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Resumen

En este trabajo presentamos el analisis de la secuencia mitocondrial completa
de una muestra biologica perteneciente a Blas Jaime, reconocido como chana,
hablante de la lengua chana y originario de la regién centro-sur de la provin-
cia de Entre Rios. La informacion se presenta en el contexto genealdgico y
geografico de Jaime, y en el marco de los antecedentes genéticos disponibles
para la region. El objetivo de este estudio es aportar al conocimiento, desde
una perspectiva multidisciplinaria, de la lengua chana a partir de la informa-
cion lograda, desde la reconstruccidon genealdgica y del secuenciamiento del
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genoma mitocondrial de Blas Jaime. Los resultados sugieren la existencia de
un vinculo filogenético y diferenciacion temprana con indigenas kayapé de la
region central de Brasil y con pobladores del este de Paraguay.

Palabras clave: Mitogenoma; Filogenia; Apellidos; Linglistica; Nativos americanos;
Kayapé

Mitochondrial genome, connections, and genealogy of Blas
Jaime, last native speaker of the chana language (Nogoya,
Entre Rios, northeast Argentina)

Abstract

In this work, we present the analysis of the complete mitochondrial sequence
of a biological sample belonging to Blas Jaime, recognized as Chana, speaker
of the Chana language, and native of the southern-central region of the pro-
vince of Entre Rios. The information is presented within the genealogical and
geographical context of Jaime and in the framework of the genetic background
available for the region. The objective of this study is to contribute to the
understanding, from a multidisciplinary perspective, of the contexts of the
Chana language based on the information obtained from genealogical recons-
truction and the sequencing of the Blas Jaime’s mitochondrial genome. The
results suggest the existence of a phylogenetic link and early differentiation
with Kayapo indigenous peoples from the central region of Brazil and with
inhabitants of eastern Paraguay.

Keywords: Mitogenome; Phylogeny; Surnames; Linguistics; Native Americans;
Kayapé

Genoma mitocondrial, conexdes e genealogia de Blas Jaime,
ultimo falante nativo da lingua chana (Nogoya, Entre Rios,
nordeste argentino)

Resumo

Neste trabalho, apresentamos a analise da sequéncia mitocondrial completa
de uma amostra biologica pertencente a Blas Jaime, reconhecido como Chana,
falante da lingua Chana e originario da regiao centro-sul da provincia de
Entre Rios. A informagao é apresentada no contexto genealdgico e geografico
de Jaime e no ambito dos antecedentes genéticos disponiveis para a regiao.
O objetivo deste estudo é contribuir para o conhecimento, a partir de uma
perspectiva multidisciplinar, dos contextos da lingua Chana com base das
informacgOes obtidas na reconstrugao genealdgica e no sequenciamento do
genoma mitocondrial de Blas Jaime. Os resultados sugerem a existéncia de
um vinculo filogenético e diferenciagao precoce com os indigenas Kayapé da
regiao central do Brasil e com habitantes do leste do Paraguai.

Palavras-chave: Mitogenoma; Filogenia; Sobrenomes; Linguistica; Nativos
americanos; Kayapd
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Introduccion

El término o apelativo chand, solo o formando otros gentilicios compuestos,
aparece registrado en los primeros cronistas europeos que penetraron en la
region litoralefa en el siglo XVI para designar a comunidades indigenas de la
region, a veces diferenciados entre si territorial y culturalmente. Se consigna
el nombre simple chands en la zona de Sancti Spiritu a través de Luis Ramirez
(1941) en 1528 y de Diego Garcia de Moguer en 1530 (Medina, 1908); y charnais
en el delta, segtin consta Lopes de Sousa en sus diarios de los afios 1530 y 1532
(Barlow, 1932; Politis, 2014), en el reparto de encomiendas de Buenos Aires
realizado por Juan de Garay en 1582 (Outes, 1897) y en Entre Rios (Cornero y
Green, 2019). Los nombres compuestos chanatimbus, chanaes atembures se con-
signan también en la comarca de Sancti Spiritu por Ramirez (1941) y Garcia de
Moguer (Medina, 1908), chand-timbiis (Schmidel, 1903), y beguod chand (Oviedo
y Valdés, 1547), entre otros.

En el interior de la Mesopotamia argentina se designa con un gentilicio com-
puesto a unos chanas salvajes por Schmidel (1903) y por Oviedo y Valdés (1547).
Estos ultimos fueron contactados por Schmidel, con el gentilicio de zechennaus
saluaischco, en la confluencia del arroyo Guayquirard, hidrénimo histérico que
fue asociado a este mismo pueblo por Canals Frau (1986). En las descripciones
han sido claramente diferenciados de los anteriores en cuanto a la lengua, la
ubicacidn territorial, las estrategias econdmicas y el aspecto fisico (Schmidel,
1903). Los chanis salvajes fueron asociados a las poblaciones kaingang del sures-
te de Brasil por Serrano (1936 y 1955) y por Canals Frau (1986), quien ademas
los vincula a pueblos yaros (Canals Frau, 1940).

Luego de la llegada de los conquistadores, indigenas chanas y de otras etnias
fueron agrupados en las reducciones franciscanas de Santiago de Baradero,
Santo Domingo Soriano y San Bartolomé de los Chanas. La primera fue funda-
da por Hernandarias en el afio 1615 sobre la orilla occidental del rio Baradero,
afluente del bajo Parana, en la provincia de Buenos Aires (Argentina). Alli se
redujo inicialmente a unas 250 personas de origen chana, charrtia y guarani
que habitaban las costas e islas del Parana inferior. La segunda reduccion,
Santo Domingo Soriano, se estima que fue fundada en 1624 en la isla Vizcaino
(Uruguay) y estuvo habitada por chanas, bohanes y charrtias. En 1708, esta
reduccion se trasladd a su emplazamiento definitivo en la margen izquierda
del rio Negro, cerca de su desembocadura en el rio Uruguay, unos 160 km
al este de la reduccion de Baradero. La tercera reduccion se ubicaba 235 km
mas al norte, San Bartolomé de los Chanads, proxima a la actual localidad de
Monje, en el departamento San Jerénimo, provincia de Santa Fe (Argentina).

Desde el sur y el centro de las actuales provincias de Santa Fe, Corrientes y
Entre Rios se produjo un proceso de mestizaje promovido por la toma de cau-
tivos y el rapto de mujeres, asi lo sefialan algunos cronistas como Alvar Nufiez
Cabeza de Vaca (2007), y autores como Susnik (1966), Areces, Lopez, Regis y
Tarrago (1999) y Bracco (2016, 2017). En las reducciones se observa la convi-
vencia de gente de diversos origenes (Lockhart, 1975; Barreto Messano, 2011;
Tapia, Nespolo y Noya, 2015; Bracco, 2017), y entre los grupos que deambula-
ban por el interior entrerriano en los siglos XVII y XVIII, donde se encontraban
tolderias en las que convivian guenoas, charrtas, yaros, bohanes y chanas. Para
el afio 1686, encontramos un padron de los indios de Santo Domingo Soriano:
“Lorenzo Tuerto, huido, por quien se escribid. Marcos, huido en los charriias. Todos
los dichos chandes” . Este padron esta incluido en el informe de Policarpo Duffo
de 1715, sobre la expedicién contra las tribus charrtias de Entre Rios (Pérez
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Colman, 1936). Entre las investigaciones etnohistoricas que han contribuido al
conocimiento de los procesos indigenas de la region se reconocen los trabajos
de Lafone Quevedo (1897), Martinez (1917), Gandia (1932), Ravignani (1934),
Serrano (1936), Pérez Colman (1936), Acosta y Lara (1955), Cervera (1908), de
Fernandez Diaz (1973), Zapata Gollan (1989), Areces et al. (1999), Bonomo et
al. (2011), Bonomo y Latini (2012), Tapia et al. (2015), Politis (2014), Apolinaire
y Bastourre (2016), Cornero y Green (2017, 2022 y 2024), entre otros.

Sobre la lengua chana, el tinico antecedente conocido fue el estudio realizado
por el Franciscano Damaso Larrafiaga Compendio del idioma de la nacién chand,
escrito en el afio 1815 luego de entrevistar a tres informantes ancianos en la
reduccién de Santo Domingo Soriano (Larrafiaga, 1923).

Casi 200 afios después, a partir del hallazgo de un hablante entrerriano, el
periodista Daniel Fiorotto publicé una nota en un diario argentino sobre la
sobrevivencia de la lengua chand, considerada extinta hasta ese momento
(Fiorotto, 2005). Este hablante, llamado Blas Wilfredo Omar Jaime, nacié en
la region central de la provincia de Entre Rios, Argentina, en el seno de una
familia autorreconocida como perteneciente al pueblo indigena chana.

El lingiiista Pedro Viegas Barros inicid investigaciones sistematicas trabajando
con Blas Jaime en el rescate de mas de 300 vocablos y expresiones de la lengua
chana, que correlaciono con el compendio de Larrafiaga. Los estudios de Viegas
Barros sobre morfosintaxis, fonética, fonologia, gramatica y comparaciones
lingiiisticas tuvieron amplia divulgacién y aceptacion en el mundo académi-
co (Viegas Barros, 2006, 2008a, 2008b, 2009; Jaime y Viegas Barros, 2013), y
lograron el reconocimiento de la lengua en organismos internacionales como
la UNESCO.

El trabajo de Tapia et al. (2015) constituye el primer antecedente de analisis
genéticos para la determinacion de haplogrupos mitocondriales en individuos
asignables a pueblos chana, a partir de muestras procedentes del Cementerio
Indigena de la reduccion de Santiago de Baradero. Posteriormente, Cardozo
y colaboradores (Cardozo, Tapia y Dejean, 2018; Cardozo et al., 2021) determi-
naron el haplogrupo mitocondrial de 11 muestras de individuos enterrados en
dicho cementerio, que presentaban una antigiiedad de entre 420 + 25 y 230 + 50
afos antes del presente (AP), compatible con el momento en que funcionaba la
reduccion. Las muestras analizadas fueron asignadas a los cuatro haplogrupos
americanos, y seis de ellas comparten el haplogrupo B o Hg B.

En el sitio Cerro Lutz, ubicado a unos 80 km al este de Baradero (provincia
de Entre Rios), se recuperaron diversos enterratorios prehispanicos primarios
y secundarios, con cronologias de entre 976 + 42 y 730 + 70 afios AP (Mazza,
2010). A partir de un molar en un paquete funerario recuperado de este sitio,
se extrajo una muestra de acido desoxirribonucleico (ADN) y se determiné
por RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism) su correspondencia al
Hg B (Cardozo et al., 2021).

Barreto Messano (2011) realizé la reconstruccion genealdgica de la reduc-
ciéon de Santo Domingo Soriano a través de 317 entrevistas a pobladores de
Villa Soriano, Uruguay, en las cuales recopild informacion de 1476 indivi-
duos pertenecientes a 13 generaciones. Se logrd asi una proyeccion temporal
retrospectiva de 310 afios hasta momentos cercanos al establecimiento de la
reduccioén en territorio uruguayo. Esta reconstruccion permitio determinar la
presencia de diez linajes indigenas fundadores, es decir, que estan presentes
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en la poblacion desde su etapa de reduccion, pertenecientes a cuatro etnias o
grupos distintos, incluyendo linajes chanas con registros en la reduccion desde
el siglo XVII. Los analisis genéticos para la determinacién del linaje paterno
en un descendiente de los indigenas reducidos en Santo Domingo Soriano
indican un posible haplogrupo del cromosoma Y de origen indigena (Barreto
Messano, 2011, p. 125).

Sin embargo, la baja resolucion de estos estudios genéticos sobre linajes unipa-
rentales no permite hacer inferencias claras sobre el origen y la evolucion de los
grupos humanos. En este sentido, el secuenciamiento del genoma mitocondrial
completo posibilita aumentar la resolucion de los analisis filogenéticos, lo
que supone un aporte a la comprension de la historia evolutiva de diferentes
grupos humanos.

El objetivo de este estudio es contribuir al conocimiento, desde una perspectiva
multidisciplinaria, de los contextos de la lengua chand a partir de la informacién
lograda desde la reconstruccion genealdgica, el secuenciamiento del genoma
mitocondrial y la estimacién de edad de coalescencia, de Blas Jaime, un volun-
tario reconocido como chana y considerado el tltimo hablante de esa lengua.

Materiales y métodos

Reconstruccion genealdgica

Los registros genealdgicos y biograficos directos fueron obtenidos a través
de charlas y entrevistas con Blas Jaime y miembros de su familia, como su
hija, Evangelina Jaime, y su esposa, Inés Gauna, del libro Gupuaigat de Ancat
Imdgenes del alma (1999), de Miguel Jaime, hermano de Blas, y a través de
registros censales y parroquiales archivados por la Iglesia de Jesucristo de
los Santos de los Ultimos Dias y disponibles en linea a través del sitio Family
Search (https://www.familysearch.org/es/)

Analisis genéticos
Muestra biologica y extraccion de ADN

Se realizo la extraccion de sangre venosa periférica en tubo de hemograma con
anticoagulante EDTA y se conservo en heladera (4-8 °C) hasta su procesamien-
to. Se realizé una extraccion automatizada a partir de 200 uL de sangre entera,
utilizando el equipo MagNA Pure (Roche), que permiti6 recuperar ADN total
a partir de leucocitos. Se utilizo6 el programa de extraccién para ADN geno-
mico DNA Blood SV (Roche) y se eluyé en un volumen final de 100 pL. Para
la cuantificacion se empled el kit Quant-iT PicoGreen dsDNA (Invitrogen).

Secuenciacion de genoma mitocondrial

A partir del ADN extraido, se amplifico el genoma mitocondrial com-
pleto mediante el método de reaccién en cadena de la polimerasa (PCR)
de largo alcance en dos reacciones separadas, usando la enzima Phusion
High-Fidelity DNA Polymerase (NEB). Los pares de iniciadores utiliza-
dos fueron MTL-F1 5 AAAGCACATACCAAGGCCAC 3’ y MTL-R1 5
TTGGCTCTCCTTGCAAAGTT 3"; MTL-F25 TATCCGCCATCCCATACATT 3"y
MTL-R2 5 AATGTTGAGCCGTAGATGCC 3’ (Russlies et al., 2019), y se
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obtuvieron productos de PCR de 9065 y 11170 pares de bases (pb), respecti-
vamente, que fueron visualizados en gel de agarosa Megabase 1%. Los dos
fragmentos solapantes fueron purificados, cuantificados y combinados en
cantidades equimolares. Posteriormente, 40 nanogramos (ng) de ADN fueron
usados para la preparacion de una biblioteca de ADN mitocondrial (ADNmt),
utilizando el kit [llumina Nextera XT DNA Library Preparation, de acuerdo con
el protocolo del fabricante. Una vez preparada la biblioteca, los productos de
PCR fueron purificados usando el kit AMPure beads XP (Beckman Coulter) y,
subsecuentemente, cuantificados mediante el uso del kit Quant-iT PicoGreen
dsDNA (Invitrogen). Para la evaluacion de calidad, se corrié 1 microlitro (ul) de
biblioteca posenriquecida en un bioanalizador Agilent Technologies 2100 uti-
lizando el chip High Sensitivity DNA segtin instrucciones del fabricante, espe-
rando obtener una distribucién de fragmentos de ~200-2000 pb. Finalmente, las
bibliotecas fueron secuenciadas en un equipo MiSeq (Illumina) desde ambos
extremos con un kit de 2 x 150 ciclos.

Andlisis bioinformitico

La calidad de los datos crudos de secuencia fue analizada con el programa
FastQC v0.11.5. Luego se realiz6 la remocion de los adaptadores y recorte de
lecturas para regiones con calidad menor a 20 en escala phred-33 con el pro-
grama Trimmomatic 0.36 (Bolger, Lohse y Usadel, 2014). Una nueva revision
con FastQC de la calidad de las secuencias recortadas permitié determinar que
eran Optimas para continuar con el procesamiento. Estas lecturas fueron anali-
zadas utilizando la herramienta MtoolBox v1.1, que es una cadena de procesos
(pipeline) para datos del genoma mitocondrial obtenidos por secuenciamiento
de alto rendimiento o NGS (Calabrese et al., 2014). El pipeline produce un
archivo de variantes contra la secuencia de referencia de Cambridge revisada
0 rCRS (Andrews et al., 1999), que se compara con una base de datos global
de genomas mitocondriales. Esta base de datos contiene hoy 5400 haplotipos
de poblaciones de todo el mundo.

Analisis de datos

La secuencia completa obtenida fue verificada y corregida manualmente a
partir de los archivos BAM, usando el programa IGV (Integrative Genomics
Viewer) 2.3.34 (Robinson et al., 2011). Con base en las variantes o sitios poli-
morficos identificados, la muestra fue asignada a un linaje particular segtin
la presencia o ausencia de mutaciones de acuerdo con la filogenia propuesta
en Phylotree mtDNA tree Build 17 (van Oven y Kayser, 2009), utilizando la
aplicacion HaploGrep 2 (Weissensteiner ef al., 2016).

Para investigar las afinidades genéticas relativas entre la muestra obtenida en
este estudio y otras poblaciones sudamericanas, se realiz6 un analisis compara-
tivo a partir de dos bases de datos recopilados de la bibliografia: por un lado,
3700 mitogenomas de origen nativo americano, tanto de muestras modernas
como antiguas; y por otro, mas de 7000 secuencias de la Region Control del
ADNmt (ver detalles en Garcia et al., 2021).

Estimacion de edad de coalescencia

La edad del ancestro comtin mas reciente (TMRCA, por su nombre en inglés,
the most recent common ancestor) de los subhaplogrupos de interés se estimo
mediante del estadistico o (Figueiro et al., 2022). Para esto, se utilizd la tasa
de sustituciéon del genoma mitocondrial completo de Soares et al. (2009),
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equivalente a una mutacidn cada 3624 afos, y se excluyeron inserciones,
deleciones y mutaciones en las posiciones 16182, 16183 y 16519. Se establecid
un intervalo de confianza del 95% (IC95) sumando y restando 1,96 errores
estandar de 0.

Resultados y discusion
Andlisis genealogico

La reconstruccion genealdgica de Blas Jaime nos remonta a una ascendencia
directa de tres generaciones, que implican al menos 200 afios (Figura 1).

Martiniana Moreira  Modesta Mendez-[ Ramén Gelonche Isidora Villagra ~ Ambrosia Ledesma rino Jaime
Lucilo Cayetano Moreyra —|— Margarita Regina Yelon Mendez  Silvia Josefa Villagra —'— Cecilio Filemon Jaime

Ederlinda Miguelina Yelon Moreyra —_ Jose Lino Jaime

Blas Wilfredo Omar Jaime

Figura 1. Genealogia correspondiente a Blas Wilfredo Omar Jaime.

Blas Jaime (Figura 2) nacio en la zona rural de Nogoya (provincia de Entre
Rios), en el ano 1934, hijo de José Lino Jaime y de Ederlinda Miguelina Yelon
Moreyra (Figura 3), ambos padres reconocidos por Blas como chana y hablan-
tes de la lengua.

Figura 2. Blas Jaime a los 16 afios en 1950, en Nogoya, Entre Rios.

doi: 10.34096/runa.v45i2.12990
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Tanto sus abuelos paternos, Cecilio Felimon Jaime y Silvia Josefa Villagra, como
los maternos, Margarita Regina Yelon Mendez y Lucilo Cayetano Moreyra,
eran oriundos de la misma zona.

FiFura 3. Padres de Blas Jaime. A laizquierda, Ederlinda Yelén Moreyra (1906-1998);
a la derecha, José Lino Jaime (1905-1940). Cortesia de Inés Gauna.

Los integrantes de estas cuatro generaciones proceden de la regién central de
Entre Rios, con excepcion de Martiniana P. Moreira, cuyo registro de bautismo
la sitla como oriental (uruguaya). El area aproximada de movilidad familiar
se puede trazar como un triangulo entre las actuales localidades de Parana,
Villaguay y Victoria (Figura 4), con epicentro en la zona rural aledafia a Nogoya
(Estancia La Candelaria, Montes de Moreyra, y los parajes de Crucecitas,
Algarrobitos y Don Cristébal), de acuerdo con la memoria personal de Blas,
su familia y a los documentos consultados, que se remontan hasta el afio 1822.
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3

Bolivia
o Brasil
Paraguay
25°S 2
Argentina
1
Uruguay >

Figura 4. 1- Entre Rios, drea de movilidad (4- Parand; s- Villaguay; 6- Victoria;
7- Nogoyd.); 2- Departamento Alto Parana, Paraguay; 3- territorios kayapo, Brasil.

Los apellidos directos que conforman el lado materno, en primer grado de con-
sanguinidad, se reconocen y se registran en orden ascendente como Moreyra
(o Moreira), Yelon (o Geldn, Gelonche) y Méndez (Mendez o Mendes), y en
segundo grado de consanguinidad, Amarilla, Blanco, Berén (o Verén) y Correa.
Por el lado paterno se relevaron en linea directa los apellidos Jaime (o Jaimez,
Jaimes, Xaimes), Ledesma y Villagra, y en segundo grado de consanguinidad
el apellido Chavez. La antigiiedad de estos apellidos en la region del Rio de la
Plata alcanza al altimo tercio del siglo XVI. Algunos de ellos, como Moreyra,
Méndez, Correa, Ledesma y Villagra, corresponden a vecinos encomenderos
y/u ocupantes de tierras del otro lado de la banda del Parana que llegaron
con Juan de Garay desde Asuncién (Paraguay) para la fundacion de Santa Fe
la Vieja (provincia de Santa Fe, Argentina), segtin consta en las Encomiendas
de Buenos Aires y Santa Fe del afio 1678 y el Repartimiento de Indios de
Buenos Aires hecho por Juan de Garay en 1582 (Outes, 1897), y registrado
por las investigaciones documentales de Calvo (1999). Los apellidos de los

doi: 10.34096/runa.v45i2.12990
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encomenderos eran designados a los pueblos, caciques e individuos por ellos
sometidos, de modo que es esperable una relacion entre apellidos europeos
y familias indigenas locales. Si bien estos apellidos no se encuentran —posi-
blemente por subregistro— en el padron de la reduccion de San Bartolomé de
los Chana elaborado por Diego de Gongora en 1622 (Zapata Gollan, 1989), se
relevan posteriormente en las reducciones de Santiago de Baradero y de Santo
Domingo Soriano, desde fines del siglo XVIII a fines del siglo XIX.

Por otro lado, el apellido Amarilla, vinculado a Blas Jaime en segundo grado, es
uno de los linajes fundadores chana identificados por Barreto Messano (2011)
en la reduccion de Santo Domingo Soriano, junto con los del cacique Murifiigo,
con registros en la reduccién desde 1690, y de las hermanas Isabel y Petrona
Lopez, de las cuales se tienen registros hacia 1720. El apellido Amarilla esta
emparentado con Blas Jaime a partir de primos maternos, que descienden de
Santiago Amarilla, cuya fecha probable de aparicién en la reduccién es 1730 y
de quien se constituyeron ocho generaciones de varones Amarilla que llegan
a la actualidad. Si bien entre los documentos de la reduccién de Baradero
en Entre Rios no se registra dicho apellido, es importante destacar que las
familias de filiacién chana de Baradero fueron trasladadas a Santo Domingo
Soriano en 1624 durante la epidemia de viruela y tabardillo (Tapia et al., 2015;
Roulet, 2019).

Analisis genético

La secuencia obtenida presenta una cobertura del 100% del genoma mitocon-
drial y un nimero promedio de lecturas por nucledtido de 1587x. Los poli-
morfismos identificados en la secuencia mitocondrial completa permitieron
establecer que la muestra pertenece al haplogrupo B2 (Tabla 1). Sin embargo,
no fue posible asignar este mitogenoma a un sublinaje conocido dentro de B2,
dada la ausencia de mutaciones adicionales que sean diagndsticas de algin
subhaplogrupo en la filogenia de Phylotree mtDNA tree Build 17 o en la lite-
ratura (Tabla 1).

Tabla 1. Sitios polimérficos esperados para B2 y mutaciones adicionales identifi-
cadas en la secuencia mitocondrial completa de la muestra estudiada.

MuestralD  Haplogrupo Sitios polimérficos esperados

Sitios polimérficos
adicionales

5681112

73G 263G 309.1C 499A 750G 827G 1438G 2706G 3547G
4769G 4820A 4977C 6473T 7028T 8281-8289d 8860G
9950C 11177T 11719A 13590A 14766T 15326G 15535T 16183C
16189C 16217C 16519C

B2 143A 956.1C 961C 16390A

El analisis comparativo de la secuencia obtenida en este estudio reveld la ausen-
cia de este genoma mitocondrial en la base de mitogenomas de Sudameérica.
Por lo tanto, procedimos con la exploracion de algtn patron de distribucion
espacial a partir de la busqueda de coincidencias de cada uno de los sitos
polimorficos adicionales presentes en la muestra estudiada (Tabla 1) y en la
base de mitogenomas recopilados.
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Por un lado, la insercion de una citosina en la posicion 956 (sitio 956.1C) no
fue encontrada en la base de datos y seria exclusiva de este mitogenoma. Por
otro lado, la transicién 961C fue hallada en seis muestras de Sudamérica (Tabla
2), correspondientes a cuatro habitantes del departamento Alto Parana de
Paraguay (Simao et al., 2019) y a dos individuos kayapd del estado de Pard, en
Brasil (Fagundes et al., 2008) (Figura 4). Estas secuencias conforman el subclado
B2il, que esta inmerso en el clado B2i (de Saint Pierre et al., 2012), definido
por la mutacion A6272G. Sin embargo, esta tltima mutacion diagnostica de
B2i esta ausente en nuestra secuencia en estudio. Dentro de B2i también esta
el subclado B2i2, que incluye secuencias del centro y sur de Chile y de la
Patagonia argentina (de Saint Pierre et al., 2012), definido por la presencia de
las mutaciones A470G-G11611A-G15077A.

Tabla 2. Muestras que poseen la mutacion 961C, incluidas en los arboles filoge-
néticos, e informacién asociada

doi: 10.34096/runa.v45i2.12990

Lugar de Lugar
Muestra Poblacion Pais Etnia gar nacimiento GenBank ID Referencia
nacimiento
materno
23000369 Alto Parana Paraguay Alto Parana Guaira MH9818ss Simao et al. (2019)
23000378 Alto Parana Paraguay Asuncién Argentina MH981864 Simao et al. (2019)
23000399 Alto Parana Paraguay Alto Parana Alto Parana MHo981885 Simao et al. (2019)
23000418 Alto Parana Paraguay Concepcién Concepcién MHg81903 Simdo et al. (2019)
. . Fagundes et al.
KBK39 Kubemkokre Brasil Kayapd EUo9g5217
(2008)
KKTo1 Kriketun Brasil Kayapé EUo95218 Fagundes et al.

(2008)

Por otro lado, realizamos un analisis comparativo basado en los sitios adicio-
nales al haplogrupo B2 presentes en la Region Control del ADN mitocondrial
de la muestra de Blas Jaime (posiciones 143 y 16390). La ventaja de una com-
paracion a nivel de la Region Control es que existe una gran cantidad de datos
disponibles de secuencias de Sudameérica y, particularmente, de la region de
interés. Si bien encontramos diversas secuencias mitocondriales del haplogru-
po B2 que incluyen las mutaciones 143 o0 16390 en la Regién Control (Bobillo et
al., 2010, entre otros), el motivo completo B2+143-16390 no se encontrd, hasta
el momento, en ninguin otro individuo de Sudamérica.

La asignacion del linaje B2 a la muestra chana de Blas Jaime esta en concor-
dancia con los resultados obtenidos en muestras poshispanicas de la reduccion
de Santiago de Baradero, en donde se determiné que el 55% de los individuos
pertenecientes a las etnias guarani o chana presentaban este linaje (Cardozo
et al., 2018, 2021).

En la region, una alta incidencia del haplogrupo B fue observada en poblacio-
nes aché del este de Paraguay, en donde alcanza el 90% (Schmitt ef al., 2004),
mientras que este haplogrupo estd ausente en grupos guaranies, en donde
predominan los haplogrupos A y D (Marrero et al., 2007). Los ayoreos del
oeste de Paraguay, por su parte, presentan predominio del haplogrupo C,
que llega al 80%, estando ausente el haplogrupo B (Dornelles, Bonatto, Freitas
y Salzano, 2005). Entre los charrtas, el tinico caso conocido es el del cacique
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Vaimaca Pert, fallecido en el primer tercio del siglo XIX, cuyo analisis de
ADNmt indica su pertenencia al subhaplogrupo C1d3, diagnosticado por la
presencia de la mutacion 16288C (Sans et al., 2015).

Los individuos kayapo que poseen la transicion 961 provienen de dos aldeas
llamadas Kriketun y Kubemkokre, correspondientes a los kayapods septen-
trionales de los estados de Para y Mato Grosso, que hablan, con diferencias
dialectales, una lengua perteneciente a la rama noroeste de la familia lingtiis-
tica Jé, del tronco Macro-Je (Lowie, 1946; Dreyfus, 1972; Fabre, 2005). Por el
contrario, los aché y los ayoreos no comparten la misma familia ling{iistica con
los kayapos. De acuerdo con el atlas sociolingiiistico (UNICEF y FUNPROEIB,
2009), los ayoreos, que viven en el area oriental de Bolivia, de transicién eco-
cultural entre el Chaco y la Amazonia, hablan lenguas familiarizadas con el
tupi-guarani. Los aché, que viven actualmente en la region de la cordillera del
Mbarakajt, en el sector oriental del Paraguay, también hablan lenguas guara-
niticas. Si bien al momento se desconoce el vinculo entre la lengua chanad y el
grupo Jé, Viegas Barros encuentra asociaciones con la lengua charraa (Jaime y
Viegas Barros, 2013). Carecemos de informacion referida a la asignacion étnica
de los individuos del Alto Parand de Paraguay, ya que las muestras provienen
de poblaciones urbanas (Simao et al. 2019). Sin embargo, el mapa lingiiistico
de Tovar (1961) ubica en esa zona a los pueblos guayana-kaingang, opaié, y
oti, incluidos en el tronco lingiiistico Macro-Jé (Fabre, 2005).

Sibien el secuenciamiento del mitogenoma completo de Blas Jaime no permitio
su clasificacion dentro de un subhaplogrupo ya descripto de B2, la eviden-
cia genética y el analisis de los sitios polimorficos adicionales permitieron
plantear las siguientes hipodtesis alternativas de relaciones filogenéticas entre
este mitogenoma y otros de Sudamérica (Figura 5): a) la mutacion en la posi-
cién 6272 que define B2i es revertante en el mitogenoma de Blas Jaime, por
lo que esta muestra chana estaria relacionada filogenéticamente con cuatro
mitogenomas del departamento Alto Parana de Paraguay y dos kayapos de
Brasil, y lejanamente con muestras del Centro y Sur de Chile y de la Patagonia
argentina; b) la mutacién 6272 es un paralelismo (en este caso, B2il y B2i2 no
estarian filogenéticamente emparentados), por lo que la muestra chana estaria
relacionada solo con los mitogenomas de Alto Parana y kayapds a través de la
mutacién 961; y c) el polimorfismo en la posicién 961 es un paralelismo y la
secuencia chana de Blas Jaime no esta vinculada filogenéticamente con otros
mitogenomas conocidos.
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Segun la premisa basica del principio de parsimonia, los clados que comparten
una mutacién lo hacen porque la heredaron de un ancestro en comtin. Cuando
este supuesto no se cumple, esa similitud se explica por eventos de reversion
o paralelismo, que en conjunto se agrupan bajo el término de homoplasia.
Ademas, el principio postula la eleccion de la hipdtesis mas probable, es decir,
aquella que implique el menor niimero de cambios mutacionales, entre varias
hipotesis concurrentes (Clark et al., 1998). Cualesquiera de las tres hipotesis
propuestas en este estudio implica el mismo ntimero de pasos mutacionales
y, por lo tanto, no es factible tomar una decisién basada en el principio de
parsimonia. Sin embargo, ya sea 6272 una reversion en el mitogenoma de Blas
Jaime, o un paralelismo en B2i1 y B2i2, ambas opciones revelarian un vinculo
filogenético con los mitogenomas kayapos y del Alto Parana, los cuales com-
parten una ubicacion regional en las tierras bajas sudamericanas.

Asumiendo la posibilidad de este vinculo, calculamos las edades de coales-
cencia de los clados B2+961 y B2il (Figura 5 a y b) a partir del nimero de
diferencias entre los genomas mitocondriales de la Tabla 2 y de Blas Jaime
respecto de la raiz. En el caso de B2+961, la divergencia entre el mitogenoma
chana de Blas Jaime respecto de los otros seis individuos habria ocurrido luego
del surgimiento de la mutacion 961 hace 12.578 (hipotesis a) o 14.566 anos AP
(hipotesis b), con un IC95 de 9655-15.547 y 11.398-17.787 afos AP, respectiva-
mente. Respecto del clado B2il, se estim6 que el ancestro comtin mas reciente
entre los mitogenomas kayapods y los del Alto Parana existié hace unos 5216
anos AP (IC95 entre 3523 y 6927 afios).

Conclusion

A partir de la reconstruccion genealdgica realizada y la evidencia histdrica y
documental podemos encontrar antecedentes genealogicos de Blas Jaime en
las reducciones de chanas y otras etnias nativas no guaraniticas, asi como en
las encomiendas establecidas en el siglo XVII. Un estudio isonimico especiali-
zado podria extender los datos en el tiempo y espacio, para cubrir lagunas de
informacion entre encomenderos, moradores y familias originarias, siguiendo
como modelo el analisis genealdgico de Barreto Messano (2011) en la reduccion
de Santo Domingo Soriano.

Por otro lado, la evidencia genética sugiere un posible vinculo filogenético
entre el mitogenoma B2+961 de Blas Jaime con indigenas kayapos de los esta-
dos de Mato Grosso y Para, en Brasil, e individuos del departamento Alto
Parand, en Paraguay. En este sentido, la region geografica definida entre las
localidades de Parang, Villaguay y Victoria, a la cual se circunscribe la filiacion
histérica directa familiar de Blas Jaime desde al menos 1822, y su lugar natal,
Nogoy4d, quedan conectados con el departamento Alto Parana y los territorios
kayapo a través de la cuenca de los rios Parana-Paraguay y sus afluentes.
Estos rios han sido propuestos como antiguas rutas de menor costo para el
poblamiento y desplazamiento de los grupos humanos en la regién (Anderson
y Gillam, 2000; Fabra, Laguens y Demarchi, 2007; Cornero, 2021). Las edades
de coalescencia encontradas para B2+961 suponen un vinculo filogenético y
diferenciacion temprana coincidente con el poblamiento de la region, en la
transicion Pleistoceno-Holoceno, en concordancia con estimaciones previas
realizadas para otros clados de la region (Garcia et al., 2021; Roca-Rada et al.,
2021; Motti et al., 2023).
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Finalmente, el analisis de nuevos mitogenomas de poblaciones actuales y
arqueologicas permitira profundizar en el conocimiento de la diversidad mito-
condrial de la region del noreste argentino, e inferir acerca de los procesos de
poblamiento, y los vinculos biolégicos de las distintas poblaciones entre si y
con otras de regiones geograficas de Sudamérica.

Agradecimientos

A Blas Jaime, Evangelina Jaime y a Inés Gauna.
A Pedro Viegas Barros y a Gustavo Politis por sus comentarios al texto.

Runa /45.2 (2024)
doi: 10.34096/runa.v45i2.12990



ISSN 1851-9628 (en linea) / ISSN 0325-1217 (impresa)

Runa /45.2 (2024)
doi: 10.34096/runa.v45i2.12990

[233-253] Silvia E. Cornero, Angelina Garcia, Fabian Fay y Rodrigo Nores

Q Referencias bibliograficas

»

»

»

»

»

»

»

»

»

»

»

»

»

»

»

Acostay Lara, E. (1955). Los chand timbdes en la antigua Banda Oriental. Anales del Mu-
seo de Historia Natural de Montevideo, VI(s), 1-52.

Anderson, D. G., y Gillam, . C. (2000). Paleoindian colonization of the Americas: im-
plications from an examination of physiography, demography, and artifact distribution.
American Antiquity, 65(1), 43-66. doi: 10.2307/2694807

Andrews, R. M., Kubacka, I., Chinnery, P. F., Lightowlers, R. N., Turnbull, D. M., y Howell,
N. (1999). Reanalysis and revision of the Cambridge reference sequence for human mi-
tochondrial DNA. Nature Genetics, 23, 147. doi: 10.1038/13779

Apolinaire, E. y Bastourre, L. (2016). Los documentos histéricos de los primeros mo-
mentos de la conquista del Rio de La Plata (siglos XVI-XVII): una sintesis etnohistérica
comparativa. Relaciones de la Sociedad Argentina de Antropologia, 41(2), 319-351.

Areces, N., Lopez, S., Regis, E. y Tarragd, G. (1999). Las Tierras de la “otra banda”. En N.
Areces (Ed.). Poder y Sociedad. Santa Fe La Vieja 1573-1666 (pp. 131-147). Rosario: Prohisto-
ria y Manuel Sudrez, Universidad Nacional de Rosario.

Barlow, R. (1932). A Brief Summe of Geographie. Cambridge: Hakylut Society.

Barreto Messano, . (2011). Estudio biodemogrdfico de la poblacién de Villa Soriano, depar-
tamento de Soriano, Uruguay (tesis doctoral). Universidad de la Republica, Montevideo,
Uruguay. Recuperado de https://www.csic.edu.uy/sites/csic/files/fhce_barreto_2011-08-
o1-webo.pdf

Bobillo, M. C., Zimmermann, B., Sala, A., Huber, G., Réck, A. W., Bandelt, H.- J., Corach,
D. y Parson, W. (2010). Amerindian mitochondrial DNA haplogroups predominate in
the population of Argentina: towards a first nationwide forensic mitochondrial DNA se-
quence database. International Journal of Legal Medicine, 124(a), 263-268. doi: 10.1007/
S00414-009-0366-3

Bolger, A. M., Lohse, M. y Usadel, B. (2014). Timmomatic: a flexible trimmer for lllumina
sequence data. Bioinformatics, 30(15), 2114-2120. doi: 10.1093/bioinformatics/btui7o

Bonomo, M., Politis, G. y Gianotti, C. (2011). Monticulos, jerarquia social y horticultura
en las sociedades indigenas del Delta del Rio Parana (Argentina). Latin American Anti-

quity, 22(3), 297-333.

Bonomo, M. y Latini, S. (2012). Arqueologia y etnohistoria de la regién metropolitana:
las sociedades indigenas de Buenos Aires. En J. Athor (Ed.). Buenos Aires. La historia de
su paisaje natural. (pp. 70-97). Buenos Aires: Fundacién Azara.

Bracco, D. (2016). Charrias y aculturacion: la primera década en Concepcién de Cayasta
(1750-1760). Revista TEFROS, 14(1), 6-52.

Bracco, D. (2017). Chandes: Aculturacién y Continuidad. Revista de Arqueologia Come-
chingonia, 21(2), 305-331.

Calabrese, C., Simone, D., Diroma M. A,, Santorsola, M., Gutta, C., Gasparre, G. y Atti-
monelli, M. (2014). MToolBox: a highly automated pipeline for heteroplasmy annotation
and prioritization analysis of human mitochondrial variants in high-throughput sequen-
cing. Bioinformatics, 30(21), 3115-3117. doi: 10.1093/bioinformatics/btus83

Calvo, L. M. (1999). Pobladores espanoles de Santa Fe La Vieja. Buenos Aires: Academia
Nacional de Historia.


https://www.csic.edu.uy/sites/csic/files/fhce_barreto_2011-08-01-webo.pdf
https://www.csic.edu.uy/sites/csic/files/fhce_barreto_2011-08-01-webo.pdf

ISSN 1851-9628 (en linea) / ISSN 0325-1217 (impresa)
Genoma mitocondrial, vinculos y genealogia de Blas Jaime... [233-253] Runa /45.2 (2024)
doi: 10.34096/runa.v45i2.12990

» Canals Fray, S. (1940). Paleoamericanos (Laguidos) en la Mesopotamia argentina en la
época colonial. Anales de Etnologia y Arqueologia, 1, 129-153.

» Canals Frau, S. (1986). Las poblaciones indigenas de la Argentina. Su origen, su pasado, su
presente. Buenos Aires: Hyspamérica.

» Cardozo, D. G., Dejean, C. B., Russo, M. G., Mazza, B., Loponte, D., Acosta A. y Tapia, A.
(2021). Impacto de la conquista hispanica en el Humedal del Parana Inferior (Argentina).
Una perspectiva histdrica y genética mitocondrial. Runa, 42(1), 409-433.

» Cardozo, D., Tapia, A. H. y Dejean, C. (2018). Datos genéticos e isotépicos de individuos
vinculados a la reduccién franciscana de Baradero (siglo XVII). Revista de Arqueologia
Histdrica Argentina y Latinoamericana, 12, 527-558.

» Clark, A., Weiss, K., Nickerson, D., Taylor, S., Buchanan, A., Stengard, J. y Sing, C. (1998).
Haplotype structure and population genetic inferences from nucleotide-sequence va-
riation in human lipoprotein lipase. American Journal of Human Genetics, 63(2), 595-612.
doi: 10.1086/301977

» Cervera, M. (1908). Historia de la ciudad y Provincia de Santa Fe. 1573-1853. T.I. Imprenta
La Unidn, Santa Fe.

» Cornero, S. (2021). El camino de las llamas en la arqueologia del Parana. Revista Anti
Documentos de Trabajo, 2(4), 4-41.

» Cornero, S., y Green, G. (2017). Los Mocoretas: entre el indicio y la evidencia. En E. Ore-
llano (Ed). Ciencia y tecnologia. Divulgacion de la produccién cientifica y tecnoldgica de la
Universidad Nacional de Rosario Xl (pp. 996-1004). Rosario: UNR Editora.

» Cornero, S. y Green, A. (2019). Indios de Encomienda en Santa Fe La Vieja, 1591. Aportes
a la Etnohistoria desde una Escritura de Depdsito. Revista Bibliogrdfica Americana 15
:99-116.

» Cornero, S.y Green, A. (2022). Los indigenas Corondas del Litoral Bajo Paranaense y su
sefior. Un caso de liderazgo en el siglo XVI. Documentos de Trabajo IV. Revista Socieda-
des de Paisajes Aridos y Semidridos, XIl(4), 10-55. Recuperado de http://wwwz.hum.unrc.
edu.ar/ojs/index.php/spas/index

» Cornero, S.y Green, A. (2024). Los Colastinés, indigenas migrantes en el espacio santa-
fesino. CHSF. Revista América, 32 :17- 47. Santa Fe

» de Saint Pierre, M., Gandini, F., Perego, U. A., Bodner, M., Gémez-Carballa, A., Corach,
D. y Olivier, A. (2012). Arrival of Paleo-Indians to the Southern cone of South America:
New clues from mitogenomes. PLoS ONE, 7(12), es1311. doi: 10.1371/journal.pone.oos1311

» Dornelles, C. L., Bonatto, S. L., Freitas, L. B. y Salzano, F.M. (2005). Is haplogroup X pre-
sent in extant South American Indians? American Journal of Physical Anthropology, 127(4),
439-448. doi: 10.1002/ajpa.20103

» Dreyfus, S. (1972). Los Kayapo del norte de Brasil. México: Instituto Indigenista Interame-
ricano.

» Fabra, M., Laguens, A. G. y Demarchi, D. A. (2007). Human colonization of the central te-
rritory of Argentina: design matrix models and craniometric evidence. American Journal
of Physical Anthropology, 133(4), 1060-1066. doi: 10.1002/ajpa.20634

» Fabre, A. (2005). Diccionario etnolingiiistico y guia bibliogrdfica de los pueblos indigenas
sudamericanos. Recuperado de http://www.ling.fi/Diccionario%2oetnoling.htm

» Fagundes, N. ]. R, Kanitz, R., Eckert, R,, Valls, A. C. S., Bogo, M. R,, Salzano, F. M,, ...
Bonatto, S. L. (2008). Mitochondrial population genomics supports a single pre-Clovis
origin with a coastal route for the peopling of the Americas. American Journal of Human
Genetics, 82(3), 583-592. doi: 10.1016/j.ajhg.2007.11.013


http://www2.hum.unrc.edu.ar/ojs/index.php/spas/index
http://www2.hum.unrc.edu.ar/ojs/index.php/spas/index
http://www.ling.fi/Diccionario%20etnoling.htm

ISSN 1851-9628 (en linea) / ISSN 0325-1217 (impresa)

Runa /45.2 (2024)
doi: 10.34096/runa.v45i2.12990

»

»

»

¥

»

»

»

»

»

»

»

»

»

»

»

»

v

»

v

»

[233-253] Silvia E. Cornero, Angelina Garcia, Fabian Fay y Rodrigo Nores

Fernandez Diaz, A. (1973). Juan de Garay. Su vida y su muerte. T.l. Molachino Estableci-
miento Grafico. Rosario.

Figueiro, G., Mut, P., Ale, L., Flores-Gutiérrez, S., Greif, G., Hidalgo, P. C,, Luna, L., Ac-
kermann, E., Negro, R. G., Spangenberg, L., Naya, H. y Sans, M. (2022). Filogeografia de
mitogenomas indigenas de Uruguay. Revista Argentina de Antropologia Bioldgica, 24(1),
042. doi: 10.24215/18536387€042

Fiorotto, D. T. (2005, 26 de marzo). Tradiciones. Un chana que habla su idioma. La Na-
cion. Recuperado de https://www.lanacion.com.ar/economia/campo/un-chana-que-ha-
bla-su-idioma-nid689936/

Gandia de E. (1932). Historia de la Conquista del Rio de La Plata y del Paraguay, 1535-1556.
Librerfa de Santos, Buenos Aires.

Garcia, A., Nores, R., Motti, J. M. B., Pauro, M., Luisi, P., Bravi, C. M., Demarchi, D. A.
(2021). Ancient and modern mitogenomes from Central Argentina: new insights into po-
pulation continuity, temporal depth and migration in South America. Human Molecular
Genetics, 30(13), 1200-1217. doi: 10.1093/hmg/ddabios

Jaime, M. (1999). Gupuaigat de Ancat. Imdgenes del Alma. Entre Rios: Centro de Docu-
mentacion. Facultad de Trabajo Social, Universidad Nacional de Entre Rios.

Jaime, B. y Viegas Barros, J. (2013). La lengua Chand. Patrimonio Cultural de Entre Rios.
Entre Rios: Ministerio de Cultura y Comunicacién, Gobierno de Entre Rios.

Lafone Quevedo, S. A. (1897). Los Indios Chanases y su lengua con apuntes sobre los
Querandies, Yaros, Boanes, Giienoas o Minuanes y un mapa étnico. Boletin del Instituto
Geogrdfico Argentino, XVIll, 115-154.

Larrafiaga, D. (1923). Compendio del idioma de la nacién chana. Escritos de D. Ddmaso A.
Larranaga. Tomo Il 163-174. Montevideo: Instituto Histérico y Geografico del Uruguay,
Imprenta Nacional.

Lockhart, W. (1975). Soriano. Antecedentes, fundacién, consecuencias. Montevideo: Fun-
dacién Cultura Universitaria.

Lowie, R. H. (1946). The northwestern and central Ge. En Handbook of South American
Indians. Bulletin of Bureau of American Ethnology, 1(143), 477-517.

Marrero, A. R., Silva-Junior, W. A., Bravi, C. M., Hutz, M. H., Petzl-Erler, M. L., Ruiz-Li-
nares, A. y Bortolini, M. C. (2007). Demographic and evolutionary trajectories of the
Guarani and Kaingang natives of Brazil. American Journal of Physical Anthropology, 132(2),
301-310. doi: 10.1002/ajpa.20515

Martinez, B. (1917). Etnografia del Rio de La Plata. Tribus Orientales del Rio Parana. Re-
vista de la Universidad Nacional de Cérdoba, 4(1). Recuperado de https://revistas.unc.
edu.ar/index.php/REUNC/article/view/4385

Mazza, B. (2010). Préacticas mortuorias de las sociedades cazadoras recolectoras del
humedal del Parand Inferior. La Zaranda de Ideas: Revista de Jévenes Investigadores en
Arqueologia, 6, 91-116.

Medina, J. T. (1908). Los viajes de Diego Garcia de Moguer al Rio de la Plata. Estudio histé-
rico. Santiago de Chile: Imprenta Elzevirrian.

Motti, J. M. B., Pauro, M., Scabuzzo, C., Garcia, A., Aldazabal, V., Vecchi, R,, ... Nores, R.
(2023). Ancient mitogenomes from the southern pampas of Argentina reflect local diffe-
rentiation and limited extra-regional linkages after rapid initial colonization. American

Journal of Biological Anthropology, 181(2), 216-230. doi: 10.1002/ajpa.24727

Nunez Cabeza de Vaca, A. (2007). Naufragios. Buenos Aires: Losada.


https://www.lanacion.com.ar/economia/campo/un-chana-que-habla-su-idioma-nid689936/
https://www.lanacion.com.ar/economia/campo/un-chana-que-habla-su-idioma-nid689936/
https://revistas.unc.edu.ar/index.php/REUNC/article/view/4385
https://revistas.unc.edu.ar/index.php/REUNC/article/view/4385

ISSN 1851-9628 (en linea) / ISSN 0325-1217 (impresa)
Genoma mitocondrial, vinculos y genealogia de Blas Jaime... [233-253] Runa /45.2 (2024)
doi: 10.34096/runa.v45i2.12990

» Outes, F. (1897). Los querandies. Breve contribucién al estudio de la etnografia argentina.
Buenos Aires: Imprenta de Martin Biedma e hijo.

» Oviedo y Valdés, G. (1852). Historia General y Natural de las Indias, Islas y tierra firme del
mar océano. T.I (2). Madrid: Real Academia de la Historia. [1547]

» Pérez Colman, C. (1936). Historia de Entre Rios. Epoca colonial (1520-1810). Parana: Im-
prenta de la Provincia.

» Politis, G. (2014). Las implicancias arqueoldgicas del Diario de Pero Lopes de Sousa
(1531) durante su viaje al Rio de la Plata y al Delta Inferior del rio Parand. Revista del
Museo de Antropologia, 7(2), 317-326.

» Ravignani, E. (1934). La poblacién indigena de las regiones del Rio de la Plata y Tucuman
en la segunda mitad del siglo XVII. Actas y trabajos cientificos del XXV Congreso inter-
nacional de Americanistas. T II, Bs. As.

» Ramirez L. (1941). Comisién Oficial del IV Centenario de la Primera Fundacién de Buenos
Aires (1536-1936). Documentos histéricos y geogrdficos relativos a la conquista y colonizacién
rioplatense. Buenos Aires: Talleres S. A. Casa Jacobo Peuser, T.1.

» Robinson, J. T., Thorvaldsdéttir, H., Winckler, W., Guttman, M., Lander, E. S., Getz, G. y
Mesirov, J. P. (2011). Integrative genomics viewer. Nature Biotechnology, 29(1), 24-26. doi:
10.1038/nbt.1754

» Roca-Rada, X., Politis, G., Messineo, P. G., Scheifler, N., Scabuzzo, C., Gonzdlez, M., ...
Fehren-Schmitz, L. (2021). Ancient mitochondrial genomes from the Argentinian pam-
pas inform the early peopling of the southern cone of South America. IScience, 24(6),
102553. doi: 10.1016/].i5€i.2021.102553

» Roulet, F. (2019). Cultura, Los rostros de la violencia colonial en el Rio de la Plata (siglos
XVI-XVIII). TEFROS, 17(2), 10-45.

» Russlies, )., Fahnrich, A., Witte, M., Yin, J., Benoit, S., Glaser, R, ... Hirose, M. (2019). Po-
lymorphisms in the mitochondrial genome are associated with bullous pemphigoid in
Germans. Frontiers in Immunology, 10, 2200. doi: 10.3389/fimmu.2019.02200

» Sans, M., Figueiro, G., Hughes, C. E., Lindo, )., Hidalgo, P. C. y Malhi, R.S. (2015). A South
American Prehistoric Mitogenome: Context, Continuity, and the Origin of Haplogroup
Cad. PLoS ONE, 10(10), e0141808. doi: 10.1371/journal.pone.0141808

» Schmidel, U. (1903). Vigje al Rio de la Plata, 1534-1554. Notas bibliograficas y biograficas
por Bartolomé Mitre. Prélogo, traduccién y anotaciones por Samuel A. Lafone Quevedo.
Buenos Aires: Cabaut y Cia. Editores.

» Schmitt, R., Bonatto, S. L., Freitas, L. B., Muschner, V. C,, Hill, K., Hurtado, A. M. y Salzano,
F.M. (2004). Extremely limited mitochondrial DNA variability among the Aché Natives
of Paraguay. Annals of Human Biology, 31(1), 87-94. doi: 10.1080/03014460310001602063

» Serrano, A. (1936). Etnografia de la antigua provincia del Uruguay. Buenos Aires: Melchior.
» Serrano, A. (1955). Los pueblos y culturas indigenas del Litoral. Santa Fe: El Litoral.

» Simao, F., Strobl, C., Vullo, C., Catelli, L., Machado, P., Huber, N., Parson, W. (2019). The
maternal inheritance of Alto Parana revealed by full mitogenome sequences. Forensic
Science International. Genetics, 39, 66-72. doi: 10.1016/j.fsigen.2018.12.007

» Soares P., L. Ermini, M. Thonsom, M. Mormina, T. Rito, A. Rohel, E. Oppenheimer, V. Ma-
caulay, Richards M. (2009). Correccién de la seleccién purificadora: un reloj molecular
mitocondrial humano mejorado. Revista Americana de Genética Humana 84(6):740-59

» Susnik, B. (1966). El indio colonial del Paraguay (tomo Il). Asuncién: Museo Etnogréfico
“Andrés Barbero”.



»

»

»

»

»

»

»

»

»

»

Tapia, A., Nespolo E. y Noya V. (2015). Santiago del Baradero. Origen y evolucién de un
pueblo de indios. Buenos Aires: Pangea Ediciones de la Tierra.

Tovar, A. (1961). Catdlogo de las lenguas de América del Sur. Buenos Aires: Sudamericana.

UNICEF y FUNPROEIB (2009) Atlas sociolingdiistico de pueblos indigenas de América La-
tina. T. |. Bolivia.

van Oven, M. y Kayser, M. (2009). Updated comprehensive phylogenetic tree of global
human mitochondrial DNA variation. Human Mutation, 30(2), E386-E394. doi: 10.1002/
humu.20921

Viegas Barros, P. (2006). Datos Actuales de la lengua Chana: Una evaluacién preliminar.
Actas del X Congreso de la Sociedad Argentina de Lingtiistica, Salta: Universidad Catélica
de Salta y Sociedad Argentina de Lingtistica.

Viegas Barros, P. (2008a). Obsolescencia lingliistica en contextos de invisibilidad social
y reidentificacion étnica: el caso chand. Actas Primera Jornada de Lengua y Literatura
»Estudios tedricos e investigaciones en el campo de las ciencias del Lenguaje y la literatura®.
Buenos Aires: Universidad de La Matanza.

Viegas Barros, P. (2008b). Fonética y fonologia de una lengua obsolescente: el chana. Il
Congreso Internacional de Lenguas y Literaturas Indoamericanas y Xlll Jornadas de Lengua
y Literatura Mapuche. Temuco: Universidad de la Frontera.

Viegas Barros, P. (2009). Aspectos de la morfosintaxis del chand, lengua obsolescente
de la provincia de Entre Rios. Il Encuentro de Lenguas Indigenas Americanas / Il Simposio
Internacional de Lingtistica Amerindia. Resistencia: Universidad Nacional del Nordeste y
Universidad Nacional de La Pampa.

Weissensteiner, H., Pacher, D., Kloss-Brandstatter, A., Forer, L., Specht, G., Bandelt, H.-].,
... Schénherr, S. (2016). HaploGrep 2: mitochondrial haplogroup classification in the era
of high-throughput sequencing. Nucleic Acids Research, 44(W1), Ws8-Wé3. doi: 10.1093/
nar/gkw233

Zapata Gollan, A. (1989). Pueblos de indios de Santa Fe en los primeros afios del Vi-
rreinato. Los caminos de la Colonia. En Obras Completas. Tomo 3, 303-320. Santa Fe:
Universidad Nacional del Litoral.

Financiamiento:

Este trabajo se realizé en el marco del Proyecto de investigacién “Arqueologia del
Parand: Sitios, Registros y Comunidades” (Cod. ING606, SECYT, UNR).

Agradecimientos:

A Blas Jaime, Evangelina Jaime y a Inés Gauna.
A Pedro Viegas Barros y a Gustavo Politis por sus comentarios al texto.

Biografias

Silvia E. Cornero. Licenciada en Antropologia (Universidad Nacional de Rosario) y
doctora en Ciencias Naturales, orientacién Antropologia (Universidad Nacional de La
Plata). Investigadora en UNRosario.

Angelina Garcia. Bidloga y doctora en Ciencias Bioldgicas (Universidad Nacional de
Cérdoba). Investigadora de CONICET, profesora asistente de la Facultad de Filosofia y
Humanidades, Universidad Nacional de Cérdoba.



Fabian Fay. Bioquimico (Universidad Nacional de Rosario). Director de Laboratorio
CIBIC.

Rodrigo Nores. Bi6logo y doctor en Ciencias Quimicas (Universidad Nacional de
Cérdoba). Investigador de CONICET. Profesor titular de la Facultad de Filosofia y
Humanidades, Universidad Nacional de Cérdoba.






	_Hlk168563577
	_Hlk168563618
	_Hlk168563664
	_Hlk168563878
	_Hlk168563889
	_Hlk168563983
	_Hlk168564017
	_Hlk168566306
	_Hlk168566393
	_Hlk168568777
	_Hlk168569515
	_Hlk168569650
	_Hlk168569753
	_Hlk168569762
	_Hlk168569906
	_GoBack

