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Resumen

El Nordeste argentino se caracteriza por la presencia de diversidad étnica, cultural y linglistica, y por una historia de
movimientos poblacionales ligada a variaciones geopoliticas. El objetivo de este trabajo es presentar los primeros
resultados de una investigacion, estructurada en tres ejes (local, regional y sudamericano), que busca explorar la
historia poblacional de la region a través de la caracterizacion de los linajes maternos y paternos de las ciudades
de Corrientes (CRR, N=151) y Formosa (FOR, N=274). Se detallan las técnicas y métodos de andlisis, asi como las
preguntas de investigacion abordadas en cada eje, y se presentan los resultados del primer eje. Se estimaron los
aportes de origen nativo americano, del oeste de Eurasia y de Africa subsahariana. Se obtuvieron frecuencias
mayoritarias de linajes nativos americanos por via materna (FOR=85%, CRR=89,4%). Los linajes euroasidticos
(FOR=9,93%, CRR=12,41%) y africanos (FOR=2,55%, CRR=0,66%) también estdn presentes. Por otra parte, mds del
80% de los linajes paternos resultaron de origen euroasidtico, de los cuales el 55% corresponde al haplogrupo R1
(FOR=55,2%, CRR=54,7%). La fraccion nativa de los linajes paternos aportd las frecuencias mds bajas documentadas
para Argentina (FOR= 4,9%, CRR=3,2%). Los datos moleculares se compararon con datos genealdgicos y se
contextualizaron con la informacion histdrica.

Palabras clave: Antropologia molecular; ADN mitocondrial; Cromosoma Y; Nordeste argentino.
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Abstract

Northeast Argentina is characterized by the presence of ethnic, cultural and linguistic diversity; and by a history
of population movements linked to geopolitical variations. The aim of this paper is to present a research design,
structured in three analytical axes (local, regional and South American), to explore the population history of the
region through the characterization of maternal and paternal lineages of the cities of Corrientes (CRR N=151) and
Formosa (FOR N=274). Analysis techniques and methods were detailed, the research questions addressed in each
axis were outlined and the results of the first axis were presented. Genetic contributions of Native American,
western Eurasia, and sub-Saharan Africa origin were estimated. Majority frequencies of Native American lineages
were obtained through the maternal line (FOR=85%, CRR=89,4%). The Eurasian (FOR=9,93%, CRR=12,41%) and
African (FOR=2,55%, CRR=0,66%) lineages were also present. On the other hand, more than 80% of the paternal
lineages were of Eurasian origin, with 55% corresponding to R1 (FOR=55,2%, CRR=54,7%). The native American
fraction (FOR=4,9%, CRR=3,2%), provided the lowest frequencies documented for Argentina. Molecular data were
compared with genealogical data and contextualized with historical evidence.

Keywords: Molecular Anthropology; Mitochondrial DNA; Y Chromosome; Northeastern Region of Argentina.

Introduccion Este trabajo se enmarca en el plan de tesis doctoral
“Dinamica de poblaciones humanas del NEA. Aportes
Antecedentes desde el estudio de linajes uniparentales”, que se

Las poblaciones argentinas contemporaneas, al igual  centra en reconstruir las historias de poblamiento de
que en el resto de América Latina, se configuraron  las areas de influencia de las ciudades de Corrientes y
como resultado de un proceso de poblamiento inicial y ~ Formosa en la region del Nordeste argentino (NEA) a
del posterior mestizaje entre nativos y migrantes desde  partir de la identificacion de linajes mitocondriales y del
tiempos coloniales. Particularmente, en Argentina se Cromosoma'Y, y el analisis de su distribucion a nivel local,
registra un significativo flujo migratorio europeo entre  regional y sudamericano. En este trabajo se presenta el
1860y 1930y, a diferencia de otros paises aledafos, se  disefio de la investigacion, estructurado en tres ejes de
caracteriza por el menor aporte de poblacion de origen  analisis y los resultados correspondientes al primer eje,
africano (Studer, 1958). dedicado a analizar el origen continental de los linajes.
El objetivo de este primer eje, consiste en caracterizar la
Los estudios genéticos de linajes haploides de  dinamica poblacional post-hispanica, ya que se analiza
transmision exclusivamente materna o paterna permiten el origen continental remoto de los linajes paternos y
identificar el origen continental remoto y han revelado ~ maternos, asi como también los movimientos migratorios
un proceso de mestizaje de tipo sexo-asimétrico entre  recientes a través de informacion genealdgica. Los
las poblaciones nativas preexistentes y los migrantes  datos moleculares y genealdgicos son discutidos en el
-en su mayoria europeos y varones- (para Argentina: ~ marco de las evidencias historicas y demograficas, de
Avena et al., 2007; Garcia et al., 2018; Dipierri et al., manera de contribuir al conocimiento de la historia de
1998; Martinez Marignac et al., 1999; entre otros). La las poblaciones locales.
presencia de linajes maternos nativos puede ser muy
significativa en poblaciones urbanas de Argentina,  Contextualizacion regional
alcanzando en algunos casos del Noroeste Argentino  EI NEA comprende las actuales provincias de Corrientes,
(NOA) frecuencias mayores al 90% (ver Motti et Chaco, Misiones y Formosa y comienza a cobrar
al., 2013). Como contrapartida, la frecuencia de entidad como region en la década de 1950, cuando
linajes paternos nativos en poblaciones cosmopolitas  se provincializan las tres ultimas jurisdicciones
argentinas oscila alrededor del 10%, aumentando (Valenzuela, 2014). Sin embargo, se observa que,
drasticamente hasta ~40% en el NOA (ver, entre otros, histéricamente, los movimientos poblacionales y el
Di Fabio Rocca et al., 2016; Jurado Medina et al., 2014; impacto cultural no necesariamente han respondido a
Ramallo et al., 2009). factores exclusivamente geograficos, y mucho menos
a limites politicos (Hernandez, 1995). Esta division no
El avance en técnicas moleculares ha facilitado la coincide con una delimitacion cultural, pues existe
obtencién de secuencias mitocondriales completas. Esto  una intima relacion entre esta region con el Paraguay
ha posibilitado la definicion de clados de menor jerarquia ~ meridional, Brasil meridional y Uruguay (Lafon, 1971),
dentro de los haplogrupos, muchos de los cuales se ~ como también una vinculacion con el area amazonica,
encuentran restringidos geograficamente, y dan cuenta el norte de América del sur y la franja oriental del
de la historia bioldgica regional prehispanica, al hacer  noroeste de nuestro pais. Ademas, se debe tener en

foco en el componente nativo americano (Brandinietal.,,  cuenta que, en algunos casos, los procesos migratorios
2018; Bodner et al., 2012; De Saint Pierre et al., 2012; aqui estudiados anteceden a la conformacién del
GoOmez-Carballa et al., 2018). Estado argentino.
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Desde una perspectiva geohistérica, Ernesto Maeder,
en conjunto con otros autores, ha intentado rastrear
la existencia de la regién antes de que se definiera
formalmente como tal. Particularmente, desde el punto
de vista geografico Bruniard y Bolsi (1992) han definido al
NEA como un “variado mosaico de paisajes geograficos”
debido a la asociacion de diversas formas naturales y
culturales, por lo que resulta dificil de asimilar a este
territorio como una region homogénea o como una
region nodal y funcional, teniendo en cuenta su génesis
y su funcionamiento (Leoni, 2016). En este sentido,
Maeder (2015) analiza la construccion de la historia
regional del NEA y caracteriza los diferentes procesos
que la conforman: las misiones jesuiticas de guaranies;
la formacion del estado correntino, en donde se destaca
el rol de Asuncién, actual capital de Paraguay, como
fundadora de distintas ciudades de la zona; y la ocupacién
y organizacion de los espacios antes marginales del
Chaco Austral y Central, que incluian al territorio de
Formosa. Teniendo en cuenta un origen en la época
colonial y centrandose en el escenario geografico de las
misiones jesuiticas, Maeder (1977) reflexiona acerca de
que la delimitacién de la region no soélo deberia incluir
a las provincias argentinas sino también a Paraguay y al
sur de Brasil. Sin embargo, pese a los distintos trabajos
realizados por el autor, se sefiala la dificultad para pensar
en una historia regional del NEA en conjunto, ya que esta
region se configura -en palabras de Maeder- a partir de
“procesos sincronicos pero independientes” (Leoni, 2016).

Los antecedentes de estudios de ADN mitocondrial en la
region pueden dividirse en dos grandes grupos: los que
se han orientado al analisis de poblaciones aborigenes
(Cabana et al., 2006; Sala et al., 2010; Sevini et al.,
2013; Sala et al., 2019) y aquellos que analizan las
fracciones del componente nativo en las poblaciones
“cosmopolitas” o mestizas (Bobillo et al., 2010; Catelli
et al., 2011; Sevini et al., 2013; Badano et al., 2018).
Particularmente, entre estos ultimos, se informan valores
de linajes maternos nativos que van desde el 47%
(Bobillo et al., 2010) a 68,6% (Badano et al., 2018) en
la provincia de Misiones, hasta 80% en Corrientes y
Formosa (Bobillo et al., 2010). Por otra parte, algunos
trabajos indagan en la diversidad existente al interior del
componente nativo americano. Por ejemplo, Demarchi
(2014) encuentra proximidad genética entre los grupos
linglisticos mataco y guaycurd, indicando que no
existe una asociacién entre las diferencias linguisticas
y genéticas. Por el contrario, Sala et al. (2010) sefalan
mayor afinidad entre grupos guaranies de Argentina y
Brasil, respecto de otros grupos geograficamente mas
cercanos. Sevini et al. (2013) distinguen un componente
andino y otro amazonico entre los criollos’ y los wichis
del Chaco, respectivamente. Por ultimo, Sala et al. (2019)
corroboran la homogeneidad de los grupos Qom que

1 Los autores del citado trabajo hacen referencia al término
“criollo” como la poblacion mestiza que surge como resultado de
los matrimonios entre las mujeres de poblaciones aborigenes y los
primeros colonizadores varones europeos que arribaron al territorio.
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habitan el Gran Chaco, y lo atribuyen, en parte, a que
comparten un lenguaje comun y a recientes eventos de
migracion.

Entre los trabajos que estudian linajes del cromosoma Y
para la regién del NEA, tanto Ramallo et al. (2009) como
Jurado Medina et al. (2014), observan contribuciones
de linajes nativos de al menos 80% en las poblaciones
analizadas. Ademas, en estos trabajos los autores
plantean que las poblaciones chaquefas muestran
gran diversificacion por linea paterna sin evidencia
de aislamiento reproductivo entre ellas, ya que linajes
idénticos son compartidos entre distintas poblaciones,
en concordancia con las conclusiones planteadas por
Demarchi (2014) para la linea materna. En un trabajo
mas reciente, Paz Sepulveda et al. (2020), analizando
comunidades de Gran Chaco, concluyen que estas
poblaciones no presentan diferencias genéticas
significativas entre si y que, cuando se comparan con
poblaciones del NOA, no hay evidencia de aislamiento por
distancia ni de barreras genéticas entre ellas, sefalando
la posible existencia de antiguas conexiones entre las dos
regiones. Por Ultimo, en Sevini et al. (2013) se obtuvieron
frecuencias de haplogrupos paternos nativos de 80% en
los wichis y 20% en los criollos analizados.

En resumen, se puede vislumbrar que el abordaje de las
historias de poblamiento de la region del NEA no es una
tarea sencilla, debido a que esta regién incluye distintas
areas con caracteristicas prehispanicas distintivas, tales
como la regién chaquefa y la del litoral, sumado a
que la historia de esta region se ha visto fuertemente
influenciada por las dinamicas comprendidas en los paises
limitrofes, tanto en momentos prehispanicos como en
tiempos historicos (Maeder, 2015).

Finalmente, se observa que gran parte de los trabajos que
analizan secuencias mitocondriales y del cromosoma Y
del NEA se basan en muestreos de grupos indigenas. Por
lo tanto, el analisis de nuevas secuencias de poblaciones
cosmopolitas de la regidn realizard una contribucion
importante al estudio del NEA, que podria derivar
en una interpretacion innovadora de los procesos de
poblamiento.

Metodologia

Esquema de trabajo

Para abordar las multiples dimensiones que conforman
la historia poblacional del NEA, se implementd un
disefio metodoldgico que estructura el analisis de la
diversidad genética en tres ejes con distintos niveles de
resolucion. El primer eje se centra en la historia local de las
migraciones intercontinentales, basandose en el analisis
de las frecuencias de haplogrupos de distintos origenes
continentales (nativo americano, de Europa y Oriente
Medio, y africano), tanto de los linajes maternos como
paternos, en las localidades de Formosa y Corrientes. Se
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partio de la hipotesis general de que en las poblaciones
cosmopolitas actuales es posible rastrear linajes de
poblaciones ya desaparecidas, a pesar de los procesos
de mestizaje que han ocurrido durante los ultimos 500
anos. Esto Ultimo ha sido corroborado para otras regiones
de Argentina (Garcia et al., 2018; Motti et al., 2012;
Schwab, 2019; entre otros). A su vez, los resultados
acerca del origen continental de los linajes paternos
y maternos fueron contrastados con la informacion
genealdgica proporcionada por los individuos a través
de una encuesta.

Un segundo eje de analisis hace foco en la fraccién
nativa americana de los haplogrupos, mediante el
analisis de haplotipos del ADNmt y del cromosoma Y.
Este enfoque a un mayor nivel de resolucion posibilita
identificar subhaplogrupos diferenciados regionalmente
que permiten una aproximacion a la historia regional.
Para ello, se propone la obtencion de secuencias de
la regién control completa del ADNmt de muestras
poblacionales de la localidad de Formosa y de Corrientes
y se analizaran secuencias previamente recolectadas
por nuestro grupo de investigacion, como también
secuencias tomadas de la bibliografia. También se
realizaran analisis de microsatélites del cromosoma Y
y se recopilara informacion publicada. El objetivo de
este segundo nivel de analisis consiste en establecer las
afinidades de las poblaciones estudiadas en el contexto
del Cono Sur. El abordaje de las poblaciones desde un
analisis molecular nos permitira establecer las relaciones
entre los haplotipos mitocondriales y del cromosoma Y
de distintas localidades y regiones, aumentando nuestra
capacidad para interpretar la diferenciacion poblacional
hacia el interior del continente y, de esta forma, discutir
modelos de poblamiento a escala regional (Motti et
al., 2017). Teniendo en cuenta la estructura geografica
observable para el ADNmt y el cromosoma Y, se espera
que existan similitudes en la distribucion de clados y
haplotipos dentro de la region del NEA y con los paises
colindantes, en intima relacién con la regiéon (Paraguay,
sur de Brasil y Uruguay), asi como diferencias con otras
regiones de la Argentina.

Finalmente, en el tercer y ultimo eje, se definiran y
analizaran detalladamente nuevos clados mitocondriales
caracterizados a partir de la combinacién de polimorfismos
de las regiones control y/o codificante. En base a una
compilacion de mitogenomas publicados e inéditos,
se seleccionaran PNS informativos para los que se
disefaran ensayos de polimorfismo en la longitud de
los fragmentos amplificados (APLP, por sus siglas en
inglés), con el objetivo de identificar dichos clados en
distintas localidades de la Argentina. La informacién
molecular colectada se utilizara para postular presuntos
clados monofiléticos de diferente jerarquia, explorando
su distribucién y estructuracion a escala sudamericana o
continental, con miras a identificar las principales rutas
de poblamiento seguidas por las poblaciones que se

asentaron en el NEA.

Muestreos poblacionales

Se realizaron viajes de campana durante agosto de 2015
a las ciudades capitales de Formosa y Corrientes. Estas
ciudades fueron seleccionadas debido a que atraen
migrantes de otros lugares de dichas provincias. Los
muestreos se realizaron en los Bancos de Sangre Central
de ambas localidades y en un laboratorio privado en
la ciudad de Formosa. Se invitd a participar en este
estudio a todas aquellas personas que concurrieran para
extraccién de sangre, ya sea para donacion o analisis
clinicos. Se incluyeron en el estudio personas mayores de
18 afos (inclusive), a las cuales se realizé una encuesta
genealdgica en la que se recolectd informacion sobre el
lugar de nacimiento de los padres y abuelos por linea
materna y paterna (ver modelo de encuesta genealdgica
en Anexo 1 de Material Suplementario). Las muestras
de sangre fueron tomadas por personal de la institucion
capacitado para dicha tarea.

De las 506 muestras de sangre colectadas, se seleccionaron
425 pertenecientes a las 3 estaciones de muestreo: 274
de Formosa y 151 de Corrientes, de las cuales 142 y 95
fueron varones, respectivamente. Sélo se incluyeron
individuos cuyos linajes maternos y/o paternos no
compartieran ancestros genealdgicos conocidos y que
hubieran concurrido espontaneamente a la institucion.
Las muestras de los dos puntos de colecta de Formosa
se unificaron a los efectos de este trabajo, al no existir
diferencias significativas entre ellas en cuanto al origen
continental de sus haplogrupos mitocondriales, ni de las
frecuencias de haplogrupos del cromosoma Y (Test Exacto
de Diferenciacién Poblacional: P > 0,05 para todas las
comparaciones).

Procesamiento de muestras biolégicas

Se separaron los linfocitos del resto de los componentes
sanguineos en el sitio de muestreo. Para ello, 5-10 ml
de sangre total fue centrifugada, lavada con solucion
de lisis de hematies (1mM NH, HCO,, 115mM NH,
Cl), resuspendida y conservada en solucién de lisis de
linfocitos (100mM Tris-HC| pH 7,6 40mM EDTA pH 8,0,
50mM Nacl, 0,2% SDS, 0,8mM azida sédica). Luego,
se completd la extraccion de ADN con 0,5 volimenes
de NaCl 5,4M para lograr la precipitacion de proteinas,
seguida por la precipitacion de acidos nucleicos con 1
volumen de alcohol isopropilico.

Consideraciones éticas y devolucion de resultados a la
poblacion

Los donantes fueron previamente informados y
expresaron su voluntad de participar a través de la
firma de un formulario de consentimiento informado.
Las muestras bioldgicas fueron codificadas para
resguardar la confidencialidad de los participantes
durante su procesamiento en el laboratorio. Este
trabajo se encuentra dentro de un proyecto mayor
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de investigacion que fue aprobado por el Comité
Provincial de Bioética de la Provincia de Jujuy y por
el Comité de Etica en Investigaciones Biomédicas del
IMBICE.

Cada participante recibié sus resultados personales
en sobre cerrado, informando sobre el haplogrupo y
origen continental por linea materna (y paterna en el
caso de los varones). Por otra parte, se informaron los
resultados para la poblacion general de la localidad
muestreada a través de un afiche ilustrativo a colocarse
en la institucion en donde se realizo la recoleccion de las
muestras. En ningln caso se obtuvieron o informaron
resultados con posibles implicancias médicas para los
sujetos participantes.

Andlisis de Censos Nacionales

Pese a la existencia de Censos nacionales anteriores (de
los afios 1869 y 1895), se analizaron solo los de 1914
y 2010 a fin de determinar el origen de los migrantes
en las provincias estudiadas (Tercer Censo Nacional,
1914; INDEC, 2010). La eleccion se realizo teniendo en
cuenta que el territorio de Chaco y Formosa fue ocupado
militarmente mas recientemente, entre 1872-1884, luego
de la guerra de la Triple Alianza.

Tipificacion de haplogrupos uniparentales

Para el diagndstico de los haplogrupos uniparentales
se utilizo la técnica PCR-APLP multiplex y se siguio la
metodologia utilizada por Motti et al. (2009) para el
ADN mitocondrial y de Jurado Medina (2015) para el
cromosoma Y. Estos autores se basaron en los trabajos
de Umetsu y colaboradores, quienes desarrollaron una
técnica de tipificacion alelo-especifica de SNPs para ADN
mitocondrial (Umetsu y col., 2001; Umetsu y col., 2005).
Se detallan a continuacion las secuencias de los cebadores
utilizados para la asignacién de origen continental por
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linea materna (Tabla 1). Los cebadores utilizados para
linea paterna se encuentran publicados en Jurado Medina
etal. (2014).

La asignacién del origen continental de los linajes
maternos y paternos se realizé teniendo en cuenta
la historia migratoria y poblacional de Argentina. Los
haplogrupos mitocondriales A-D fueron considerados
de origen nativo americano y el parahaplogrupo
N(xA,B), como proveniente de Europa o Medio
Oriente. Las muestras que no pudieron ser asignadas
a los super-haplogrupos M o N fueron secuenciadas
en su region control completa (datos no mostrados) y
confirmadas como pertenecientes al parahaplogrupo
L(xM,N), de origen africano. Los linajes paternos
fueron considerados de origen nativo americano si
pertenecian al clado Q (M3) y de origen aldctono
si no lo eran. Las comparaciones entre frecuencias
de haplogrupos y entre origenes continentales se
realizaron a partir del Test Exacto de diferenciacion
poblacional con el programa Arlequin version 3.5
(Excoffier et. al., 2010).

Procesamiento de informacion genealdgica

De la informacién genealégica brindada por los
donantes, se recopilaron los datos sobre el ultimo
ancestro conocido (UAC) por via materna y/o paterna.
Para aquellos encuestados en los que este dato no fuera
conocido o certero, se considerd el lugar de nacimiento
de la generacién parental (madre o padre) o del mismo
donante. Se trabaj6 con dos categorias de procedencia:
“regional” y “extra regional”. Se considerd que el lugar
de origen era regional cuando el UAC tuvo como lugar
de nacimiento a las provincias que conforman la region
del NEA (Corrientes, Formosa, Misiones y Chaco) o los
paises limitrofes al NEA (Paraguay, Uruguay y Brasil).
A las localidades informadas de otras provincias de la

- Concentracion Tamaﬁo'del
Haplogrupo| Cebador Secuencia (5 a 3") (pmol/10ul) amplicon
(pb)
F-10400*T taattaTACAAAAAGGATTAGACTGtgCT 47 149 (M)
M F-10400*C TACAAAAAGGATTAGACaGAACC 4,7 142
R-10400 GAAGTGAGATGGTAAATGCTAG 47
F-10873*T aatataCCTAATTATTAGCATCAaCCCT 51 136 (N)
N F-10873*C CCTAATTATTAGCATCATtCCC 6,4 131
R-10873 tGGTAtGAGTCAGGTAGTTAG 6,4
F-5178*A tgatcaaCGCACCTGAAACAAGA 4,4 107 pb (D)
D F-5178*C gTCGCACCTGAAGCAAGC 3,2 102 pb
R-5178 CCCATTTGaGCAAAAAGCC 3,2
R-15487*T gtcttGGTCGCCTAGGAAGTCA 2,5 70 pb (M8)
(M8) C R-15487*A tGGTCGCCTAGGAGLTCT 4,5 66 pb
F-15487 CTTACTTCTCTTCCTTCTCTCC 2,5
F-1736*A 1aaAGCCAAACCATTTICCCAA 2,8 55 pb Tabla 1. Cebadores utilizados para
A F-1736*G AGCCAAACCATTTALCCAG 2,8 52 pb (A) asignar el origen continental por linea
R-1736 aCCAGGTTTCAATTTCTATCG 2,8 materna.
F-827*G CGGGAAACAGCAGTGATTAG 1,75 85 pb (B)
B F-827*A TTAACGGGAAACAGCAGTGAATA 1,75 89 pb Table 1. Primers used to assign
R-827 TGGCACGAAATTGACCAAC 1,75 continental origin by maternal line.
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Argentina, de otros paises de Sudamérica o de otros
paises europeos, se las considerd dentro de la categoria
extra regional.

A partir del origen declarado en la encuesta genealdgica,
se detect6 que ciertos linajes no eran locales del sitio
de muestreo. Sin embargo, tomamos la precaucion de
no eliminar ni redistribuir las muestras en concordancia
al origen declarado, de forma tal de no interferir en la
distribucion actual de los linajes maternos y paternos,
siguiendo el mismo criterio que en Motti et. al. (2013).
Una vez obtenidos los datos moleculares y genealdgicos
del UAC de cada donante, se compararon los resultados.
Sélo se pudo comparar la proporcién de ancestros
por via materna que tuvieron un origen ultramarino
con aquellos que pertenecen al superhaplogrupo N.
Para la via paterna, solo se compararon los ancestros
con un origen local declarado (Argentina + paises
sudamericanos), con aquellos que pertenecen al clado
Q-M3, mientras que el resto de las categorias utilizadas
se agrup6 como “ultramar”. Las demas categorias no
pudieron ser homologadas con datos moleculares, y
en ningun caso hubo ancestros declarados de origen
africano.

Resultados

Los resultados de este trabajo comprenden el primer eje
de analisis, descripto previamente, en el que se trabajé
con frecuencias de haplogrupos de linajes maternos y
paternos en las localidades de Formosa y Corrientes.
A partir de la tipificacién de mutaciones diagnosticas
del ADNmt y del Cromosoma Y, se determinaron los
origenes continentales de las poblaciones (procedencia de
América, Europa o Medio Oriente o Africa subshariana).
Ademas, se contrastaron los resultados moleculares con
informacion genealogica.

Linajes maternos

Frecuencias de haplogrupos mitocondriales

Los resultados demostraron una presencia mayoritaria
de linajes nativos americanos por via materna a nivel
global (86,59%) y en cada una de las localidades de
muestreo (FOR= 85%, CRR= 89,4%). Por otra parte,
el aporte de linajes europeos y de Medio Oriente fue
variable entre ellas (FOR=9,93%, CRR=12,41%). Es
interesante destacar la relativamente alta proporcién
de linajes africanos en la muestra FOR=2,55%, siendo
menor en CRR=0,66%. Sin embargo, un Test Exacto de
Diferenciacion Poblacional (TEDP) (Raymond & Rousset,
1995) muestra que no existen diferencias significativas
en cuanto a los aportes relativos continentales entre
ambas poblaciones (TEDP: P > 0,05 para todas las
comparaciones).

Informacion genealdgica para la linea materna
Respecto a la informacién genealdgica brindada por
los donantes, se recopild el dato sobre el UAC por via

Linea materna
Formosa Corrientes | Total
Formosa 107 1
Corrientes 24 113
_ Chaco 9 5
g Misiones 3 3
ol B 364
5| @ NEA 143 122
E o
f_g Paraguay 88 7
- Uruguay 2
c .
.Ggg Brasil 0 1
o —
5 Resto fie 31 13
15 Argentina
[e)]
2 Resto de 61
p . 2 1
5 Sudamérica
x
- Europa 9 5
N 274 151 425

Tabla 2. Lugar de origen declarado de ultimo ancestro conocido
por via materna, en porcentaje por localidad. NEA = Nordeste
Argentino.

Table 2. Declared place of origin of the last known maternal
ancestor, in percentage by locality. NEA = Northeast region.

materna, siendo en un 74% de los casos de la tercera
generacion (FOR=73,4%; CRR=74,8). Aproximadamente
un 20% de la informacién provino de la madre (FOR=
23,7%; CRR=21,2%) y el resto del donante (FOR= 2,9%;
CRR=4%).

Los resultados demostraron un mayor componente
“regional” (85,6%) -en el corto plazo- del origen
declarado por los donantes por linea materna (ver Tabla
2). El 62,4% declara que sus ancestros nacieron en la
region del NEA y un 22,4% en Paraguay. De aquellos que
declararon un origen extra-regional, 10,4% fue del resto
de Argentina, 0,7% del resto de Sudamérica y 3,3% de
origen europeo (Tabla 2). Se destaca que el 74,8% de
los donantes de Corrientes declara que sus ancestros
nacieron dentro de la misma provincia y que se registra
un aporte de 32,1% de ancestros de origen paraguayo
en Formosa (Tabla 2).

Comparacion entre resultados moleculares y genealdgicos
para la linea materna

Los resultados de esta seccion se analizaron en conjunto,
debido a que no hubo diferencias significativas entre las
localidades estudiadas (datos no mostrados).

Cuando se realizaron las comparaciones de los origenes
identificados genéticamente con aquellos declarados por
los donantes, se observd que 14 de los 425 donantes
analizados para la linea materna declaran un origen
ultramarino, de los cuales 11 (79%) fueron corroborados
por el resultado molecular, mientras que los tres
restantes resultaron portadores de linajes nativos. Estas
discrepancias en las comparaciones por via materna
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——  Haplogrupos Formosa Corrientes
N Frec. (%) | N Frec. (%)

E 16 11,2 8 8,4

K (x Q R) 8 5,6 16 16,8
F(xG,l1J) 2 1.4 0 0,0
G1 0 0,0 0 0,0
G2 6 4,2 3 3,2
§ J1 5 3,5 2 2,1
1] 12 12 8,4 7 7.4
g " 0 0,0 2 2,1
12 8 5,6 2 2,1
R1* 1 0,7 3 3,2
R1a1 4 2,8 4 4,2

R1blala 74 51,7 45 47,4
Q (xM3) 1 0,7 0 0,0
§oqme o | o |a|
Total 143 100 95 100

Tabla 3. Frecuencia de los haplogrupos del cromosoma Y por
localidad de muestreo, en porcentaje.

Table 3. Frequency of Y chromosome haplogroups by sampling
locality, in percentage.

podrian explicarse por pérdida de este dato en la historia
familiar, casos de adopcién, apropiacién ilegitima, entre
otros. En aquellos que declaran un origen local de sus
ancestros (N=411), ~89% (N=365) presenta ancestria
nativa americana. Sin embargo, un 11% (N=46) presenta
un origen aléctono, ya que los resultados moleculares
arrojan que el 9% es de origen europeo y el 2% de
origen africano.

Linajes paternos

Frecuencias de haplogrupos del Cromosoma Y

Mas del 80% de los linajes paternos en las poblaciones
muestreadas correspondieron a un origen ancestral
europeo y/o de Medio Oriente, con valores de alrededor
de 55% para R1 (haplogrupo R1: FOR= 55,2%, CRR=
54,7%) (Tabla 3). Cabe destacar la baja proporcion de
linajes nativos Q-M3 (FOR: 4,9%; CRR: 3,2%) en relacion
a la fraccidon aldctona (Tabla 3). Otro dato interesante
es que el 100% de los donantes que poseen un linaje
nativo por linea paterna también resultaron nativos por
linea materna.

No se encontraron diferencias significativas entre ambas
poblaciones en cuanto a los aportes relativos de los clados
(TEDP: P > 0,05).

Informacion genealdgica para la linea paterna

Los datos de los donantes que informaron acerca de su
UAC por linea paterna fueron en un 55,3% de los casos
de la tercera generacion a nivel global (FOR=59,2%;
CRR=49,5%), registrandose, ademads, una frecuencia
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mayor al 30% de datos que provenian de la segunda
generacion (FOR=34,5%; CRR=42,1%). El resto de
la informacion provino de los donantes (FOR=6,3%;
CRR=8,4%).

Se observa un mayor componente “regional” ( ~80%)
en el corto plazo, exhibido a través de la historia oral
(Tabla 4), preponderantemente en aquellos cuyo lugar
de nacimiento corresponde al NEA y especialmente para
la localidad de Corrientes. Se registra un aporte del 31%
de ancestros de origen paraguayo en Formosa.

Comparacion entre resultados moleculares y genealdgicos
para la linea paterna

Se obtuvieron los datos genealdgicos para la linea paterna
y se analizaron en contraste con los resultados moleculares
obtenidos, en los casos que eran comparables.

Los resultados demuestran una mayor frecuencia
de donantes varones que declaran un origen local
de sus ancestros paternos mas remotos (210/236),
en comparacién con aquellos que declaran origen
ultramarino (26/236). En ese sentido, los resultados
moleculares indican que 25 de los 26 que declaran un
origen ultramarino efectivamente son portadores de
linajes euroasiaticos, mientras que el restante lleva uno de
origen nativo americano. Por el contrario, de aquellos que
mencionan un origen local de sus ancestros, sélo 4% de
los resultados moleculares coinciden con la informacion
declarada, mientras que ~96% (N=201) tiene un origen
euroasiatico.

Por ultimo, se compilaron los resultados de frecuencias
de linajes nativos para la linea maternay paterna de este
Tabla 4. Lugar de origen declarado de Ultimo ancestro conocido

por via paterna, en porcentaje por localidad. NEA = Nordeste
Argentino.

Table 4. Declared place of origin of the last known paternal
ancestor, in percentage by locality. NEA = Northeast region.

Linea paterna
Formosa Corrientes Total
Formosa 47 0
Corrientes 9 71
Chaco
© -
5 Misiones
o o 190
S| g NEA 63 74
E o
%: Paraguay 44
s Uruguay
c .
.QEJ’ Brasil 0 1
S| = Resto de
@
5 Argentina 14 /
k=)
2 Resto de 47
p . 0 0
S| Sudamérica
x
. Europa 19 7
N 142 95 237
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Figura 1. Frecuencia
relativa de linajes nativos
americanos por linea materna
(haplogrupos A-D) y por linea
paterna (clado Q-M3) en
Formosa y Corrientes, y en las
localidades muestreadas hasta
el momento en la coleccién
del IMBICE, en porcentaje.
Hapl= haplogrupo; Crom Y=
Cromosoma Y.

Figure 1. Relative frequency
of native american lineages by
maternal line (A-D haplogrups)
and by paternal line (Q-
M3 clade) in Formosa and
Corrientes and in sampling
localities until now in IMBICE
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trabajo con los de 15 localidades de Argentina del NOA
y COA (Motti, 2012; Jurado Medina, 2015; Schwab,
2019; Ramallo et al., 2009) analizados previamente
(Figura 1).

Discusion

Migraciones intercontinentales

Una fraccion importante de las personas que
contribuyeron al acervo génico actual de Argentina
arribd durante las migraciones ultramarinas entre
1860-1930. El trabajo de Dipierri et al. (1998) fue
pionero en demostrar un proceso de mestizaje entre las
poblaciones preexistentes y los migrantes -en su mayoria
europeos y varones-, con aportes diferenciales segun
el sexo, utilizando tanto marcadores mitocondriales
como del cromosoma Y. De esta forma, se observa
que, mayoritariamente, los linajes maternos presentan
ancestria nativa y los linajes paternos realizan un
aporte aldctono. En este sentido, nuestros resultados
se asemejan a los resultados de estudios previos y a
los realizados en nuestro laboratorio en 15 localidades
de la Argentina (Motti, 2012; Jurado Medina, 2015;
Schwab, 2019). Particularmente, se observa que la
frecuencia de linajes nativos maternos en Corrientes y
Formosa es mayor al 85%, al igual que en la mayoria
de las localidades del NOA y centro-oeste de Argentina
analizadas previamente por nuestro grupo (Figura 1).
Este predominio de linajes de origen nativo se relaciona
con un menor ingreso de inmigrantes ultramarinos en
la zona norte del pais, tanto para el NEA como para el
NOA, a diferencia de un mayor flujo de migrantes de
ultramar en regiones como la pampeanay la patagonica,
en donde se reportan frecuencias del componente nativo
del 50% para la provincia de Buenos Aires y de alrededor
del 65% para las provincias patagonicas (Avena et al.,

80 100 collection, in percentage.
Hapl= haplogroup, Crom Y=

Hapl A-D ADNmt Y chromosome.

HE Clade Q-M3 Crom Y

2009; Bobillo et al., 2010; Parolin et al., 2013).

Contrariamente, para los linajes paternos se destaca
la muy baja frecuencia del haplogrupo nativo,
particularmente en las muestras de Corrientes (3,2%)
y Formosa (4,9%). Ademas, la representacion del
aporte que realiza el clado Q-M3 al acervo génico de
distintas localidades de Argentina permite vislumbrar
que las frecuencias obtenidas para las provincias del
NEA son, junto a las de Santiago del Estero (5,3%), las
mas bajas informadas hasta el momento para Argentina
(Figura 1). Para contextualizar estos resultados, es
necesario tener en cuenta el escenario historico de la
Guerra de la Triple Alianza, reconocida como una de
las contiendas mas largas y sangrientas de la historia
latinoamericana, en donde se enfrentaron Argentina,
Uruguay y Brasil contra el Paraguay desde 1864 a 1870.
Baratta (2013) realiza un analisis de la produccion
historiografica sobre la guerra en donde destaca
que, pese a la activa participacion de la Argentina
en la contienda, se ha desdibujado su registro de la
historia, a pesar del impacto demografico de la misma
debido a la gran cantidad de bajas y su significacion
clave en la consolidacion del Estado Argentino. Esto
se ha puesto de manifiesto en trabajos realizados
en las ultimas décadas con nuevas perspectivas. En
particular, se ha dado relevancia al papel de Corrientes
durante la guerra del Paraguay en la historiografia
argentina en forma reciente. Por ejemplo, Ramirez
Braschi (2004), realizando un analisis de la prensa en
esta provincia, coloca a Corrientes como escenario
geografico del campo de batalla durante los primeros
anos de la guerra, y luego como retaguardia y campo de
aprovisionamiento de los ejércitos aliados, con lo cual la
dinamica de la ciudad se vio alterada radicalmente hasta
1869. En este contexto, es altamente probable que haya
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ocurrido una disminucion drastica de varones, con la
consecuente pérdida de linajes nativos americanos, tal
como se observa a través de los analisis moleculares.
Por otra parte, teniendo en cuenta que Formosa es una
ciudad atractora de migrantes oriundos del Paraguay, lo
cual pudo vislumbrarse cuando se analizaron los censos
nacionales de 1914 y de 2010, y teniendo en cuenta
el “Holocausto masculino” vivido durante la Guerra
de la Triple Alianza por el pueblo paraguayo (Baratta,
2013), consideramos que este mismo escenario histérico
permite explicar la baja frecuencia de linajes paternos
nativos en ambas localidades.

Historia oral

Respecto a los resultados obtenidos a partir del analisis
de la historia oral de los donantes, se observa una mayor
frecuencia de informacién genealdgica proveniente de
la abuela materna que del abuelo paterno (74% y 56%
respectivamente), indicando una mayor profundidad
temporal en la historia oral registrada para la linea
materna. A su vez, se destaca que predomina un origen
regional del ancestro mas remoto declarado (materno:
85,6%; paterno: 80,2%) y se verifica una fuerte influencia
de migrantes provenientes de Paraguay en la ciudad
de Formosa, tendencia que ya podia observarse en los
datos reportados en el Censo Nacional de 1914. Este
fenémeno es especialmente notable en Formosa donde,
sobre una poblacion de 8.774 habitantes, el 45% era
extranjero y, a su vez, de esta fraccion el 84% provenia
de Paraguay y 13,6% era de origen ultramarino; mientras
que, para Corrientes, sobre una poblacion de 24.462
habitantes, el 7% era extranjero, 16,9% era de origen
paraguayo y el 39% era de origen ultramarino. Por lo
tanto, la frecuencia obtenida nos indica la influencia de
Paraguay en la regién del NEA respecto a los procesos
poblacionales y, contextualizada con los datos censales,
permite inferir una continuidad histérica de esta influencia
hasta la actualidad.

Ademas, la comparacion de datos moleculares y
genealodgicos permite dar cuenta de que una mayor
parte de los donantes declara un origen local de sus
ancestros paternos y maternos mas remotos en las
localidades estudiadas. En particular, para los resultados
obtenidos de la linea materna de aquellos que declararon
un origen local del ancestro mas remoto (en 89% se
verificd ancestria nativa americana), se considera que
esta imagen podria ser el reflejo de las poblaciones
criollas de la regién en tiempos coloniales. Resultados
semejantes se han obtenido en nuestro laboratorio por
Motti (2012) en 1734 muestras de la Region del NOA y
Centro Oeste argentino.

Por otra parte, para la linea paterna se destaca un
componente mayoritario que declara un origen local
(210/236) pero que, sin embargo, en aproximadamente
el 96% de los casos se identificé un origen molecular
euroasiatico. Estos resultados reflejan la antigliedad
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de los eventos de mestizaje, que probablemente se
remontan a las primeras etapas de colonizacién del
territorio, razén por la cual no ha quedado registrado
en la historia oral. Por otra parte, dan cuenta de la
asimetria del mestizaje en la poblacion criolla. Ademas,
se observa una mayor pérdida de la historia paterna
por paternidades no conocidas. En linea con estos
resultados, en un trabajo realizado por Muzzio et al.
(2012), en el que se evalua la proporcion de transmision
de apellidos por linea paterna en diferentes regiones
de Argentina, se demostroé una alta proporcion de
paternidades no reconocidas entre la poblacién general,
una muy rapida pérdida de asociacion entre los linajes
paternos y los apellidos, y significativas diferencias
regionales.

Las discrepancias entre los resultados obtenidos de
la historia oral y de analisis moleculares, tal como
plantea Sans (2009), posiblemente reflejen los
procesos de construccion de la identidad nacional, que
explicitamente acepta el exterminio indigena, por una
integracion de los indigenas a la sociedad luego de
las guerras, por las uniones entre mujeres indigenas y
varones europeos, que habrian ocultado o perdido la
identificacion de su origen.

Por Ultimo, se debe tener en cuenta que la determinacion
de la ancestria a través de la historia oral —particularmente
en este trabajo, del origen del ancestro mas remoto- esta
limitada por el desconocimiento de las personas acerca
de sus ancestros, aun de los recientes, sea por adopcion
u otros factores (Race, Ethnicity, and Genetics Working
Group, 2005).

Conclusiones

Las investigaciones que analizan la variabilidad genética
de las poblaciones argentinas se han incrementado en
los ultimos afos, generando una importante cantidad
de datos moleculares. Sin embargo, los intentos por
comprender el contexto y las consecuencias sociales del
conocimiento genético son asimétricamente menores.
En este sentido, se observa que la investigacion
bioantropoldgica opera como “espacio-tiempo de
resignificacién, interviniendo activamente en la
construccion de esas memorias e identidades” (Garcia
et al., 2016). El disefo metodoldgico planteado en
este trabajo y la investigacion que se deriva del mismo,
contribuye a incrementar el conocimiento de la historia
local, a través de la aplicacion de técnicas que aportan
una mirada independiente e innovadora y cuyos
resultados permiten sumar un nuevo abordaje a las
interpretaciones sobre los procesos que intervinieron en
la conformacion de las poblaciones del NEA.

Las nuevas perspectivas emergentes de interpretacion
historica, bioarqueoldgica y demografica, permitiran
dar un marco de analisis a los datos genéticos, a fin de
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poder reconstruir las historias fracturadas y suprimidas y
dar cuenta del complejo entramado cultural que habita
cada region.

La Plata, 8 de Marzo de 2022
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Anexo

Muestra N° CReg Hemo Lab privado Otro Cddigo final
- VARON
DONANTE Apellido y nombres (edad)
DONANTE Lugar de nacimiento (localidad o paraje / distrito/ provincia / region / pais)

¢Desea recibir sus resultados por correo electrénico? Por favor indiquenos su direccidn:

1- PADRE Apellido y Nombres

Pertenencia socio-étnica**:

Lugar de nacimiento (localidad / distrito / provincia / region / pais)

2- ABUELO PATERNO  Apellido y Nombres

Pertenencia socio-étnica**:

3- ABUELA PATERNA  Apellido y Nombres

Pertenencia socio-étnica**:

4- MADRE Apellido y Nombres

Pertenencia socio-étnica**:

Lugar de nacimiento (localidad / distrito / provincia / region / pais)

5- ABUELO MATERNO  Apellido y Nombres

Pertenencia socio-étnica**:

6- ABUELA MATERNA  Apellido y Nombres

Pertenencia socio-étnica**:

*1 Favor de preguntar al donante si sabe que alguno de sus padres/abuelos es/era descendiente de inmigrantes o perteneciente a alguna
parcialidad socio-étnica (por ej. judio sefaradi, arabe, afrodescendiente, criollo, mestizo, nativo, aborigen, etc.).

Cuando el donante desconoce el lugar de nacimiento de algun ancestro, favor de consignar el lugar de residencia habitual (e indicar en la

encuesta con la leyenda “vive o vivia en”).
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