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Introduccion woia Iz [«

La cuenca del Lago Salitroso (N.O. de Santa Cruz; Fig. 1) posee una alta concentracidon de entierros humanos Ac1-1.sac 1'1'5‘3" i fﬁ - \

con cronologias correspondientes al Holoceno tardio. La modalidad funeraria en chenque conforma el - ‘' o STNE

grupo mas tardio y recurrente de entierros (ca.1.500-300 anos AP), siendo frecuentemente estructuras o Tad 4 -d -\\ A
mortuorias multiples. . 2 10 ( AT aY \
Los estudios genéticos obtenidos hasta el momento sobre la Regidn Hipervariable | del ADN mitocondrial \ L. W A1 ee VSAC1- Py \
(ADNmt) de 16 individuos muestran una alta frecuencia del linaje B2 (31,3%), resultando llamativo dada su jﬁc . A kel |
ausencia en poblaciones antiguas y su baja frecuencia en actuales de esas latitudes. <. ' SAC 1-1+3 \ w

El objetivo del trabajo consistid en profundizar la informacién genética sobre el haplogrupo B2 presente en
la poblacion de la cuenca del Lago Salitroso mediante la obtencion de genomas mitocondriales completos, vy

aportar a las discusiones arqueologicas vigentes en el area a diferentes escalas (i.e. procesos demograficos
y de circulaciéon humana, practicas mortuorias).
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Fig. 1. Detalle del etierro SAC 1-1. Individuos analizados: SAC 1-1-3

Resu lta C| OS (LS20) y SAC 1-1-4 (LS22)

Se obtuvieron mitogenomas de los individuos LS20 y LS22 con los patrones de dano ,
esperados para ADN antiguo. Los detalles se muestran en la Tabla 1. MetOdOlOg |4
El haplotipo del individuo LS20 fue asignado al haplogrupo B2 segun Haplogrep, mientras
que el de LS22 al B2b. Si bien ambos individuos comparten haplogrupo B2, sus haplotipos

Procesamiento. A partir de extractos de ADN antiguo de dos individuos con
linaje B2 enterrados en el mismo chenque (Fig. 1, Tabla 1) se construyeron

tienen al menos 7 diferencias. bibliotecas para tecnologia Illumina en el laboratorio del Equipo de
El arbol filogenético (Fig. 2) ubica al haplotipo de LS22 dentro del subhaplogrupo B2b, Antropologia Bioldgica (UBA/Universidad Maiménides). Se enriquecieron en
cercanamente emparentado con el haplotipo B2b15 hallado en un individuo de Santiago del ADNmt y secuenciaron en la Unidad de Genomica del Instituto de

Estero”, mientras que el de LS20 se asocia al de individuos B2 de Brasil. Biotecnologia (INTA/IABIMO-CONICET). o
Analisis bioinformatico. Se filcraron adaptadores y lecturas de baja calidad. Se
: : : mapearon las lecturas sobre la rCRS, y se evaluaron los patrones de dano con

Muestra Invididuo FeZlI\:a(dZ%)Cal Pr?rl:;lnr}ﬁ:;lad f‘:‘al:..::l::g P;?Z‘;‘:é?:d Cobertura SNPs mapDamage2. Se generaron mitogenomas consenso segun la Tabla 1.
1S20 SAC 1-1-3 301-473 9 20 53 95 9 25 Analisis bayeSiano. Se obtuvieron de la literatura mitogen()mas
1S22  SAC 1-1-4  301-473* 10 20 79 99 9, 33 pertenecientes al haplogrupo B2 representativos de la diversidad de
Argentina, Bolivia, Brasil y Chile. Se realizd una reconstruccion filogenética con
Tabla 1. Informacién y resultados de las muestras analizadas en el presente trabajo. *Individuo no fechado; se indica BEAST 2.6. Se escalé con la tasa de mutacién de Llamas et al., 2016.

el fechado del individuo mas proximo en el entierro

Discusién y Conclusiones e ——

-Los individuos LS20 y LS22 provienen del chenque multiple con R
. . . . . ope .« 4 —-====:::::::::::f_______—_————L
mayor cantidad de individuos (MNI 20), evidencias de reutilizacién

y amplitud cronoldgica (ca.700-350 AP) de la cuenca. Su . srasl
pertenencia a linajes maternos distintos ratifica una tendencia 82—
gque muesktra que no seria el parentesco por via materna el criterio
de conformacion de los chenques, sino que otras relaciones —
sociales tendrian un peso mayor en las practicas mortuorias. |
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-Los haplotipos de estos individuos no pertenecen al linaje B2i2,
altamente frecuente en poblaciones modernas de la region. La '
ausencia de las mutaciones caracteristicas de este subhaplogrupo L
en poblaciones antiguas ya ha sido reportada en la literatura®.

»

-El haplotipo del individuo LS22 es cercano a los de individuos del IS0 (B
centro de Argentina!” y Bolivia®, mientras que el de LS20 lo es a : ' o (26260

los de individuos de Brasil®®. Ninguno se encuentra cercanamente . . , % LS22
. . VA41 (B2b1l5)
emparentado con poblaciones del Oeste de la cordillera.

-Los resultados son novedosos y permiten plantear diferentes 1!

escenarios: la posibilidad que la poblacion del Lago Salitroso sea 5L 82b14 
descendiente de una poblacion ancestral mas vinculada con el
centro de Argentina y el litoral atlantico que con una migracién
pacifica, o que la misma tuviera eventos de flujo génico durante el :

% LCH E2_i2 1 (B2b)

Holoceno con regiones del centro de Argentina, Bolivia y Brasil. I —
*
*
I
L
Fig. 2. Reconstruccion filogenética bayesiana del linaje mitocondrial B2 para
Argentina, Bolivia, Brasil y Chile. Los nodos de los grupos cercanos a los |
individuos de interés y con probabilidad posterior >0,7 poseen barras que 24
. . of . // a
indican los rangos de edad que acumulan el 95% de probabilidad posterior. 7/
Se |.nd|can los nombres de los grandes subhaplogrupos. Estrellas: individuos | GAVIAGD3 (B2)
antiguos. ' | ' WAIWAI24 (B2)
- XAVANTE12 (B2)
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