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Ancestria materna de los individuos del sitio Chimpay
(Rio Negro) e implicancias para la interpretacion
de un contexto mortuorio del siglo XIX

Maternal ancestry of individuals from the Chimpay site
(Rio Negro) and implications for interpreting
a mortuary context of the 19" century

Postillone M. Bdrbara®, Alejandro Serna', Cristina B. Dejean’ y Luciano Prates

RESUMEN

En este trabajo se presentan los resultados de la caracterizacion de la ancestria materna de dos
individuos inhumados en el sitio arqueologico Chimpay, en el valle del rio Negro, a finales del siglo
XIX. Se trata del entierro doble de una mujer adulta con un variado y abundante acompafiamiento
funerario, y de un hombre que vestia un uniforme militar del Estado argentino. En trabajos previos
basados en el analisis de la evidencia arqueologica, bioarqueologica y etnohistdrica se planted como
hipétesis principal que el contexto correspondia al entierro de un lider militar mapuche, aunque no se
habia confirmado fehacientemente la ancestria del individuo. A fin de contrastar esta hipdtesis, se
presentan aqui los resultados del analisis de la ascendencia materna de ambos individuos a partir del
estudio de la secuencia de la HVR I del ADN mitocondrial (ADNmt). Como resultado se obtuvo la
presencia del subhaplogrupo D1g en el hombre y el haplogrupo B2 en la mujer. El primero es altamente
frecuente en muestras arqueologicas y actuales del norte de la Patagonia y la Araucania chilena, y el
segundo en poblaciones actuales huiliches, pehuenches, tehuelches y mapuches. Estos resultados
permiten confirmar la ancestria nativa americana de ambos y, por lo tanto, reforzar la idea de que el
sitio representa un entierro de un lider militar mapuche.
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ABSTRACT

In this paper the results of the maternal ancestry analyses of two individuals buried in the Chimpay
archaeological site (Negro river valley) at the end of the 19th century are presented. This site is a double
burial of an adult woman accompanied by varied and abundant funerary goods, and of a man wearing
an Argentinian military uniform. In previous works based on the analysis of archaeological,
bioarchaeological and ethnohistorical evidence, it was proposed as the main hypothesis that the context
represents the burial of a Mapuche military leader. Nevertheless, the ancestry of these individuals has
not been reliably confirmed so far. In order to test the main hypothesis, we present here the results of
the analysis of the maternal ancestry of both individuals through the study of the HVR I sequence of
mitochondrial DNA (mtDNA). As result we obtained the presence of the D1g subhaplogroup in the
man and the B2 haplogroup in the woman. The first is highly frequent in archaeological and modern
samples from northern Patagonia and the Chilean Araucania, and the second in current Huiliches,
Pehuenches, Tehuelches and Mapuches populations. These results allow us to confirm the Native
American ancestry of both individuals and, therefore, to reinforce the idea that Chimpay represents a
burial of a Mapuche military leader.
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INTRODUCCION

El rio Negro fue un area con una intensa dinamica social desde los primeros
contactos hispano-indigenas en el siglo XVI hasta fines del siglo XIX (Bechis, 2008;
Mandrini 2002; Mandrini y Ortelli 2008; Nacuzzi, 1998). Toda la cuenca funciono
como una importante via de comunicacién y de comercio que utilizaron varios
grupos indigenas como huilliches, tehuelches, mapuches y pehuenches en camino
hacia los pasos cordilleranos que permitian cruzar a Chile desde el centro-sur del
territorio actual de la provincia de Neuquén. A finales del siglo XIX, una mujer y un
hombre adultos fueron sepultados en un entierro doble en la cuenca del rio Negro,
pocos kilometros rio arriba de la Isla de Choele Choel (Prates et al., 2016; Serna et
al., 2015) (Figura 1). Lo mas notable del entierro era que presentaba una
combinacion de rasgos indigenas e hispano-criollos, lo cual genera cierta
ambigiiedad para la interpretacion precisa del contexto (Prates et al., 2016). La
presencia de objetos de acompafiamiento funerario junto a ambos cuerpos y el origen
indigena de algunos de ellos eran claras referencias al mundo indigena, pero la
posicion extendida de los cuerpos y la evidencia de que el hombre vestia un uniforme
militar argentino cuando fue enterrado apuntaban al mundo hispano-criollo.

214 Anales de Arqueologia y Etnologia. Volumen 75. n°2, jul-dic 2020. eISSN 2591-3093 - ISSN 0325-0288



Licencia CC BY-NC-SA 4.0

Mediante el analisis bioarqueologico de los restos humanos (Serna ef al., 2015), los
materiales que acompafiaban al conjunto mortuorio (Prates et al., 2016) y la
informacion etnohistdrica referida a las costumbres funerarias en Norpatagonia y la
Araucania a fines del siglo XIX (de Jong et al., 2020), se planteo la hipotesis de que
el sitio correspondia a un entierro indigena y que el hombre habia cumplido un rol
con cierta jerarquia politica, militar y/o social. Posiblemente, un cacique o un
capitanejo con un cargo militar otorgado por el Estado argentino. Mas alla de la
presencia de rasgos morfologicos dentales en el hombre mas comunes en indigenas
que en hispano-criollos y de la fuerte afinidad del sitio Chimpay con un ritual
funerario mapuche (i.e. suttee), la ancestria de ambos individuos no habia sido
descripta hasta el momento con indicadores bioldgicos precisos.

En este contexto, los objetivos de este trabajo son determinar si
efectivamente los cuerpos enterrados en Chimpay corresponden a individuos con
ascendencia nativa americana, con especial atencion en el hombre por las
ambigiiedades de su acompafiamiento funerario, y aportar nuevas evidencias
filogenéticas para tiempos histéricos en Norpatagonia mediante el analisis de la
ancestria materna a partir del estudio de la secuencia de la Region Hipervariable I
(HVR L, por sus siglas en inglés) del ADN mitocondrial (ADNmt). El estudio de los
linajes maternos en restos humanos pre-hispanicos e historicos se ha convertido en
una herramienta util para abordar los procesos demograficos y de estructuracion
poblacional a través del tiempo y el espacio (Matisoo-Smith y Horsburgh, 2012) pero
han sido escasamente aplicados en el area de estudio (Crespo et al., 2017; Parolin et
al., 2019; Posth et al., 2018; Postillone ef al., 2020).

El ADNmt, transmitido unicamente por la madre a su descendencia (Giles
et al., 1980), es el marcador molecular mas utilizado en genética de poblaciones
prehistoricas debido, principalmente, a su mayor probabilidad de recuperacion por
encontrarse en varios miles de copias por célula. Si los individuos de Chimpay fueran
de ancestria indigena esperariamos encontrar en ellos haplogrupos mitocondriales
propios de las poblaciones nativas del Cono Sur de Sudamérica. Para esta region se
han descripto hasta el momento los haplogrupos mitocondriales A2, B2, C1 y DI,
junto a todos sus subhaplogrupos y haplotipos derivados (Bodner et al., 2012; de la
Fuente et al., 2015; de Saint Pierre et al., 2012 a y b; Moraga et al., 2010; Motti et
al., 2017; Perego et al., 2010; Postillone et al., 2019, 2020). En la Patagonia
argentina y en la Araucania chilena se hallaron con mayor frecuencia los linajes
mitocondriales nativo americanos D1, D1g, B2i, C1b13 y D4h3 (Arencibia ef al.,
2019; Bobillo et al., 2010; Bodner et al., 2012; Crespo et al., 2017; de la Fuente et
al., 2015; de Saint Pierre ef al., 2012 a y b; Moraga et al., 2010; Motti et al., 2019;
Parolin et al., 2019; Perego et al., 2010; Postillone et al., 2019, 2020; Raghavan et
al., 2015). Estos linajes maternos probablemente se originaron en esa region durante
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el Pleistoceno final o el Holoceno temprano (de la Fuente et al., 2015; de Saint Pierre
et al., 2012 a 'y b; Moraga et al., 2010; Motti et al., 2017). Migraciones recientes
desde Europa y zonas vecinas modificaron la composicion mitocondrial existente,
diluyendo la presencia de algunos de esos linajes maternos nativos americanos, pero
aun en los estudios genéticos de poblaciones modernas puede detectarse la
continuidad espacial y temporal de alguno de esos linajes (Postillone et al., 2019).
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Figura 1. Mapa con la ubicacién del sitio arqueoldgico Chimpay (39°9'51.95”’S, 66°8'44.70"°0).

MATERIALES Y METODOS

Descripcion del sitio arqueologico y de los restos analizados

El sitio estd constituido por un entierro humano doble con los individuos
dispuestos en posicion extendida y en forma paralela. Segin lo descripto por Serna
et al. (2015), el individuo 1 (Ch-1), masculino de entre 25 y 35 afios al momento de
su muerte, corresponde a un entierro primario, dispuesto en posicion dectibito dorsal
extendida con los miembros superiores e inferiores situados paralelamente al tronco.
El craneo no presenta evidencias de deformacion artificial y la mayor parte del sector
izquierdo de la boveda y del esqueleto facial se encuentran ausentes. La
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configuracion morfoldgica dental (elevados grados de denticion en forma de pala)
sugiere una mayor probabilidad de que corresponda a una poblacion de origen nativo
americana que a una europea (Serna ef al., 2015).

El individuo Ch-2 es una mujer de entre 40 y 49 afios al momento de la
muerte (Serna et al., 2015). También corresponde a un entierro primario, pero en
posicion dectbito ventral extendido, con los miembros superiores dispuestos
paralelamente al tronco y los inferiores levemente flexionados. El craneo esta
completo, no muestra evidencias de deformacion artificial, y s6lo conserva tres
dientes en posicion oclusal. Si bien algunos indicadores de estrés anatomico sugieren
la realizacion frecuente de actividades de molienda e hilado, asociadas con la esfera
de actividades de las mujeres mapuches de fines de siglo XIX (Serna et al., 2015),
no son entendidos como evidencias determinantes de ancestria indigena.

Para el desarrollo de este estudio se utiliz6 un tercer molar superior derecho
del individuo Ch-1 y un primer premolar inferior izquierdo del individuo Ch-2.
Ninguna de las piezas dentales seleccionadas presenta signos patologicos (e.g. caries,
defectos en el desarrollo del esmalte). Ambas piezas fueron procesadas en el
laboratorio de ADN antiguo de la Universidad Maimonides. El laboratorio cuenta
con areas fisicamente separadas y acondicionadas para: a) limpieza y pre-
procesamiento de las muestras; b) purificacién y preparado de reacciones para
amplificacion y c¢) amplificacion por PCR. Las electroforesis en gel de agarosa se
llevan a cabo en otro laboratorio separado. Actualmente, todo el material
bioarqueoldgico se encuentra bajo la custodia del Museo Provincial Eugenio Tello
(Viedma) y de la Secretaria de Cultura de la Provincia de Rio Negro.

Pre-procesamiento de muestras

Para el procesamiento y analisis de las muestras se tomaron los recaudos y
medidas necesarias para evitar la contaminacion del material arqueologico con ADN
de quienes lo manipulan, con ADN de microorganismos o animales que hayan estado
en contacto con la muestra en el sitio de entierro, o la contaminacion cruzada con
otras muestras recolectadas y almacenadas de manera conjunta (Pickrell y Reich,
2014; Willerslev y Cooper, 2005).

Como primer paso se limpiaron todas las superficies del material utilizado
durante el procesamiento de las muestras con hipoclorito de sodio al 10% y con
alcohol al 70%. El material fue irradiado por 45 min de cada lado con luz ultravioleta
en campana, asi como también se irradié todo el laboratorio previamente a su uso.
Se utilizaron puntas descartables con filtros para las micropipetas para evitar la
contaminacion con aerosoles. Como otra medida de recaudo, las muestras fueron
procesadas en su totalidad por una sola persona (M.B.P.; con un haplotipo
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mitocondrial T1 con los polimorfismos: T16126C, T16198C, C16294T, C16296T,
T16304C).

Procedimiento de extraccion del ADN antiguo

En cada pieza dental se desbastdo la dentina interna con un mini torno
(Dremel) tanto de la corona como de la raiz. El polvo obtenido se dividio en tubos
de 1,5 ml, en varias alicuotas que contenian de 70 a 100 mg. En cada extraccion que
se llevd a cabo por cada pieza dental, se utilizd una de estas alicuotas. Se hicieron
como minimo dos extracciones por cada pieza siguiendo el método de Fenol-
Cloroformo-Alcohol isoamilico (25:24:1) tomado y modificado de Green y
Sambrook (2012) tal como se describe en Postillone (2016), y purificado utilizando
el equipo AccuPrep® PCR Purification Kit (BIONEER). Por cada muestra extraida
se realizo un blanco de extraccion, es decir, un tubo que contiene todos los reactivos
utilizados pero que no contiene ninguna muestra ni material bioldgico, como control
de posible contaminacion y que sera tratado durante todo el procesamiento como una
muestra mas.

Luego se realizo una cuantificacion de la cantidad aproximada de ADN
utilizando un gel de agarosa al 1%, y como marcadores de peso molecular, diluciones
1:10 y 1:100 del ADN del bacteriéfago lambda segliin las especificaciones del
fabricante (511ug/ml, Promega).

Amplificacion y secuenciamiento de la Region Hipervariable | del
ADN mitocondrial

Mediante la reaccion en cadena de la polimerasa (PCR, por sus siglas en
inglés) se procedio con la amplificacion de la HVR I de la region control del ADNmt.
Esta se llevo a cabo en tres fragmentos traslapados de menos de 220 pb cada uno,
que comprenden desde la posicion 15984 a la 16410 del genoma mitocondrial,
utilizando seis cebadores ya descriptos (Adachi et al., 2004; Gabriel et al., 2001;
Ivanov et al., 1996; Postillone, 2016; Ricaut et al., 2004). Las reacciones de PCR se
realizaron en un volumen de 25 pl conteniendo: 1X de Hot Start PCR Buffer
(Thermo Scientific), 2 mM de MgCl2 (Thermo Scientific), 0,4 uM de cada par de
cebadores (Invitrogen), 0,2 mM de cada ANTP (Thermo Scientific), 1 U de Maxima
Hot Start Tag DNA Polymerase (Thermo Scientific) y 5 ul de la muestra de ADNa
como templado. En cada amplificacion se incluyd un blanco o control de
contaminacion (i.e. tubos que contienen unicamente los reactivos de amplificacion).
Estas reacciones se realizaron en 45 ciclos con una temperatura de anidamiento de
los cebadores de 54°C.
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Para observar los productos de amplificacion se realizo una electroforesis en
geles de agarosa al 1% y se utilizo una escalera de peso molecular de 100pb. Las
muestras que presentaban una banda intensamente visible fueron purificadas con el
equipo AccuPrep® PCR Purification Kit (BIONEER), siguiendo el protocolo
descripto por el fabricante. La inica modificacion fue en el ultimo paso, en el que la
elucion de las muestras se realiz6 en agua de calidad para biologia molecular, segin
lo recomendado por el servicio de secuenciacion en las condiciones de envio de las
muestras. Las mismas fueron secuenciadas en la Unidad Gendmica del Instituto
Nacional de Tecnologia Agropecuaria (INTA) de la sede Castelar, utilizando un
secuenciador automatico 3130XL Genetic Analyzer con el equipo BigDye™
Terminator Sequencing Kit (Applied Biosystems).

Analisis preliminares de las mutaciones observadas y comparativos a

nivel regional

Los electroferogramas de las secuencias obtenidas fueron revisados y
editados manualmente utilizando el programa Mega 7.0.26 (Kumar et al., 2016). Las
secuencias (disponibles para consulta en la Division de Arqueologia del Museo de
La Plata) fueron alineadas con MAFFT 7.012b (Katoh y Standley, 2013), utilizando
el algoritmo FFT-NS-2. De las dos secuencias obtenidas para cada muestra, se
obtuvo una secuencia consenso teniendo en cuenta aquellas mutaciones que se
encontraban en ambas secuencias. Para definir el haplogrupo de cada individuo se
utilizo el programa en linea Haplogrep (Kloss-Brandstétter ef al., 2011) y se tuvieron
en cuenta las mutaciones descriptas como especificas para cada haplotipo en Perego
et al. (2010) y Phylo Treemt (Van Oven y Kayser, 2009).

Se genero una base de datos comparativa compuesta por 199 secuencias de
ADNmt de individuos actuales y arqueoldgicos cercanos geograficamente (Tabla 1).
Con el fin de estimar con qué muestras tienen mas semejanzas las secuencias del
sitio Chimpay, se construyeron redes de haplotipos utilizando el algoritmo de
Median Joining y un post-procesamiento de maxima parsimonia con el programa
Network 5.0.0.3 (Bandelt ef al., 1999). A cada sitio se le asignd un peso proporcional
a su frecuencia de aparicion en los diferentes haplogrupos mitocondriales teniendo
en cuenta lo propuesto por Soares et al. (2009).
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n secuencias | n secuencias
Region n total para B2 para D1 Referencias
de Saint Pierre et al. 2012 a;
Centro-Sur de Chile 84 34 50 Moraga et al. 2000
Bobillo et al. 2010; Crespo et
al. 2017; de Saint Pierre et
Rio Negro 54 26 28 al. 2012 a
Mendoza 19 9 10 Motti et al. 2017
Neuquén 32 6 26 Postillone et al. 2019
Crespo et al. 2017;
Sur de Buenos Aires 10 0 10 Postillone et al. 2020
Total 199 75 124

Tabla 1. Descripcién de las muestras comparativas utilizadas para construir las redes de haplotipos.

RESULTADOS Y DISCUSION

Para ambos individuos se obtuvo ADN mitocondrial apto para amplificar y
secuenciar la HVR 1. Para cada individuo se realizaron dos extracciones de alicuotas
del polvo de dentina diferentes, de cada una de las cuales se obtuvo una
secuenciacion de la HVR 1. Al obtenerse dos secuencias iguales, se generd una Ginica
secuencia consenso. El individuo Ch-1 presentd mutaciones caracteristicas del
subhaplogrupo D1g mas la mutacion 16364 T, mientras que en Ch-2 se identificaron
mutaciones tipicas del haplogrupo B2, junto a la mutacion adicional 16197T (Tabla

2).
Individuo | Pieza Dental | Subhaplogrupo | Polimorfismos de HVR | (16024-16365)
C16187T - C16223T - T16325C - T16362C
Ch-1 M3SD D1g - C16364T
Ch-2 PM1II B2 T16182C- T16189C - C16197T - T16217C

Tabla 2. Descripcidn de la pieza dental analizada por individuo, el subhaplogrupo obtenido y los

polimorfismos de la HVR | que lo caracterizan.
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En la red haplotipica del haplogrupo D1 se observa que Ch-1 posee un
haplotipo que no estd presente en otro de los individuos comparados, que se
diferencia del D1g nodal por un solo polimorfismo (Figura 2). El centro-sur de Chile
y oeste de Rio Negro presentan la mayor diversidad de haplotipos de D1g. En lineas
generales, los linajes maternos de los restos humanos arqueologicos se diferencian
del subhaplogrupo nodal por dos o tres polimorfismos.
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Figura 2. Red haplotipica de D1g y sus variantes. El tamafio del circulo es proporcional al nimero
de individuos que poseen ese haplotipo.

Por su parte, el haplotipo del individuo Ch-2 se diferencia del haplogrupo
nodal B2 por dos polimorfismos, y es el tinico entre los linajes comparados que posee
esa combinacion de mutaciones (Figura 3).

Si bien las piezas dentales presentaban un grado de deterioro externo
importante, se obtuvo ADN suficiente para su amplificacion y secuenciacion de la
region HVR 1 en ambos individuos. El individuo Ch-1 present6 un haplotipo D1g
que no coincide con el de los otros individuos analizados de Norpatagonia debido a
que presenta la mutacion adicional C16364T. Lo mismo sucede con el individuo Ch-
2 que posee un haplotipo B2 caracterizado por el polimorfismo C16197T. Sin
embargo, segun las redes filogenéticas de ambos subhaplogrupos, los haplotipos
obtenidos, que presentan uno o dos eventos mutacionales de diferencia con el
haplotipo central, son cercanos filogenéticamente a otros muy frecuentes en toda la
region patagonica y centro-sur de Chile. Se realizd una busqueda de posibles
coincidencias en la base en linea EMPOP (https://empop.online) y el haplotipo de
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Ch-1 no coincidié con ninguno de los 208 D1g que posee dicha base. Lo mismo
sucedio para el haplotipo de Ch-2 con los 211 B2 descriptos para la region. Segin
un estudio previo sobre analisis bayesianos de estimacion de edades de los linajes
maternos en poblaciones actuales, la complejidad en la diversidad haplotipica de
Dlg, principalmente, y de B2, puede deberse a que ambos serian los linajes mas
antiguos en la region con ca. 15.000 y 14.000 afios, respectivamente (de Saint Pierre
etal., 2012 a).
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Figura 3. Red haplotipica de B2 y sus variantes. El tamafio del circulo es proporcional al ndiimero de
individuos que poseen ese haplotipo.

El subhaplogrupo D1g y sus variantes estan muy representados en todo el
norte de la Patagonia y la Araucania chilena, tanto en muestras arqueoldgicas de ca.
2500 a 200 afios AP, como en actuales (Crespo et al., 2017; de Saint Pierre et al.,
2012 a; Motti et al., 2017; Postillone et al., 2019, 2020). Alguno de los haplotipos
de Dlg hallados en los individuos pre-hispanicos se encuentran en poblaciones
actuales, como por ejemplo el linaje materno D1g+C16290T, presente en muestras
actuales del oeste de Rio Negro y en restos humanos del sitio arqueoldégico Paso
Alsina 1, en el valle inferior del rio Colorado (de Saint Pierre et al., 2012 a; Postillone
et al., 2020).

El haplogrupo B2 estd ampliamente distribuido en todo el continente
americano, con su mayor presencia en el norte y centro de los Andes. A nivel
regional de Norpatagonia es muy frecuente en poblaciones actuales huiliches,
pehuenches, tehuelches y mapuches, en especial su subhaplogrupo B2i, a ambos
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lados de la Cordillera de los Andes (de Saint Pierre et al., 2012 a; Postillone et al.,
2019). Sin embargo, ni este ni sus derivados han sido registrados en otras muestras
antiguas del norte de la Patagonia. Esto es llamativo ya que diferentes haplotipos de
B2 fueron encontrados en la region pampeana, en dos restos humanos de ca. 6800
afios AP del sitio arqueoldgico Laguna Chica (Posth et al., 2018) y en una gran
proporcion de individuos del lago Salitroso (Patagonia meridional) de entre 600 y
300 afios AP (Arencibia ef al., 2019). Para la region de Chile, Moraga et al. (2009)
utilizo la técnica de RFLP (i.e. polimorfismos en el largo de los fragmentos de
restriccion) para detectar el haplogrupo B en muestras del sitio arqueoldgico Bafio
Nuevo 1 de ca. 8800 afios AP, en Patagonia central, y en otros sitios ubicados mas
al sur, como Rio Bote y Oreja de Burro, de entre ca. 3700 y 3500 afios AP. También
se describio la presencia del subhaplogrupo B2i en dos individuos de Conchali, cerca
de Santiago de Chile, de 860-600 afios AP (Posth et al., 2018). Es posible que la
ausencia de estos haplogrupos en la region se deba a una limitacion de muestreo por
los pocos estudios de ADN antiguo llevados a cabo en el area hasta el momento.

Aunque nuestros resultados no permiten descartar una ancestria mixta de los
individuos de Chimpay, la confirmacion de la ancestria materna nativa americana
refuerza la idea propuesta desde otras lineas de evidencia (de Jong et al., 2020; Prates
etal.,2016; Serna et al., 2015), de que el hombre sepultado con uniforme militar fue
un cacique o un capitanejo. Son abundantes las referencias sobre el uso de este tipo
de atuendo por los jefes militares mapuches en sus ceremonias mortuorias durante
los siglos XVIII y XIX; especialmente a partir de mediados del siglo XIX, cuando el
Estado argentino comenz6 a otorgar titulos militares a muchos lideres en el marco
de la firma de tratados de paz (de Jong, 2011; de Jong et al., 2020). Este fue sin dudas
uno de los principales simbolos de prestigio politico y militar en las jefaturas
mapuches de Pampa, Norpatagonia y la Araucania a fines del siglo XIX.

CONCLUSIONES

Los resultados de este trabajo muestran que el hombre y la mujer del sitio
Chimpay eran portadores del subhaplogrupo materno Dgl y del Haplogrupo B2,
respectivamente, propios de las poblaciones nativas del Cono Sur de Sudamérica, y
con una fuerte presencia en Patagonia, a ambos lados de la cordillera. Esto confirma
la ancestria materna nativa americana de ambos individuos, planteada como
hipétesis en trabajos previos a partir del estudio de evidencias arqueologicas y
bioarqueoldgicas, aunque no implica descartar la posibilidad de ancestria mixta, la
cual puede ser caracterizada en futuros estudios. Al confirmarse estos resultados de
la ascendencia materna indigena, y teniendo en cuenta que el hombre fue enterrado
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con un uniforme militar como vestimenta, se refuerza la idea de un rol de cacique o
capitanejo, o de algiin rango militar otorgado por el Estado argentino durante su
expansion en la segunda mitad del siglo XIX.

En un contexto general, el intento de eliminar a los pueblos originarios que
habitaban en el norte de la Patagonia durante la “Campafia del Desierto”, asi como
procesos migratorios mas recientes o eventos evolutivos regionales, moldearon la
estructura poblacional existente hasta momentos de contacto hispano-indigena y,
posiblemente, diluyeron la variabilidad previa de linajes maternos. Al igual que otros
estudios de ADN antiguo, los resultados aqui presentados proveen nueva evidencia
sobre esa variabilidad y sobre su dilucion en las poblaciones locales actuales como
resultado de procesos demograficos recientes. Si bien para definir con mayor
precision la ancestria de los individuos de Chimpay es necesario realizar analisis mas
exhaustivos y contar con un nimero mas alto de polimorfismos, o con la secuencia
de la region control completa, la descripcion de dos nuevos linajes maternos
contribuye al entendimiento de la diversidad de los subhaplogrupos D1 y B2 en el
extremo Sur de Sudamérica.
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