991, Rogan & Salvo 1990, Hagelberg
& Clegg 1991, Handt et al. 1996, Krings et al.
1997, Poinar et al. 1998). Derivado de estos avan-
ces surgi6é una nueva disciplina, la antropologia
molecular, que abre la posibilidad de prospectar
en forma directa los linajes mitocondriales pre-
sentes en poblaciones humanas antiguas de modo
de evaluar patrones de residencia, migracién y
relaciones genéticas, tanto entre si como con los
grupos aborfgenes contemporineos.

Los primeros trabajos realizados en poblacio-
nes amerindias precolombinas se remitieron a
analizar uno o dos de los haplogrupos fundadores
e incluyeron solo unos pocos individuos. Rogan
& Salvo (1990) no encontraron la delecién de 9 pb
en siete momias chilenas, mientras que Horai et al
(1991) encontraron la delecién en solo una de
once momias amerindias estudiadas. Merriwether
et al. (1994) tampoco encontraron la delecién en
15 momias de las fases arqueolégicas de Alto
Ramirez y Chinchorro del Valle de Azapa, Arica.
Stone & Stoneking (1993) fueron los primeros en
analizar los cuatro marcadores mitocondriales en
una poblacién precolombina de 700 afios de anti-
giiedad, encontrando individuos de los cuatro
haplogrupos asi como un individuo no atribuible
aninguno de ellos. Parr et al. (1996) encontraron
también dos individuos negativos para los marca-
dores amerindios en una muestra de 47 individuos
de Great Salt Lake datados en 1.600 a 1.000 afios
AP. En Sudamérica los trabajos son mds escasos.
Monsalve et al. (1996) estudiaron 6 momias co-
lombianas encontrando los haplotipos A, B y C.
Ribeiro-dos-Santos et al. (1996) secuenciaron la
regién HVIen 18 momias de la regién amazoénica
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encontrando un 39 % de linajes que no correspon-
den a los haplogrupos descritos por Horai et al.
(1993) en amerindios. Lamentablemente Ribeiro-
dos-Santos no analiza los marcadores caracterfs-
ticos dificultando la comparacién de resultados.

Hemos analizado la variacién de ADNmt me-
diante enzimas de restriccién en restos
momificados de 32 individuos amerindios preco-
lombinos que representan una columna temporal
de mas de 2.500 afios de ocupacién en el norte
arido de Chile, con el fin de poner a prueba el
modelo de origen amazdénico de las poblaciones
andinas propuesto en varios trabajos de nuestro
grupo (Rothhammer & Silva 1989, 1992,
Rothhammer et al. 2001). Con este fin hemos
determinado en los restos esqueléticos los marca-
dores que definen los cuatro haplogrupos de
ADNmt presentes en poblaciones amerindias con-
temporédneas. Este trabajo representa el mas ex-
tenso andlisis de muestras antiguas realizado en
Sudamérica, y da luces respecto de la real varia-
bilidad presente en los pueblos originarios antes
del contacto europeo.

MATERIALES Y METODOS

Las muestras utilizadas corresponden a momias
excavadas en los valles de Azapa, Tarapacd y
Camarones en la region de Tarapacd en el extre-
mo norte de Chile. Los sitios analizados incluyen:
AZ-71(15 muestras), Caserones sur (cinco mues-
tras), AZ-75 (10 muestras), Cam-9 (10 muestras),
AZ-6 (una muestra) y AZ-14 (una muestra) con
dataciones de entre 2.900 y 600 afios AP. Los 42
individuos incluyen momias de las fases Azapa,
Alto Ramirez, Maitas-Chiribaya, Tiwanaku,
Cabuza e Inca. Las muestras de hueso fueron
obtenidas principalmente a partir de fragmentos
de costillas, falanges o diafisis de huesos largos.
En estos casos se utilizé un fragmento no superior
alcm?

Los fragmentos de hueso utilizados fueron pu-
lidos de manera de eliminar la cortical externa
presumiblemente contaminada con ADN reciente
debido a manipulaciones previas. Posteriormente
las muestras fueron fragmentadas con una herra-
mienta de corte e irradiadas con luz ultravioleta
durante 15 min por cada lado. Durante todos los
procedimientos se utilizé mascarilla, delantal y
guantes de litex estériles desechables. Todos los
materiales desechables fueron cambiados mues-
tra a muestra y tanto las superficies como las
herramientas utilizadas fueron limpiadas con
hipoclorito al 10 % y enjuagadas con agua
bidestilada estéril. Los fragmentos de hueso fue-
ron pulverizados por medio de un molino enfria-
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do por nitrégeno liquido (Spex CertiPrep) Los
viales de molienda de policarbonato usados en
este fueron lavados entre muestra y muestra, en-
juagados con agua, tratados por 5 min con DNAzap
(Ambion) para destruir cualquier traza de ADN y
enjuagados repetidas veces con agua bidestilada
estéril. La extraccién de ADN a partir de las
muestras de hueso se realizé utilizando una modi-
ficacién de la metodologia descrita por Hoss &
Pddbo (1993). Aproximadamente 0.5 a 1 g de la
muestra previamente pulverizada se incubaron
por 24 h en 8 ml de EDTA 0.5 M pH: 8.0 a
temperatura ambiente con agitacién esporddica.
La muestra parcialmente descalcificada se colec-
t6 por centrifugacién descartdndose el
sobrenadante. Se agregaron 5 ml de tampdn de
digestion (tiocianato de guanidinio 5 M, Tris-HCl
pH: 7.2, 100 mM) y se incub6é a 55 °C por 8 a 16
h con agitacién. Las muestras se centrifugaron
descartdndose el precipitado. Los sobrenadantes
se trasladaron a tubos nuevos y se agreg6 50 ul de
suspencién de silica incubdndose por 10 min a
temperatura ambiente para unir el ADN alasilica.
La sflica se lavé repetidas veces con tampén de
extraccién, etanol 70 % y acetona, para finalmen-
te eluir el ADN con tampén TE (10 mM Tris-HC1
pH: 8.5, 0.1 mM EDTA). Todos los procedimien-
tos considerados en la extraccidn se realizaron en
un laboratorio dedicado exclusivamente al proce-
samiento de muestras antiguas. Los equipos utili-
zados fueron limpiados regularmente con DNAzap
(Ambion) de modo de eliminar cualquier riesgo
de contaminacién entre muestras. Se utilizé sélo
material pldstico estéril desechable y tanto los
reactivos como las muestras se manipularon siem-
pre bajo campana de flujo laminar. En todas las
extracciones se incluyo uno o dos controles blan-
co conteniendo sélo los reactivos.

Debido a que las muestras antiguas por lo gene-
ral rinden ADNSs altamente degradados con tama-
fios medios no superiores a los 150 o 200 pb
(Padbo et al. 1988, Pdibo 1989) se usé un grupo de
partidores disefiados de modo de amplificar frag-
mentos en el rango de 75 a 121 pb (Handt et al.
1996).

La amplificacién por PCR (“polymerase chain
reaction”) de los ADN extraidos desde las mues-
tras antiguas se realizé utilizando 2,5 unidades de
Ampli-tag Gold ADN polimerasa (Applied
Biosistems) el tamp6n suministrado con la enzi-
ma, dNTPs 200uM c/u, 25 pmoles de cada parti-
dor y 100 pug de BSA, con el fin de contrarrestar
el efecto inhibidor sobre la taq-polimerasa de
algunos contaminantes que copurifican con el
ADN. El programa de PCR utilizado considera:
denaturacién inicial, 95 °C por 9 min, 45 ciclos
de: denaturacién, 93 °C por 45 seg; apareamiento,
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55 °C por 45 seg; elongacién, 72 °C por 45 seg; y
elongacién final a 72 °C por 3 min. Los productos
de PCR se resolvieron por electroforesis en gel de
NuSieve-Agarosa al 3 %.

Los haplogrupos A, C y D fueron analizados
mediante el uso de enzimas de restriccién. Se
utilizé Hae III para el haplogrupo A, Hinc II para
el haplogrupo C y Alul para el haplogrupo D. Los
fragmentos de restriccién resultantes asi como el
producto de PCR que incluye laregién intergénica
COII/tRNA'"* del ADNmt, que define el
haplogrupo B, fueron analizadas por electroforesis
en gel de Nusieve-Agarosa (3:1) al 3 % (FMC
BioProducts). Los fragmentos de ADN se
visualizaron en el gel por tincién con bromuro de
etidio.

El andlisis de lainformacidn genética compren-
dié el calculo de un conjunto de distancias
genéticas (Nei 1972, 1978, Rogers 1972, Wright
1978). Se generaron ademds dendrogramas utili-
zando los métodos “unweighted pair group method
with arithmetic averaging” (UPGMA) (Sneath &
Sokal 1973) y “neighbor — joining” (Saitou & Nei
1987). Larobustez de los dendrogramas se deter-
miné obteniendo valores de “bootstrap” (Swofford
& Olson 1990). Los célculos se realizaron utili-
zando los programas BIOSYS (Swofford &
Selander 1981), PHYLIP (Felsenstein 1989),
PAUP (Swofford 1993) y TFPGA (Miller 1997).

RESULTADOS Y DISCUSION

Del total de 42 muestras analizadas, 32 rindieron
amplificados para los cuatro marcadores permi-
tiendo su haplotipificacién, lo que representa un
rendimiento del 76,2 % para la extraccién y am-
plificacién, valor més que satisfactorio conside-
rando la antigiiedad de las muestras y los resulta-
dos obtenidos por otros autores. Parr et al. (1996)
analizaron 47 muestras obteniendo amplificados
para los cuatro marcadores para 21 de ellas lo que
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representa un 44,7 % de rendimiento, mientras
que Stone & Stoneking (1998) obtuvieron una
eficiencia del 71 % en una poblacion de 152
individuos provenientes de un cementerio indige-
na de 700 afios de antigiiedad. De las 32 muestras
haplotipificadas 28 corresponden a uno de los
cuatro haplogrupos descritos en aborigenes ame-
ricanos, mientras que las restantes cuatro resulta-
ron negativas para los marcadores estudiados (Ta-
bla 1). Estos dltimos cuatro linajes, debido a la
antigliedad de las muestras, no pueden ser atribui-
dos a mestizaje, representando posiblemente nue-
vos linajes mitocondriales no descritos en pobla-
ciones recientes, presumiblemente perdidos como
resultado de los profundos cambios demogréficos
que sufrieron las poblaciones originarias de Amé-
rica tras la llegada de los invasores europeos.
Otra alternativa seria que se encuentren en tan
baja frecuencia en las poblaciones aborigenes
actuales que no se han detectado en los muestreos
realizados o bien han sido confundidos con lina-
jes no amerindios introducidos por flujo génico.
Aln cuando la frecuencia del grupo “otros” es
relativamente elevada (12,5 %) pudiéndose pen-
sar que deberia ser dificil su desaparicién por
deriva simultineamente en todas las poblaciones
contempordneas, no debemos perder de vista que
estos cuatro individuos pueden pertenecer a lina-
jes mitocondriales diferentes con frecuencias que
no superarian el 3 %, debido a que lo dnico que los
relaciona directamente es el ser diferentes a los
cuatro haplogrupos amerindios principales.

Las frecuencias obtenidas para estos
haplogrupos oscilan entre el 3,1 % para el
haplogrupo D y el 31,2 % para los haplogrupos A
y C, alcanzando el haplogrupo B una frecuencia
de 21,9 %. Estas frecuencias difieren de las ob-
servadas en las poblaciones Aymard y Atacamefia
actuales, en las cuales el haplogrupo B representa
cerca del 70 % (Rocco et al. 2001). En las
muestras de momias estudiadas este haplogrupo
apenas supera el 20 %. Lo inverso ocurre con la

TABLA 1

Distribucién de haplogrupos de ADNmt definidos por la presencia o ausencia de sitios de
restriccion y de la delecién de 9 pb en muestras esqueletales del norte drido de Chile

Distribution of mtDNA haplogroups defined by the presence or absence of restriction sites and the 9 bp deletion in
skeletal samples from arid northern Chile

Haplotipo Hae III 663 Delecion 9 bp Hinc IT 13259 Alu 15176 Momias (32)
A + - + + 10
B - + + + 7
C . - - + 10
D - - + - 1
Otros - - + + 4
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TABLA 2

Frecuencia de los haplogrupos Amerindios de ADNmt en las momias del norte de Chile y en
poblaciones contemporaneas chilenas y amazoénicas. El tamafio de muestra para cada
poblacién se indica entre paréntesis

Amerindian mtDNA haplogroup frequencies in mummies from northern Chile and in extant Population from Chile
and Amazonia. Sample size of each population is given in parenthesis

Poblacion Haplogrupo Haplogrupo Haplogrupo Haplogrupo Otros Autor
(n) A B C D

Amazonas (139) 0,295 0,281 0,273 0,137 0,014 Santos et al. (1996)
Momias (32) 0,313 0,219 0,313 0,031 0,125 Este estudio
Aymard (120) 0,075 0,567 0,183 0,158 0,017 Rocco et al. (2001)
Atacameiio (24) 0,083 0,625 0,250 0,042 0,000 Rocco et al. (2001)
Mapuche (111) 0,000 0,072 0,441 0,486 0,000 Moraga et al. (2000)
Pehuenche (105) 0,029 0,105 0,410 0,457 0,000 Moraga et al. (2000)

frecuencia observada para el haplogrupo A (31,2
%) en las muestras de momias, la que casi
cuadruplica la observada en Aymards contempo-
rdneos (6 %). Audn cuando estas diferencias en las
frecuencias resultan importantes, los cambios
observados en ellas son explicables teniendo en
cuenta el tiempo transcurrido, los posibles movi-
mientos poblacionales desde el altiplano y la
marcada disminucidn del tamafio de las poblacio-
nes andinas después de la llegada de los invasores
europeos. ~

Las frecuencias de los haplogrupos mito-
condriales de las muestras arqueoldgicas fueron
comparadas con las frecuencias determinadas para
las poblaciones Aymard y Atacamefia (Rocco et
al. 2001) ya mencionadas, asi como con datos de
la literatura disponibles para aborigenes sudame-
ricanos (Santos et al. 1996, Moraga et al. 2000)
(Tabla 2). La inspeccién de 1a Tabla 2 revela que
las frecuencias de los cuatro haplogrupos diferen-
cian a Mapuches y Pehuenches del resto de las
poblaciones, observdndose ademds que los
haplogrupos A, B y C presentan frecuencias se-
mejantes, por una parte en los aborigenes del

Amazonas y en las momias, y por otra parte, en
los Aymard y Atacameifios.

La matriz de distancias de Nei (Nei 1978) cons-
truida a partir de las frecuencias relativas de
haplogrupos se muestra en la Tabla 3. Resulta
interesante constatar que la distancia existente
entre las momias y las poblaciones aborigenes de
Amazonia es pequefia, mientras que distancias
mayores se aprecian entre las poblaciones actua-
les del norte y sur de Chile avalando el andlisis
realizado por inspeccion.

Se calcularon ademads otras medidas de distan-
cia (ver Materiales y Métodos) para verificar si se
obtenfan resultados similares. Se comprobd que
las matrices de distancia eran congruentes repli-
cando el mismo patrén de relaciones
interpoblacionales. Las distancias de Nei (1978)
resultaron significativas para todas las compara-
ciones con la excepcién de los pares Amazonia —
Momias, Aymard — Atacamefio y Mapuche -
Pehuenche computando probabilidades exactas
(Rousset & Raymond 1995).

El dendrograma UPGMA construido a partir de
la matriz de distancias de Nei (1978) (Fig. 1) pone

TABLA 3

Distancias de Nei (Nei 1978) calculadas a partir de las frecuencias de los haplogrupos de
ADNmt para poblaciones indigenas chilenas y amazdnicas

Nei’s (1978) distances computed from mtDNA haplogroup frequencies for Chilean and Amazonian indigenous
populations

Poblacién Amazonas Momias Aymard Atacamefio Mapuche
Momias 0,006

Aymara 0,051 0,081

Atacameifio 0,058 0,080 0,002

Mapuche 0,106 0,135 0,161 0,204

Pehuenche 0,085 0,113 0,135 0,176 0,000
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Fig. 1: Dendrograma UPGMA construido a partir de distancias de Nei (1978). Se indica la distancia de
los nodos. Entre paréntesis aparece el porcentaje de replicas de “bootstrap” (10.000 permutaciones).

UPGMA dendrogram based on Nei’s (1978) distances. Node distances and in parenthesis the proportion of similar
replicates from bootstrapping (10,000 permutations) are indicated.

de manifiesto esta situacién y muestra a las po-
blaciones del norte de Chile agrupadas en un
mismo “cluster” junto a aborigenes amazénicos y
momias del norte de Chile sugiriendo fuertemen-
te una vinculacién ancestral entre los grupos
Amazénicos y las poblaciones tanto recientes
como precolombinas del norte de Chile. Los valo-
res de “blootstrap” calculados indican una buena
robustez del dendrograma validando la existencia
de tres grupos y apoyando nuestra hipdtesis. Los
dendrogramas construidos utilizando el método
“neighbor — joining” no difieren en cuanto a su
topologia del dendrogroma UPGMA.

Desafortunadamente el niimero de momias ana-
lizadas no permite una subdivisién por fases
cronoldgicas. Sin embargo, como una primera
aproximacién podemos sefialar que el haplogrupo
A no exhibe variaciones pronunciadas, mientras
que el haplogrupo C experimenta un leve aumen-
to de su frecuencia en las muestras més recientes.
El haplogrupo B, a su vez, tiende a disminuir.
Aunque estas tendencias no son definitivas debi-
do al pequefio tamafio de muestra, podrian en
principio ser explicados por cuellos de botella
poblacionales o por flujo génico desde poblacio-
nes vecinas.

Elhallazgo més interesante es sin duda la proxi-
midad genética de las momias y los grupos
Aymards y Atacamefios a los aborigenes de la
Amazonia, confirmando hallazgos previos obte-
nidos por nuestro grupo en base a marcadores
nucleares (Rothhammer & Silva 1989, 1992,
Rothhammer et al. 2001).

La evidencia craniométrica disponible
(Rothhammer & Santoro 2001) sugiere que los
individuos inhumados en el Valle de Azapa estdn
biolégicamente relacionadas con los individuos
inhumados en el cementerio Morro 1 (arcaico
medio costero) avalando la hipétesis de que la
poblacién valluna se origind a partir de grupos
costeros que incursionaron en el valle alrededor
de 1.000 AC. Posteriormente, a partir del forma-
tivo, aumenta la distancia biolégica entre los
grupos estableciéndose una tradicidn costera in-
dependiente de los valles. Por otra parte, a juzgar
por las distancias craneométricas, durante el pe-
riodo medio se incrementa la relacién biol6gica
de los habitantes de los valles con los grupos
poblacionales del 4rea circuntiticaca, llegando
esta durante la fase Gentilar a su maxima expre-
sién.

No cabe duda que las hipdtesis basadas en el
andlisis de informacién arqueoldgica y
bioantropolégica podrdn en un futuro cercano ser
contrastadas utilizando ADNmt antiguo. Las po-
blaciones prehistéricas del Valle de Azapa cons-
tituyen un modelo extraordinario para llevar a
cabo este propésito.
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