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1. INTRODUCCIÓN 

Desde hace mucho tiempo, el ser humano emplea la ciencia para responder a las preguntas 

que se formula sobre sí mismo, sobre su origen como especie, su actual distribución geográfica o las 

características particulares que identifican a cada población. La arqueología y la paleoantropología 

son las disciplinas que tradicionalmente investigan el pasado humano, en particular de aquellos grupos 

que no dejaron ningún tipo de registro escrito. A partir de la revolución de la genética y la biología 

molecular, dos campos relativamente recientes del conocimiento, se cuenta con nueva información 

para rescatar la historia aún no contada de nuestra especie. La antropología biológica incorpora así 

nuevas perspectivas y nuevas herramientas de trabajo. 

En este capítulo se presenta una revisión de hallazgos científicos sobre el surgimiento del 

Homo sapiens, pasando por su dispersión alrededor del planeta y su llegada al continente americano, 

haciendo especial hincapié en datos genéticos. 

2. ÁFRICA COMO CUNA DE ORIGEN 

 Antes de hablar de la especie Homo sapiens y su dispersión, precisamos centrarnos en su 

origen. Inicialmente se creía que Australopitechus era el género más antiguo de homínidos, pero esta 

idea cambió con el hallazgo de tres especies con registros mucho más remotos (~4-7 millones de años 

atrás o Mya, por sus siglas en inglés): Sahelanthropus tchadensis (Brunet et al., 2002), Orrorin 

tugenensis (Haile-Selassie, 2001) y Ardipithecus ramidus (Suwa et al., 2009; White et al., 2009). En 
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las tres se han descrito indicios de bipedismo, característica que ha llevado a incluirlas en la filogenia 

humana (ver capítulo al respecto en este libro). 

Aunque aún existe mucha controversia sobre la filogenia y nomenclatura de los homínidos 

(González-José et al., 2008b; Endicott et al., 2010; Schwartz y Tattersall, 2010), es posible trazar una 

línea probable de origen y descendencia, desde Ardipithecus ramidus (~4,4 Mya) pasando por 

Australopithecus anamensis (~3,5 Mya), Australopithecus afarensis (~3,5 Mya), Australopithecus 

africanus (~3,3 Mya),  Paranthropus y Homo (~2,5 Mya; Johanson y Edgar, 1996; Leakey et al., 1998; 

Kimbel y Delezene, 2009). 

 Se identificaron varias especies dentro del género Homo, tres de ellas (Homo habilis, Homo 

rudolfensis y Homo ergaster) convivieron en la misma región, alrededor del lago Turkana, Kenia, hace 

aproximadamente 2 Mya (Tattersall, 1997). La superposición temporal dificulta estimar relaciones 

precisas de ancestro-descendiente (Johanson y Edgar, 1996). Hasta ese momento, la presencia de 

homínidos se encontraba restringida a África. Sin embargo, hace ~1,8 Mya, esta historia comienza a 

cambiar, ya que los registros paleoantropológicos señalan la presencia de homínidos en Europa, Asia 

y Oceanía. En 1891, en la isla de Java, Eugene Dubois encontró el primer ejemplar de lo que luego 

se conocería como Homo erectus. 

 El surgimiento del Homo sapiens moderno habría tenido lugar hace aproximadamente 

155.000 años atrás, siguiendo una línea que incluye a Homo erectus, Homo sapiens arcaico y, 

finalmente, Homo sapiens moderno. Todos estos eventos evolutivos sucesivos ocurrieron en África 

(Gibbons, 2002; Schwartz y Tattersall, 2010), el fósil más antiguo de un espécimen identificado como 

Homo sapiens moderno fue encontrado en Etiopia, datado en 195.000 años atrás (White et al., 2003; 

Haile-Selassie et al., 2004; McDougall et al., 2005). 

 Los datos resumidos en el párrafo anterior fueron obtenidos a partir de investigaciones 

paleoantropológicas, estudios genéticos posteriores empleando muestras de individuos 

contemporáneos corroboraron este origen africano de Homo sapiens.  Trabajos pioneros con ADN 

mitocondrial (Primera Región Hipervariable o HVS-I, ver Box  1) introdujeron la hipótesis de la 

monogénesis africana (Cann et al., 1987; Vigilant et al., 1991) según la cual el Homo sapiens moderno 

se habría originado en un evento relativamente reciente (~160.000 años atrás) a partir de una 

población pequeña y aislada de Homo sapiens arcaico africano, pudiendo inclusive ser identificada 

una madre común para toda la humanidad, popularmente conocida como la “Eva mitocondrial”. 
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 Los postulantes de esta hipótesis señalaron que esta “madre” no fue la primera mujer, pero sí 

la mujer que portaba el linaje mitocondrial ancestral a todos los demás (Stoneking, 1994). Estudios 

posteriores con diferentes tipos de marcadores, incluyendo los del genoma nuclear, han corroborado 

sistemáticamente la “Out-of-Africa hypothesis” (veáse Gravel et al., 2011; Li y Durbin, 2011; McEvoy 

et al., 2011; Lukic y Hey, 2012). 

3. LA LLEGADA A EUROPA, ASIA Y OCEANÍA  

 La primera migración desde África de Homo sapiens anatómicamente moderno ocurrió 

probablemente hace ~140.000 y ~52.000 años, durante un período interglaciar (Gutenkunst et al., 

2009; Armitage et al., 2011; Lukic y Hey, 2012). En Europa, las primeras señales de presencia de 

Box 1 Algunas definiciones importantes en Genética Poblacional. Se denomina genoma al 

conjunto total de ADN presente en una célula. El genoma mitocondrial humano comprende sólo 16.569 

pares de bases, en tanto el genoma nuclear comprende más de 6 billones de pares de bases, 

organizados en 22 cromosomas autosómicos y un par de cromosomas sexuales (X e Y). El 

cromosoma Y es transmitido en forma directa desde el padre a sus hijos varones, mientras que el 

ADN mitocondrial es heredado desde la madre a todos sus hijos, a través del óvulo (herencia 

uniparental).  

       En el ADN es posible identificar regiones codificantes y no codificantes. Las primeras, al expresar 

un producto funcional, están sujetas a presiones selectivas por lo que su margen de variación es 

acotado. El ADN no codificante puede cambiar modificando su composición o longitud. Si las variantes 

son heredadas, pueden llegar a presentar frecuencias diferenciales y la variante se clasifica como un 

marcador polimórfico. Con el paso del tiempo, algunas poblaciones serán portadoras del estado o 

alelo ancestral para determinado marcador y otras del derivado. Estas relaciones jerárquicas pueden 

graficarse en un árbol filogenético que ilustra los efectos de la migración y la deriva, dos fuerzas que 

moldean la variabilidad poblacional (Underhill y Kivisild, 2007). Cada rama del árbol es un linaje o 

haplogrupo y se distingue por un conjunto de mutaciones características, heredadas todas en bloque, 

para las que puede suponerse un origen común. El término haplotipo se refiere a la combinación de 

los posibles estados alélicos de distintos marcadores en una misma molécula de ADN (Jobling et al., 

2004). El genoma mitocondrial humano es una molécula circular cuya región no codificante se 

denomina región control o D-loop y es altamente variable de una población a otra. Se divide en 

secciones menores llamadas Regiones Hipervariables o HVS, por sus siglas en inglés 

(Hypervariable Segment). Se han establecido árboles filogenéticos tanto para el ADN mitocondrial 

como para el cromosoma Y, en los que las distintas ramas se designan mediante una combinación de 

letras y números (como, por ejemplo, A2, B2, C1 o D1). Cada rama tiene una distribución geográfica 

particular, lo que hace de las filogenias poblacionales una herramienta especialmente útil en 

investigaciones antropológicas, médicas o forenses.  
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Homo sapiens moderno están datadas entre 40.000-30.000 años atrás (Dodge, 2012; Haber et al., 

2013). Considerando que otros homínidos ya vivían en Europa, Asia y Oceanía en el mismo período, 

es bastante probable que hayan interactuado, aunque las consecuencias de esos posibles contactos 

no aparecen de manera clara en los registros fósiles y arqueológicos (Schwartz y Tattersall, 2010; 

Dodge, 2012). Estudios con secuencias completas de genomas nucleares y mitocondriales revelan 

detalles de lo sucedido durante el contacto entre Homo sapiens modernos y Neandertales y también 

entre Homo sapiens y Denisovanos (Green et al., 2010; Reich et al., 2010). Estos últimos constituyen 

probablemente una rama hermana, aunque divergente, de los típicos Neandertales. El espécimen 

conocido como Hombre de Denisova fue encontrado en la caverna del mismo nombre en las montañas 

Altai, en el sur de Siberia. Estos individuos habrían vivido desde épocas remotas hasta hace cerca de 

30 mil años atrás (Green et al., 2010; Lowery et al., 2013). Según los datos genómicos, los no-africanos 

modernos tienen entre 1% a 7,3% de ADN nuclear de origen Neandertal (Green et al., 2010; Lohse y 

Frantz, 2014). Los melanesios contemporáneos tendrían de 4% a 6% de genes de origen Denisovano, 

porcentaje que llegaría a 6% en poblaciones de Papua, Nueva Guinea (Meyer et al., 2012). Sánchez-

Quinto et al. (2012) también encontraron señales de hibridación Neandertal (pre-Neolítico) en 

individuos del norte de África, apuntalando la hipótesis que las únicas poblaciones no afectadas por 

eventos de flujo génico con Neandertales fueron las sub-saharianas.  

Estas evidencias de hibridación entre humanos modernos y otros representantes del género 

Homo nos lleva a plantearnos si habrían sido o no realmente especies diferentes (Gibbons, 2002). La 

sustitución completa por humanos modernos, postulada por el modelo “Out-of-Africa” puede ser 

cuestionada a favor de modelos alternativos que admitan algún nivel de asimilación entre homínidos 

locales arcaicos y los migrantes modernos (Paixão-Côrtes et al., 2012). 

Hace 30-25 mil años atrás desaparecen todos los vestigios de Neandertales y Denisovanos 

en Eurasia. A partir de entonces no existen otras especies competidoras y todos los continentes, 

incluida América, fueron colonizados por Homo sapiens. 

4. EL POBLAMIENTO DE AMÉRICA Y LOS NATIVOS AMERICANOS 

a. EL PAPEL DE BERINGIA 

Beringia era una extensión de tierra de alrededor de 1.000.000 km2, expuesta durante la última 

glaciación en el Pleistoceno tardío (hace ~21.000 años) y no habitada por ningún grupo humano hasta 

entonces (Santos et al., 2007). Los migrantes del Este habrían permanecido por lo menos 5.000 años 
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en ese lugar, tiempo suficiente para el surgimiento de variantes genéticas autóctonas, tanto en el 

genoma nuclear (Schroeder et al., 2007) como en el mitocondrial (Bonatto y Salzano, 1997a; Fagundes 

et al., 2008) y en el cromosoma Y (Pena et al., 1995; Bortolini et al., 2003).  

La Figura 1 sintetiza el papel de Beringia durante el poblamiento de América, desde su 

surgimiento en el Último Máximo Glacial hasta su desaparición y consecuente formación del Estrecho 

de Bering.  En la misma figura se resume la propuesta de González-José et al. (2008a) en la que datos 

de morfología craneana, de marcadores mitocondriales autosómicos y de cromosoma Y, además de 

lingüísticos y culturales, fueron utilizados en conjunto para construir un modelo interdisciplinario sobre 

el poblamiento de nuestro continente.  

Beringia era considerada la región de origen de los linajes mitocondriales que ingresaron a 

América (Bonatto y Salzano, 1997a), teoría que fue fuertemente corroborada por los estudios 

posteriores con genomas mitocondriales completos, revelando la presencia de haplogrupos 

autóctonos (A2, B2, C1, D1 y X2a) derivados de los asiáticos A, B, C, D  y  X (ver BOX 1). Dentro de 

los haplogrupos autóctonos americanos se identificaron linajes “privados” del ADN mitocondrial (en 

adelante, ADNmt), que resultan útiles para rastrear los movimientos poblacionales en regiones 

específicas (Figueiro et al., 2011). Chatters y colaboradores (2014) informaron el hallazgo de un 

esqueleto humano en una caverna sumergida en la Península del Yucatán, México (datado en 12.000-

13.000 años antes del presente), identificándose la presencia temprana en América del haplogrupo 

D1, un linaje mitocondrial derivado de Beringia. 

Resulta evidente que Beringia fue algo más que un simple corredor de pasaje. En su estadía 

en esta región,  quienes luego ocuparán América empezaron a diferenciarse de las poblaciones 

asiáticas de las que provenían (Bonatto y Salzano, 1997a; Tamm et al., 2007; Fagundes et al., 2008), 

lo que también fue constatado por estudios de cromosoma Y (Pena et al., 1995; Santos et al., 1999). 

La transición C→T en la posición 181 del locus DYS199/M3 define el haplogrupo actualmente 

denominado como Q1a2a1a1 (International Society of Genetic Genealogy, 2014). Anteriormente 

llamado Q1a3a (Karafet et al., 2008) o Q3 (The Y Chromosome Consortium, 2002), es el linaje de la 

mayoría de los varones nativos contemporáneos. Esta mutación debe haberse originado en Beringia 

(Underhill et al., 1996; Lell et al., 1997; Santos et al., 2007). Estudios con marcadores de tipo STR 

(llamados así por sus siglas en inglés short tandem repeat, secuencias en las que un fragmento de pocos 

pares de bases se repiten en forma consecutiva.  También son llamados microsatélites) en cromosomas 

pertenecientes a este linaje, mostraron claramente una acumulación de nuevas variantes asociadas 
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al proceso de radiación poblacional a lo largo del continente (Scozzari et al., 1997; Bortolini et al., 

2003), como la variante andina (Q1a3a4) descripta por Jota y colaboradores (2011). Para más detalles 

sobre estos linajes, léase la reciente revisión completa de Bisso-Machado y colaboradores (2012). 

La presencia de haplogrupos mitocondriales en común entre polinesios y nativos americanos 

(Cann, 1994) llevó a considerar al océano Pacífico como una posible ruta alternativa de colonización. 

Bonatto y colaboradores (1996)  refutaron esta idea, pero recientemente volvió a plantearse debido al 

hallazgo de linajes mitocondriales característicos de Polinesia obtenidos en cráneos de botocudos, un 

grupo extinto del interior de Brasil,  que datan del siglo XIX (Gonçalves et al., 2013). Sin embargo, los 

autores descartan un contacto directo trans-Pacífico y consideran más probable la introducción de 

estos linajes por el comercio de esclavos africanos, ya que los mismos haplogrupos se encuentran en 

la isla de Madagascar, vecina a Mozambique, una ex – colonia portuguesa y conocido puerto 

proveedor de esclavos hacia Brasil.  

Dadas las dificultades evidentes de salvar la gran distancia marítima, el océano Pacífico como 

vía de colonización del Nuevo Mundo aún es controversial, pero tal vez la costa pacífica de nuestro 

continente haya sido una alternativa para la expansión norte-sur de los primeros americanos. En un 

estudio del año 2013, Roewer y colaboradores analizaron los linajes paternos de 1011 sudamericanos, 

representando 50 poblaciones nativas diferentes y detectaron por primera vez variantes del 

haplogrupo C3* en Ecuador.  Estos linajes de origen asiático estaban prácticamente confinados a 

Norteamérica y no se han detectado aún en Centroamérica, lo que sugiere una introducción tardía de 

C3 * en América del Sur hace más de 6.000 años, a través  de rutas costeras. La baja tasa de migración 

posterior explicaría la ausencia de este linaje masculino en el resto del continente. 
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Figura 1: Síntesis del modelo interdisciplinario propuesto por González-José et al. (2008a). 

T1: Beringia se forma durante el Último Máximo Glacial y los migrantes venidos desde Asia se establecen 

allí. Estos individuos tenían una morfología craneofacial poco diferenciada y traían consigo los haplogrupos 

mitocondriales basales: A, B, C, D, X y el haplogrupo Q del cromosoma Y.  

T2: La glaciación termina, Beringia comienza a sumergirse mientras se abren corredores de pasaje en 

América del Norte, gracias a la retracción de los glaciares. La ruta costera fue la primera en establecerse. 

Los fósiles humanos de este periodo, tanto asiáticos como Paleoamericanos presentan una morfología 

craneofacial aún poco diferenciada. Durante la estadía en Beringia, surgen haplogrupos/alelos autóctonos 

del cromosoma Y, ADNmt y genoma nuclear (9AR, por ejemplo).  

T3: Ver  página siguiente. 
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b. ORIGEN DE LAS MIGRACIONES  

Ya en 1589, el jesuita español José Acosta sugirió que algunos grupos de cazadores – 

recolectores habrían llegado a América desde Asia siguiendo a sus presas (Santos et al., 2007). 

Muchos siglos después, estudios con marcadores genéticos clásicos corroboraron tal postulación 

(Spuhler, 1972; Salzano et al., 1986; Cavalli-Sforza et al., 1994; Crawford, 1998; O’Rourke, 2006).  

En cuanto a la región de origen de los primeros americanos, los estudios iniciales con 

haplogrupos mitocondriales postulaban que habrían llegado desde Siberia y/o Mongolia (Neel et al., 

1994; Forster et al., 1996; Merriwether et al., 1996).  A partir de datos del cromosoma Y, otros autores 

planteaban que los migrantes serían oriundos de la región en torno al lago Baikal (Karafet et al., 1999), 

en el sudoeste de Siberia. También se sugirió que los pueblos que habitan en la cuenca del río 

Yenissey y las montañas Altai, tendrían un ancestro común con los nativos americanos (Santos et al., 

1999; Wells et al., 2001; Seielstad et al., 2003; Zegura et al., 2004; Dulik et al., 2012b). Bortolini et al. 

(2003) encontraron evidencias de que los migrantes habrían llegado desde el norte de la actual 

Mongolia o el sudeste de Siberia y corroboraron la probable conexión euroasiática identificada 

anteriormente en el estudio de Santos y colegas (1999). 

 A partir de la secuencia completa del genoma nuclear de un espécimen de 24.000 años 

encontrado en Mal’ta, Siberia, se postuló que la población a la que habría pertenecido el llamado 

“Mal’ta boy” sería genéticamente próxima a los nativos americanos. Se estima que entre 14% a 38% 

del genoma nativo americano tendría su origen en esta región (Raghavan et al., 2014). Los autores, 

sin embargo, no consiguieron articular sus hallazgos con los datos provenientes de otras áreas del 

conocimiento y dejaron un margen para interpretaciones equivocadas sobre el origen de los nativos 

americanos, como una supuesta conexión más directa con Europa (Yong, 2013). 

 

 

 

 

 

 

T3: Beringia ya no existe y en su lugar se ha formado el Estrecho de Bering. En las poblaciones asiáticas 

del este se registra una morfología craneofacial bastante derivada. En los nativos americanos se verifica 

un gradiante, desde poco hasta bastante derivada, pasando por todos los tipos craneofaciales 

intermedios. En América existe haplogrupos autóctonos tanto de ADNmt como de cromosoma Y. En el 

este de Asia, además de los linajes propios, también se encuentran linajes de cromosoma Y, ADNmt y 

alelos autosómicos nativos de América. Estas variantes en baja frecuencia en Siberia demuestran la 

existencia de un flujo génico continuo en el Círculo Polar Ártico. 
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c. LA ÉPOCA DE LA LLEGADA A AMÉRICA 

Las estimaciones sobre el periodo de llegada varían mucho de acuerdo al escenario 

considerado o a la metodología   empleada. Las investigaciones a partir de HVS-I o HVS-I + HVS-IIdel 

ADNmt (HVS por sus siglas en inglés Hypervariable Segment, regiones altamente polimórficas del 

genoma mitocondrial) postulan una fecha de llegada/diferenciación/expansión que varía entre 40.000 

a 6.000 años antes del presente (Torroni et al., 1992; Forster et al., 1996; Bonatto y Salzano, 1997a, 

b; Starikovskaya et al., 1998; Stone y Stoneking, 1998; Tamm et al., 2007; Figueiro et al., 2011). Los 

estudios con genoma mitocondrial completo consiguen dar mayor especificidad: hace 23.000 a 19.000 

años atrás se habría iniciado la diferenciación de las poblaciones asiáticas que colonizaron y habitaron 

Beringia, siendo registrada una fuerte expansión hace ~18.000 años, finalizando hace ~15.000 años 

(Fagundes et al., 2008). Estos autores postulan la posibilidad que dicha expansión habría estado 

asociada a la entrada al continente americano, los registros arqueológicos en América del Norte, en 

Siberia y en las regiones aún expuesta de la antigua Beringia avalan estas dataciones (Goebel et al., 

2008).  

 Los primeros estudios a partir de datos de cromosoma Y eran más limitados y apenas podían 

señalar que el poblamiento de América se habría producido en algún momento durante el Pleistoceno 

(Pena et al., 1995). Dataciones más recientes, basadas en la variación de marcadores STRs en 

cromosomas de los linajes Q1a2a1a1/Q3/Q1a3a, apuntan que los migrantes habrían llegado hace 

entre ~18.000 y ~13.000 años atrás (Bortolini et al., 2003; Zegura et al., 2004; Santos et al., 2007; 

Malyarchuk et al., 2011). Estos números son compatibles con los resultados de estudios con ADNmt 

y con los datos obtenidos con SNPsautosómicos (SNP por sus siglas en inglés Single-nucleotide 

polymorphism, polimorfismos de una sola base) (Reich et al., 2012). Jacobs y colaboradores (2004) 

publicaron dataciones equivalentes a partir de datos paleontológicos: la entrada a América estaría 

asociada al final de la última glaciación, hace aproximadamente 13.000 años atrás. Sin embargo, los 

datos paleoclimáticos señalan dos ventanas de tiempo en las cuales este ingreso al Nuevo Mundo 

habría sido ecológicamente posible: la primera entre 40.000 a 20.000 años atrás y la segunda de 

16.000 a 12.500 años atrás (Pielou, 1992; Hoffecker y Elias, 2007). La inmensa mayoría de los 

hallazgos señalan que la entrada efectiva se habría producido durante la ventana de tiempo más 

reciente. No obstante, Fariña et al. (2013) obtuvieron un fechado de 30 mil años para las marcas de 

una supuesta acción humana en restos óseos de perezoso gigante, en un sitio arqueológico de 

Uruguay. Si existieron migraciones en épocas tan tempranas, éstas fueron protagonizadas por 
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individuos que no dejaron registros arqueológicos o paleantropológicos incuestionables, ni tampoco 

una señal detectable a nivel genómico entre los aborígenes actuales.  

d. EL NÚMERO TOTAL DE MIGRACIONES 

En 1986, el lingüista J.H. Greenberg, junto con el bioantropólogo C.G. Turner II y el genetista 

S.L. Zegura propusieron un modelo de colonización de tres oleadas migratorias. Esta propuesta, 

innovadora para su época, buscaba integrar datos de las diferentes áreas e indicaba que la primera 

migración habría sucedido hace 12.000 años atrás, dando origen a los Amerindios (Amerinds), 

mientras que la segunda habría originado a los grupos Na-dene y la tercera a los Aleutianos y 

Esquimales (Greenberg et al., 1986). Aunque muy controvertido, este planteo sirvió como un 

importante paradigma y solo 22 años después se propuso un nuevo modelo integral (González-José 

et al., 2008a; ver síntesis en la Figura 1). En este último trabajo, los autores destacan que la mayor 

dificultad fue la falta de conexión entre las diferentes áreas del conocimiento y que solo una visión 

integrada podría exponer un escenario realista para el poblamiento americano y todas sus 

consecuencias. (González-José et al., 2008a). Existen, además, otros factores intrínsecos rara vez 

considerados, como el relativamente bajo pero constante flujo génico bi-direccional entre los 

habitantes del extremo oeste de Alaska y los del extremo este de Siberia. La idea que los pueblos del 

Nuevo y Viejo Mundo habrían permanecido en completo aislamiento reproductivo luego de la 

desaparición de Beringia es un mito (González-José et al., 2008a). Los diferentes patrones 

craneofaciales encontrados en América pueden deberse tanto a estas migraciones como a una 

evolución autóctona a partir de un stock ancestral con amplia variación intrínseca. Otros estudios con 

datos de STRs y simulaciones demográficas por computadora corroboraron el modelo propuesto por 

González-José y colegas (Ray et al., 2010). La cada vez mejor conocida variabilidad de genomas 

mitocondriales americanos (Achilli et al., 2013) también puede ser interpretada dentro del modelo. 

Como ya se mencionó, los estudios iniciales con HVS-I mostraban que los genomas 

mitocondriales presentes en los amerindios contemporáneos poseen las mutaciones características 

de los haplogrupos asiáticos A, B, C, D y X (Schurr y Sherry, 2004; ver revisión más reciente en Bisso-

Machado et al., 2012).  Para algunos autores, este hecho era compatible con la hipótesis de múltiples 

migraciones hacia el continente, cada una introduciendo un nuevo linaje (Torroni et al., 1992, 1993; 

Horai et al., 1993). Investigaciones posteriores con nuevas metodologías y un número mayor de 

muestras postularon que la población ancestral de todos los nativos americanos era polimórfica a nivel 

de haplogrupos mitocondriales, habiendo entonces ocurrido desde Asia una única y gran migración 
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(Merriwether et al., 1995; Bonatto y Salzano, 1997a, b; Stone y Stoneking, 1998; Malhi et al., 2002; 

Fagundes et al., 2008).   

 La existencia de un único haplotipo fundador de cromosoma Y (Q1a2a1a1/Q3/Q1a3a; Pena 

et al., 1995) corroboraba la idea de que los colonizadores habrían llegado en una única corriente 

migratoria, pero posteriormente, el hallazgo de dos linajes fundadores diferentes (Karafet et al., 1999; 

Ruiz-Linares et al., 1999; Lell et al., 2002; Bortolini et al., 2003) llevó a postular la existencia de dos 

grandes eventos migratorios. Sin embargo, la existencia de estos dos linajes, con patrones 

filogeográficos diferentes, no resulta evidencia necesaria ni tampoco suficiente como para sostener la 

ocupación en dos migraciones (Tarazona-Santos y Santos, 2002). Dulik et al. (2012a) investigaron la 

variabilidad del cromosoma Y, ADNmt y marcadores nucleares de herencia bi-parental y propusieron 

que nuestro continente habría sido colonizado por una corriente migratoria principal, seguido de una 

secundaria y de la consecuente expansión demográfica por el territorio. A su vez, la presencia en 

América de diferentes morfologías craneofaciales (una no-diferenciada y otra derivada/mongoloide), 

también abonó la idea de dos corrientes migratorias principales (Neves y Pucciarelli, 1991; Neves y 

Hubbe, 2005). 

En una de las publicaciones más recientes en esta área, se analizaron ~365.000 SNPs 

autosómicos en muestras de 52 poblaciones nativas americanas y 17 siberianas, (Reich et al., 2012), 

señalando un patrón similar al anterior modelo de Greenberg et al. (1986). No fueron tres migraciones 

equivalentes: la primera y más importante habría sido la responsable de la ocupación humana de todo 

el continente, seguida por al menos dos migraciones más, con impacto más restringido. Amorim et al. 

(2013) también propone un rescate del trabajo de Greenberg, analizando la concordancia de los 

diferentes modelos lingüísticos con los datos genéticos de nativos americanos.  

Recientemente, Bortolini et al. (2014) reforzaron la importancia y actualidad del modelo de 

González-José con nuevos datos craneométricos y nuevos análisis en muestras de cromosoma Y, 

destacando la importancia de integrar diferentes áreas del conocimiento a fin de conseguir 

interpretaciones más robustas.  

5. MIGRACIONES INTERNAS DENTRO DEL CONTINENTE AMERICANO 

Un punto aún no dilucidado es la fecha de entrada a América del Sur. Estudios con ADNmt 

indican aproximadamente 15.000 años atrás (Bodner et al., 2012; de Saint Pierre et al., 2012a,b). Si 

bien esta estimativa es coherente con las dataciones del sitio arqueológico de Monte Verde, Chile 
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(~14.500 años atrás; Dillehay, 1999; Dillehay et al., 2008), presenta cierta superposición con las 

dataciones del ingreso a América del Norte, como se mencionara en los párrafos anteriores. De 

cualquier modo, el desplazamiento a lo largo del continente habría sido rápido (Bortolini et al., 2003) 

y especialmente importante a través de la ruta costera (Reich et al., 2012).   

Además de la entrada a América del Sur, resulta especialmente interesante conocer las 

migraciones posteriores y las diferentes rutas mediante las cuales el sub-continente fue ocupado. 

Podemos citar el caso de dos pueblos pertenecientes a los dos troncos lingüísticos con mayor número 

de hablantes en Brasil: Tupi y Ge. El grupo ancestral que originaría todas las tribus Tupí habría partido 

desde la margen sur del río Amazonas, hace aproximadamente 4.000 años antes del presente, 

expandiéndose con enorme éxito y estableciéndose hasta el sur y sudeste del litoral brasilero, además 

de  Paraguay, Argentina y Uruguay (Marrero et al., 2007). Este punto de origen aún es foco de cierta 

controversia, dependiendo del método utilizado para determinarlo (Rodrigues, 1964; Migliazza, 1982; 

Urban, 1996, 1998; Heckenberger et al., 1998; Noelli, 2008). Los estudios morfológicos también 

indican un origen amazónico para los Tupi (Neves et al., 2011). Marrero et al. (2007), analizando 

ADNmt de muestras guaraníes (pertenecientes al tronco lingüístico Tupi), encontraron una significativa 

pérdida de la diversidad desde la región de origen, hacia el sur (Marrero et al., 2007).  

La dispersión de los Tupí se considera una de las migraciones más grandes y exitosas a nivel 

continental (Rodrigues, 1964; Migliazza, 1982; Urban, 1996, 1998; Heckenberger et al., 1998; Noelli, 

2008). De hecho, es considerada una expansión, debido a la eficacia en la explotación de los recursos 

del medio y a la ocupación permanente de los nuevos territorios conquistados (Noelli, 2008). Los 

motivos pueden haber sido muy diversos y no mutuamente excluyentes: presiones demográficas y/o 

socioculturales, búsqueda de nuevas tierras cultivables, sequías prolongadas, etc. (Schmitz, 1997). 

El origen de la familia lingüística Ge puede especularse entre los ríos San Francisco y 

Tocantins (Brasil; Carneiro da Cunha, 1998). Los pueblos Ge, en su gran mayoría, habitan las regiones 

central y este del llamado Cerrado brasileño, que es un macizo precámbrico que cubre la mayoría de 

las regiones oriental, meridional y central del Brasil, con alturas máximas de 2890 metros.. Hace 

aproximadamente 3.000 años atrás, también tuvo lugar un gran desplazamiento hacia el sur (Marrero 

et al., 2007). Los grupos Tupi y Ge tuvieron patrones migratorios distintos, con la interesante 

consecuencia que las lenguas habladas por pueblos distantes podrían estar próximamente 

relacionadas (Migliazza, 1982; Urban, 1996; Rodrigues, 2002).   
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Utilizando datos de ADNmt de 36 tribus de Brasil, Ramallo y colaboradores (2013), aportaron 

más información sobre los diferentes modelos demográficos. El patrón de dispersión de aldeas 

conocido como de fusión-fisión (Neel y Salzano; 1967; ver más detalles abajo) es un fenómeno cultural 

con potencial catalizador para cambios microevolutivos, que influenció en el perfil genético de las 

poblaciones involucradas. Entre los Ge, algunas tribus localizadas próximas geográficamente 

resultaron bastante diferentes en sus linajes mitocondriales y fue posible inferir que mientras las 

razones que llevaron a la fisión (peleas, enfrentamientos por hechicerías, etc.) no desaparecieran de 

la memoria colectiva de los grupos involucrados (Halbwachs, 1992; Russell, 2006), las fusiones no 

tendrían lugar (Ramallo et al., 2013).  

6. VARIABILIDAD EN LAS POBLACIONES AMERINDIAS 

Los grupos humanos que colonizaron América tuvieron que adaptarse rápidamente a nuevos 

ambientes y se espera que parte de la diversidad genética encontrada en las poblaciones nativas sea 

resultado de procesos no-casuísticos (ver ejemplos en Bamshad y Wooding, 2003; Harris y Meyer, 

2006; Hughes et al., 2008; Acuña-Alonzo et al., 2010; Hünemeier et al., 2012a). Sin embargo, para un 

panorama completo de la historia evolutiva, se deben considerar también aquellos factores 

microevolutivos casuísticos, como la deriva genética, que ocasionan una fluctuación aleatoria en la 

frecuencia de los alelos.  

Estudios con marcadores neutros mostraron que los nativos americanos tiene un patrón de 

diversidad genética característica: menor diversidad intra-poblacional y altos niveles de estructuración 

(mayor diversidad intrapoblacional), diferente a lo reportado en poblaciones nativas de otros 

continentes (Cavalli-Sforza et al., 1994; Rosenberg et al., 2002; Wang et al., 2007). Este particular 

patrón de diversidad/divergencia es producto de procesos demográficos (sucesivos cuellos de botella 

seguidos de expansiones poblacionales, por ejemplo) que nuestra especie ha atravesado en su larga 

trayectoria al salir de África (Alonso y Armour, 2001; Ramachandran et al., 2005; Fagundes et al., 

2007; Santos-Lopes et al., 2007; Wang et al., 2007).  

En América del Sur, estudios con microsatélites del cromosoma Y mostraron que las 

poblaciones andinas tienen niveles significativamente más altos de variabilidad intrapoblacional, a 

diferencia de las llamadas poblaciones de Tierras Bajas (Amazonia, Macizo Central Brasileño y Chaco) 

que serían más estructuradas (Tarazona-Santos et al., 2001). Las poblaciones amerindias en el área 

andina tuvieron históricamente un tamaño efectivo mayor y mayores niveles de flujo génico, lo que 
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llevo a una relativa homogeneización de su acervo génico. En las poblaciones de Tierras Bajas, más 

pequeñas y aisladas, se favorece la acción de la deriva (Tarazona-Santos et al., 2001). Bortolini y 

colaboradores (2003) sugieren que la tribalización temprana, con su consiguiente aislamiento, hizo 

que fenómenos de naturaleza estocástica tuvieran gran impacto en la historia evolutiva de las 

poblaciones de Tierras Bajas. Esta dicotomía entre el este y el oeste de América del Sur fue 

posteriormente corroborada por los datos nucleares (Wang et al., 2007), sin diferencias significativas 

con los estudios de ADN mitocondrial (Lewis y Long, 2008).  

Entre los distintos modelos propuestos que subrayan acción de la deriva genética, puede 

citarse el modelo de fisión-fusión, postulado por Neel y Salzano (1967), que considera también factores 

socioculturales. Un estudio sobre las poblaciones Xavante del centro de Brasil mostró que, debido a 

tensiones sociales existentes dentro de la tribu, ésta sufre periódicamente procesos de fisión y parte 

de sus miembros acaban fundando una aldea diferente (Salzano, 2009). Las fisiones involucran 

generalmente a grupos emparentados (Hunley et al., 2008). Esta nueva aldea, a su vez, puede 

fusionarse posteriormente con otra formada por miembros de la misma tribu inicial o de una tribu 

diferente, en un proceso relativamente continuo de rupturas y uniones. En los últimos años, diferentes 

estudios han permitido una mayor comprensión de las consecuencias genéticas de estos procesos 

(Hunley et al., 2008; Ramallo et al., 2013). Hünemeier et al. (2012b) destacan a la cultura como 

catalizador de fenómenos microevolutivos, tales como la deriva. Los Xavante tienen una 

craneomorfología bastante diferenciada de otros grupos de la misma región. Estas diferencias son 

mucho más marcadas cuando se los compara con los Kayapó, que es un grupo próximamente 

relacionado. El estudio demostró que la divergencia morfológica en el espacio de tiempo de poco más 

de 1.500 años sólo puede ser explicada como consecuencia de un fenómeno sociocultural. Entre los 

Xavante, la poligamia es una práctica marital permitida, de modo que los hombres que son figuras de 

poder dentro de la tribu pueden relacionarse hasta con cinco mujeres y pueden tener una mayor 

descendencia. Alelos específicos responsables por una morfología craneofacial diferenciada, 

presentes en estos hombres poderosos, aumentarán rápidamente de frecuencia en la población 

(Hünemeier et al., 2012b) y se volverán comunes al cabo de una serie de generaciones.  
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7. EL IMPACTO DE LA LLEGADA DE EUROPEOS Y AFRICANOS  

Como ya se ha mencionado, la ocupación del continente americano por su población originaria 

tiene una gran profundidad temporal. Al momento en que Cristóbal Colón llegó, existía una enorme 

diversidad de culturas e idiomas que surgieron in situ (Long y Bortolini, 2011), desarrollo que fue 

acompañado también por el surgimiento de particularidades biológicas. Sin embargo, la forma 

tradicional de vida, así como toda la historia evolutiva de las poblaciones americanas cambiaron en 

forma irreversible con la llegada de los conquistadores europeos en el siglo XV y los esclavos africanos 

en el siglo XVI. Se estima que, al momento del contacto, vivían en América entre 9 a 100 millones de 

aborígenes (Salzano y Callegari-Jacques, 1988; Salzano y Bortolini, 2002). Este número fue reducido 

drásticamente después del contacto debido a enfrentamientos directos entre nativos y conquistadores, 

enfermedades introducidas, etc.  

La declinación de los amerindios coincide con el aumento de la población migrante, oriunda 

de otros continentes. A partir de entonces se da en América una particular dinámica de mestizaje, las 

investigaciones en genética han establecido que la fusión entre europeos, africanos y amerindios fue 

extensa, aunque con enormes variaciones regionales dentro y entre países (Sans, 2000; Salzano y 

Bortolini, 2002; Price et al., 2007; Wang et al., 2008).  

Analizando marcadores de herencia uniparental (ADNmt y cromosoma Y) pudo saberse que 

el mestizaje fue un fenómeno fundamentalmente asimétrico (varones europeos con mujeres indígenas 

y africanas), lo que resultó determinante del perfil genético de las poblaciones contemporáneas, en 

especial en América Latina (Bortolini et al., 1999; Alves-Silva et al., 2000; Sans, 2000; Carvalho-Silva 

et al., 2001; Marrero et al., 2007). Estos estudios resultaron esenciales para comprender que el criterio 

fenotípico no puede seguirse para clasificar a las poblaciones como mestizas (Bortolini et al., 1999; 

Sans, 2000; Parra et al., 2003; Guerreiro-Junior et al., 2009; Santos et al., 2009) y revelaron también 

particularidades genéticas interesantes. Por ejemplo, el pueblo Charrúa, considerado extinto por los 

especialistas, habría dejado un legado cultural en las poblaciones gauchas que habitan la misma 

región geográfica en América del Sur y también un legado genético a través de sus mujeres, ya que 

sus linajes mitocondriales están presentes en la población mestiza actual (Marrero et al., 2007; Sans 

et al., 2012). 

Otros estudios también buscan cuantificar el mestizaje a nivel genético. Corach et al. (2010) 

analizaron muestras de tres regiones de Argentina: las variantes de origen europeo, africano y 

amerindio eran detectables en el genoma, pero mostraban una gran heterogeneidad interindividual, 
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dependiendo del sistema analizado. Avena et al. (2012) reportaron resultados similares: la 

ascendencia promedio considerando todos los marcadores fue de un 65% de origen europeo, 31% 

nativo y 4% africano. Se observaron diferencias estadísticamente significativas en la ascendencia 

europea entre las diferentes regiones, así como en la historia auto-referida de los voluntarios. Este 

complejo cuadro de ancestralidad genética no es exclusivo de un país o de una región, sino que es 

esperable en cualquier lugar del mundo donde personas con diferente ascendencia continental viven 

geográficamente próximas entre sí.  

8. CONCLUSIÓN 

 En este capítulo se resume la dispersión del Homo sapiens, desde su surgimiento en África 

hasta el poblamiento del continente americano. La búsqueda por comprender tan interesante temática 

atraviesa varias áreas de conocimiento: arqueología, paleoantropología, geo-climatología, lingüística 

y genética, disciplina que fue particularmente revisada aquí. Nuestra especie surgió en África, convivió 

en este continente con otras especies del mismo género y al dispersarse por el resto del planeta, entró 

en contacto con otros humanos, tales como los Neandertales y Denisovanos, dejando señales de ese 

mestizaje en nuestro genoma actual. En este proceso gradual de búsqueda de nuevos hábitat, la 

Tierra se fue ocupando y América es el último continente en ser colonizado por Homo sapiens. Los 

primeros nativos americanos habrían llegado desde Asia, muy probablemente de la región de las 

montañas Altai, ocupando primero Beringia durante el Último Máximo Glacial. En esta región 

permanecieron durante un largo periodo de tiempo hasta adentrarse finalmente en el continente, al 

final de la era glacial. Durante la estadía en Beringia surgieron características genéticas autóctonas, 

registrándose un prolongado flujo génico entre las poblaciones allí asentadas y los grupos nativos de 

América del Norte. Los migrantes tuvieron éxito en su empresa, colonizando totalmente el continente, 

ganando a lo largo del proceso una nueva y rica diversidad, tanto biológica como cultural. Finalmente, 

a partir del siglo XVI, se registra una declinación demográfica acentuada en los amerindios, 

concomitante al surgimiento de una gran población mestiza, resultado del encuentro con los 

conquistadores europeos y los esclavos introducidos desde África. También se encuentran en todo el 

continente descendientes de grupos originarios, que aún luchan para garantizar sus derechos y 

perpetuar su legado cultural. 
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