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DINAMICA POBLACIONAL Y DESARROLLO CULTURAL
PREHISPANICOS EN LA COSTA SUR DEL PERU:
LO QUE REVELAN LOS ANALISIS DE ADN ANTIGUO*

Lars Fehren-Schmitz?

Resumen

Se presenta aqui un estudio cuyo objetivo principal es la comprension del desarrollo y decadencia de la cultura Nasca en la parte
alta de la cuenca del Rio Grande de Nasca, asi como sus afinidades bioldgicas y culturales con su antecesora, la cultura Paracas.
Se realizaron andlisis de ADN antiguo en mds de 300 individuos procedentes de varios cementerios prebispdnicos del sur del
Perii correspondientes a un lapso que se inicia en el Periodo Formativo y alcanza el Horizonte Medio. Los resultados muestran
que las poblaciones nasca son cercanas a las de su cultura precedente. Esta informacion, combinada con los datos arqueoldgicos,
sugiere que la cultura Nasca se desarrolld, de manera autdctona, en la cuenca del Rio Grande. Mds aiin, se puede observar que
los cambios socioecondmicos de este periodo influyeron en la diversidad genética. Las poblaciones prebispdnicas costerias del sur del
Perd difieren, significativamente, de las antiguas poblaciones de la sierra y de las poblaciones peruanas actuales. La diferenciacion
genética entre las principales dreas culturales de la parte oeste de Sudamérica parece desaparecer en el Horizonte Medio.
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Abstract

PRE-COLUMBIAN POPULATION DYNAMICS AND CULTURAL DEVELOPMENT IN SOUTH COAST PERU
AS REVEALED BY ANALYSIS OF ANCIENT DNA

In this paper I report on a study whose principal aim is to understand the development and decline of the southern Peruvian
Nasca culture in the upper Rio Grande de Nasca drainage, and its cultural and biological affinities to the preceding Paracas
culture. Ancient DNA analyses were conducted on over 300 pre-Columbian individuals from various cemeteries in southern
Perth, from periods ranging from the Formative Period to the Middle Horizon. Our results show that the Nasca populations are
close related to those of the preceding Paracas culture, and combined with archaeological data, suggest that the Nasca culture was
autochthonous to the Rio Grande drainage. Furthermore, one can observe how changes in socioeconomic complexity influence the
genetic diversity. The pre-Columbian coastal populations of southern Perii differ significantly from both ancient highland and all
present-day Peruvian populations. The genetic differentiation between the main cultural areas of western South America seems

to fade with the Middle Horizon.

Keywords: ancient DNA, Nasca, Paracas, population genetics, mitochondrial DNA

1. Introduccién

sHasta qué punto la evolucién cultural en dreas geogréficas determinadas fue influenciada por procesos
de dindmica poblacional (como, por ejemplo, en forma de migraciones) o fue ella la que influencié el
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comportamiento migratorio? Este tipo de preguntas es recurrente en la arqueologia y las percepciones al
respecto han variado en el tiempo. El reciente desarrollo de la genética molecular ofrece la oportunidad de
ampliar el espectro de métodos que proporcionan la arqueologia y la lingiiistica para diferenciar entre mo-
vimientos poblacionales y otros posibles mecanismos de difusién cultural por medio del acceso al principal
«archivo» relacionado con estos procesos: el hombre mismo (Anthony 1990).

Los marcadores de herencia uniparentales, como el ADN mitocondrial (mtDNA) y la porcién no
recombinante del cromosoma Y (nryDNA), han demostrado ser muy utiles para la reconstruccién de la
dispersion global del Homo sapiens, y de este modo, para la comprension de patrones globales de diversi-
ficacién humana en periodos amplios (Underhill y Kivisild 2007). El andlisis del ADN mitocondrial de
herencia materna y del nryDNA de herencia paterna en poblaciones recientes ha ayudado exitosamente
en el entendimiento de diversos factores, tales como las poblaciones de origen, el nimero de migrantes, las
fechas y las rutas de las migraciones, entre otros, que acompafaron a la colonizacién inicial de las Américas
(Torroni, Achilli, Macaulay, Richards y Bandelt 2006; Tamm ez a/. 2007; Perego ez al. 2009), Europa (v.g.,
Richards ez al. 1998) y Australia (z.g., Hudjashov ez a/. 2007). La comparacién de la informacién brindada
por ambos marcadores genéticos ha permitido, también, el andlisis de patrones de movilidad especificos
para cada sexo, lo que ha ayudado a comprender el comportamiento migratorio humano (zg., Wilder ez
al. 2004). Todos estos estudios han usado ADN de poblaciones recientes para reconstruir procesos migra-
torios histdricos por medio del empleo de métodos de genética poblacional y simulaciones demograficas.
El mayor problema de este enfoque es que con ¢él solo se puede deducir un estado inicial de diversidad
genética sobre la base de su situacion actual. De esta forma, su cardcter es «ciego» en relacién con los cam-
bios en la composicién genética, causada, por ejemplo, por procesos culturales o ecoldgicos, con lo que se
produce algo cuya mejor descripcidn serfa el de un conjunto compuesto por diversos aspectos que le dan
un cardcter complejo (palimpsest effect). Para revelar las afinidades poblacionales prehistéricas y el flujo
genético en un escenario tan intrincado como la parte oeste de Sudamérica en tiempos precolombinos, un
drea con alrededor de 13.000 afios de evolucién cultural y en la que interactuaron diversos grupos de re-
giones geograficas extremadamente diferentes en términos ecoldgicos, es necesario emplear una perspectiva
diacrénica y microevolucionista. Con el uso de métodos paleogenéticos es posible descubrir cambios dia-
crénicos ya que permiten analizar poblaciones de diferentes periodos cronoldgicos; por otro lado, también
tienen limitaciones, las que serdn descritas en la siguiente seccidn.

En este articulo presento un estudio cuyo principal objetivo fue entender el desarrollo y decadencia de
la cultura Nasca en la parte alta de la cuenca del Rio Grande de Nasca, y, asimismo, sus afinidades biol4gi-
cas y culturales con la cultura precedente, Paracas. Se realizaron anélisis de ADN en mds de 300 individuos
procedentes de varios cementerios prehispdnicos del 4rea de Palpa, en el estuario del Rio Grande, de la
peninsula de Paracas y de la regién serrana adyacente (Fig. 1). El lapso estudiado abarca desde el Periodo
Formativo hasta el Perfodo Intermedio Tardio, con el objeto de esclarecer la dindmica poblacional de la
regién en el transcurso de, aproximadamente, 2200 afios. Los datos obtenidos fueron comparados con una
amplia serie de poblaciones sudamericanas contempordneas y antiguas con el fin de descubrir afinidades
biolégicas a lo largo de los Andes surefios y, de un modo mds amplio, a escala continental. Dichos datos
fueron contextualizados con abundante informacién arqueoldgica y ecoldgica del proyecto de investiga-
cién transdisciplinario Nasca-Palpa Project.

1.1. Caracteristicas del ADN antiguo

El andlisis de ADN antiguo, cuando es usado apropiadamente, ha demostrado ser una herramienta valiosa
en el estudio de continuidades y discontinuidades poblacionales prehistdricas (Paabo ef a/. 2004; Bramanti
et al. 2009), pero presenta algunas limitaciones importantes que reducen la tasa de detecciones exitosas de
ADN vy la garantia de resultados auténticos. Un aspecto importante es la estabilidad del ADN, puesto que
este se degrada de manera rdpida después de la muerte. La preservacién de restos de ADN en especimenes
antiguos depende, en gran medida, de las caracteristicas ambientales del lugar de enterramiento. Los fac-
tores mds importantes son la temperatura, la humedad, el pH del suelo y la radiacién UV (Burger ez al.
1999; Hummel 2003). Inclusive si dichas condiciones ambientales son dptimas y disminuyen la velocidad
del proceso de degradacion, lo mds probable es que se encuentren muy pocas copias de ADN en muestras
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Fig. 1. Mazzm del drea de investigacion en el sur de Perii. Los niimeros indican las dreas donde se realizd el muestreo. 1. Pzz/im;
2. Valles altos-sierra; 3. Monte Grande; 4. Peninsula de Paracas (basado en un mapa elaborado por Markus Reindel y Johny
Isla).

antiguas. De forma adicional, el ADN es alterado post mértem y dafado estructuralmente por procesos
hidroliticos y oxidantes: las cadenas se rompen y solo dejan fragmentos de ADN que, por lo general, no
superan las 400 pares de bases (pb). Asimismo, las bases se modifican, de tal manera que, por ejemplo, las
secuencias originales pueden cambiar por errores de codificacién (Willerslev y Cooper 2005; Binladen ez
al. 2006; Gilbert et al. 2007). Asimismo, las muestras pueden contaminarse con sustancias quimicas que
inhiben las reacciones bioquimicas que se necesitan para analizar el ADN, y también con ADN microbac-
terial que, por lo general, se deriva directamente del ambiente del lugar de enterramiento. De esta manera,
todas las estrategias de andlisis tienen que adaptarse a las caracteristicas especiales del ADN antiguo, y cada
sitio arqueoldgico, al igual que cada esqueleto, debe ser tratado de manera distinta, lo que depende de los
diferentes factores que hayan podido afectar a la muestra.

Uno de los mayores problemas al trabajar con ADN antiguo, y que se deriva de la poca cantidad de
ADN preservado en especimenes arqueoldgicos, es el riesgo de contaminacién con ADN moderno, en
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este caso humano. Ello puede ocurrir como resultado de cualquier contacto con las personas involucradas
en el procesamiento de las muestras, desde la excavacion hasta el laboratorio, pero también puede hallarse
en quimicos, material descartable y todo objeto usado en dicho espacio (Hummel 2003). Puesto que el
ADN real de la muestra estd, por lo general, en un bajo niimero de copias, inclusive una minima cantidad
de ADN contaminante puede invalidar las muestras. Para distintos tipos de contaminacién se pueden
emplear diversas estrategias de naturaleza diferente con el objetivo de minimizar el riesgo. Cuando se
excava material que puede resultar interesante para andlisis de ADN, el arquedlogo debe usar guantes y
mascarillas descartables, y sellar las muestras en una bolsa u otro recipiente inmediatamente después de to-
mar la muestra (Bollongino ez a/. 2008). De ser posible, la informacién genética de todas las personas que
tuvieron contacto con las muestras debe ser documentada (Fehren-Schmitz, Reindel, Tomasto, Hummel
y Herrmann 2010). Para el proceso del trabajo de laboratorio existen otras estrategias descritas en varias
publicaciones (¢ff Hummel 2003; Willerslev y Cooper 2005), pero esa informacién estd mds alld de los
limites del presente articulo debido a que estd dirigido a los especialistas en arqueologia.

Cuando se trata del niimero de copias preservadas debe subrayarse que existen diferencias, lo que de-
pende del tipo de genoma que se desee analizar. Las células humanas, como todas las células eucariotas,
tienen un nucleo que contiene genoma nuclear, caracterizado por cromosomas, pero existe un tipo de
genoma adicional que se usa a menudo para andlisis de ADN antiguo: el genoma mitocondrial. El ADN
mitocondrial es una molécula de doble cadena y forma circular que se encuentra en las mitocondrias de las
células eucariotas. Cada célula contiene cientos de miles de copias de ADN mitocondrial, lo que hace mu-
cho més probable que, inclusive después de que el ADN haya sufrido degradacién post mértem, existan
muchos mds fragmentos de ADN mitocondrial que de ADN cromosémico preservados en los restos hu-
manos esqueletizados. El ADN mitocondrial se hereda exclusivamente por linea materna, no se recombina
y evoluciona mds rdpido que el ADN cromosémico (Pakendorf y Stoneking 2005). Estas caracteristicas
brindan la posibilidad de trazar linajes maternos casi sin cambios en el transcurso del tiempo y hacen que
esta molécula sea la elegida para estudios filogenéticos y de genética poblacional, particularmente cuando
se analiza ADN antiguo. Sin embargo, esto también origina que el ADN mitocondrial sea mds suscepti-
ble de contaminacién (Hummel 2003; Gilbert ez a/. 2005). La parte mds frecuentemente analizada del
genoma, la llamada regién hipervariable (HVR), es especialmente vulnerable a falsas determinaciones de
haplotipos debido a errores de codificacién causados por degradacién post mértem del ADN (Gilbert,
Hansen, Willerslev, Rudbeck, Barnes, Lynnerup y Cooper 2003; Bandelt 2005) y a la existencia de zonas
de répida evolucién (horsposts; cf- Meyer er al. 1999; Stoneking 2000).

La preservacién del ADN no solo depende de las condiciones ambientales, sino que también estd
relacionada con la regién anatémica de donde proceden las muestras. La Fig. 2 muestra los resultados de
un estudio sistemdtico que compara, cuantitativamente, la preservacion en diferentes elementos dseos. Los
dientes y la porcién petrosa del temporal son las zonas del esqueleto en las que existe mayor probabilidad
de preservacién (Kleindorp er al. 2006). Su conservacién también es buena en los carpos y tarsos. Los
dientes, carpos y tarsos tienen, ademds, una gran ventaja: son féciles de muestrear, inclusive en el campo y,
por otra parte, no implican una pérdida considerable en términos de conservacién.

En resumen, si se tiene en cuenta todo lo mencionado en este acdpite, es posible dar algunas recomen-
daciones a los arquedlogos que deseen realizar andlisis de ADN mitocondrial: en lo posible hay que tratar
de muestrear dientes, carpos o tarsos que no presenten dafo, evitar el contacto directo, sellar las muestras
inmediatamente y tratar de almacenarlas en un ambiente frio y estable. Asimismo, se debe tomar nota de
todas las personas que tuvieron contacto directo con las muestras y tratar de minimizar su nmero.

1.2. La poblacién indigena de Sudamérica desde una perspectiva genética

Mediante estudios de genética molecular —particularmente por medio del andlisis del ADN mitocon-
drial— de poblaciones recientes, asidticas y de nativos americanos se ha logrado obtener importantes
indicios de lo que fue la colonizacién inicial del Nuevo Mundo. En la actualidad hay un consenso general
acerca de que los primeros seres humanos entraron al continente mediante el «puente» de tierra que exis-
tia en la regién de Beringia. La controversia surge en relacién con la fecha, la ruta exacta y el nimero de
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Fig. 2. Esquema de un esqueleto humano en el que se muestran los huesos que brindan mejores resultados en términos de calidad
y cantidad de material genético disponible para el andlisis de ADN antiguo. La mejor preservacion de ADN (en color negro) se
encuentra en los dientes, carpos y tarsos, y parte petrosa de los temporales (elaboracion del dibujo: Lars Fehren-Schmitz).

migrantes. El modelo mds conservador a partir del estado de conocimiento actual en temas de genética es
el de una migracién inicial, con relativamente pocos individuos, que habria ocurrido hace unos 20.000 a
14.000 afios a lo largo de una ruta costera por el Pacifico (Merriwether ez al. 1995; Silva ez al. 2002; Schurr
2004; Lewis ez al. 2007) y, quizds, una segunda ola un tiempo después, la que siguié un corredor libre de
hielo (Perego ez al. 2009). La suposicién de una rdpida dispersién de personas a lo largo de la costa pacifica
desde Beringia hasta el extremo sur de Sudamérica —y, por lo tanto, una colonizacién preclovis de las
Américas— es consistente con la informacién arqueoldgica (Dixon 2001) y con los fechados radiocarbéni-
cos de los contextos arqueolégicos mds tempranos de Sudamérica, como los procedentes de Monte Verde,
en Chile (Dillehay 2009). Las simulaciones demograficas también demuestran que una pequefia poblacién
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fundadora hubiera podido cubrir la distancia, por esta ruta, desde Alaska hasta la Tierra del Fuego en un
tiempo relativamente corto —por ejemplo, 1000 afos—, y habria mantenido un tamafio operativo o
funcional de individuos (Fix 2005).

A pesar de la riqueza cultural y de la variedad de ambientes en los que habitaron, los nativos americanos
muestran un nivel relativamente pequeno de diversidad genética. Es probable que esto sea consecuencia de
las caracteristicas del poblamiento inicial antes descritas. Casi todos los haplotipos mitocondriales de los
nativos americanos pertenecen a linajes ancestrales: los haplogrupos mitocondriales llamados A, B, Cy D
(Torroni ez al. 1993). Estos linajes estdn distribuidos, de manera amplia, por las Américas, pero existe mu-
cha variacién en sus frecuencias entre distintas poblaciones y regiones geograficas. Un quinto haplogrupo
mitocondrial fundador, denominado X, solo se halla en grupos humanos originarios de la parte norte de
Norteamérica (Dornelles ez /. 2005). En la poblaciéon fundadora inicial, estos cinco linajes maternos (ha-
plogrupos mitocondriales) estaban representados solo por un sublinaje (haplotipo mitocondrial) (Schurr y
Sherry 2004) o por unos pocos de ellos (Kemp ez al. 2007; Tamm ez al. 2007; Perego ez al. 2009; Malhi ez
al. 2010). Estos haplogrupos tienen, definitivamente, un origen asidtico y la informacién genética indica
que la poblacién ancestral de origen procedia, de manera probable, de la parte surcentral de Siberia, desde
donde migraron a Beringia y, luego, al Nuevo Mundo (Schurr 2004).

En el caso del ADN del cromosoma Y, la mayoria de nativos americanos pertenecen a dos linajes
fundadores principales, conocidos como C y Q (nomenclatura: Y-Chromosome Consortium 2002). El
haplogrupo Q1la3a* (antes Q-M3) es el mds frecuente en los nativos sudamericanos y alcanza un 77% de
la poblacién (Bortolini e al. 2003). Los haplogrupos Qla3al, -2 y -3, que derivan de Q1la3a*, son especi-
ficos de Sudamérica (Karafet ez a/. 2008), en tanto que el Q1a3a2 se ha encontrado, principalmente, en las
poblaciones originarias de las regiones amazénicas del norte (Bortolini ez 2. 2003). No existe informacién
detallada respecto a la distribucién de los otros dos grupos Q1a3a. El haplogrupo Q*, que es antecesor de
Qla3a*, es el segundo grupo mds frecuente, en tanto que el C* se ha hallado solo en algunos individuos
originarios de la costa norte de Sudamérica (Bortolini e 2/. 2003; Bailliet ez a/. 2009).

Si bien el conocimiento de las subsiguientes etapas del poblamiento de Norteamérica ha progresado
de manera significativa en los dltimos afios, no ha ocurrido lo mismo en el caso de Sudamérica. Existen
evidencias arqueoldgicas y genéticas que sugieren que el continente se poblé alrededor de 14.000 o 13.000
a.p. (Dillehay 1999; Fuselli ez /. 2003), pero no se ha logrado consenso respecto a la cantidad de migra-
ciones iniciales ni tampoco acerca de las rutas migratorias (Lalueza ¢f a/. 1997; Rothhammer ez a/. 2001;
Keyeux er al. 2002; Lewis er al. 2007b). Sudamérica tiene un patrén tnico de diversidad genética. Hasta
hace poco parecia obvio que los grupos humanos occidentales (andinos) mostraban un alto nivel de di-
versidad intrapoblacional y distancias genéticas interpoblacionales cortas en comparacién con los grupos
humanos orientales (amazénicos) (Fuselli ez a/. 2003; Lewis ez al. 2005; Lewis y Long 2008). Sin embargo,
nuevos estudios, basados en ADN autosémico, han revelado que las poblaciones amazénicas exhiben un
grado de diversidad genética comparable con el de las poblaciones andinas y que los estudios previos pu-
dieron haber estado sesgados por las estrategias de muestreo (Lewis 2009).

En Sudamérica existe una distribucién regional muy especifica de las frecuencias de haplogrupos mi-
tocondriales (Fig. 3), y una alta frecuencia de haplotipos que son tnicos y no compartidos por diferentes
regiones. De manera particular, en la parte oeste del continente existe una gradiente, con altas frecuencias
del haplogrupo A en la parte noroeste de Colombia, seguida por una predominancia del haplogrupo B en
el drea central andina y el norte de Chile, mientras que el sur de Chile, la Patagonia y Tierra del Fuego estin
claramente marcados por los haplogrupos D y C. Una comparacién genética basada en las secuencias de
la regién hipervariable I (HVR 1), realizada de manera reciente en poblaciones nativas modernas de toda
Sudamérica, muestra que, si bien hay diferencias regionales en los patrones de variacién genética, la va-
rianza entre estas regiones, que es baja, no proporciona evidencias de muchas olas migratorias (Lewis e a/.
2007). Aun si este dato proporciona mds sustento a la hipétesis de que el continente fue poblado por una
poblacién fundadora, las rutas exactas y la cuestién de que si esta ola se dividié en diferentes grupos al pasar
el istmo de Panamd constituyen cuestiones sin resolver. Esta falta de conocimiento puede ser atribuida,
parcialmente, a la circunstancia de que todas las hipdtesis existentes en relacién con estas preguntas estdn
basadas en el andlisis de poblaciones nativas actuales. En Sudamérica, el niimero de estudios paleogenéticos
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Fig. 3. Mapa gradiente que muestra la distribucion de frecuencias de haplogrupos mitocondriales a escala continental en
Sudamérica. La linea blanca indica el drea de mayor expansion del imperio incaico. El mapa estd basado en datos de haplo-
grupos de 198 poblaciones nativas (Fehren-Schmitz 2008) y ha sido dibujado por medio del programa Map Viewer™ en modo
Kriging de interpolacién (elaboracion del grifico: Lars Fehren-Schmitz).
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es, todavia, reducido. Solo de modo reciente ha habido un creciente interés en estudios paleogenéticos de
poblaciones precolombinas de los Andes centrales tanto costefias (Shimada ez a/. 2004; Moraga et al. 2005;
Fehren-Schmitz et al. 2009; Fehren-Schmitz ez al. 2010) como serranas (Shinoda ez 2l 2006; Lewis et al.
2007a; Carnese et al. 2009; Kemp et al. 2009).

1.3. Arqueologia y ecologia del drea de Palpa

El registro arqueoldgico de la regién de Palpa muestra una ocupacién casi continua desde el Periodo
Arcaico (3800 a.C.) hasta la época inca (1400-1532 d.C.). Las estructuras domésticas mds tempranas
que tienen, de manera clara, una ocupaciéon permanente, datan del Periodo Inicial (1800-800 a.C.) y se
excavaron en el sitio de Pernil Alto, donde se hallaron, también, evidencias del Periodo Arcaico (Reindel
e Isla 20006).

A partir del Horizonte Temprano (800-200 d.C.) el ntimero de sitios en la regién de Palpa —y por lo
tanto, la densidad ocupacional— se incrementé continuamente. El Horizonte Temprano de la costa sur
del Perti estd definido por la cultura Paracas, identificada por primera vez por Julio C. Tello en la peninsula
de la que tomé su nombre (Tello 1959). La cronologia estilistica de 10 fases, conocidas como Ocucaje, que
se aplica a la cultura Paracas, estd basada en colecciones cerdmicas del valle de Ica (Menzel ez al. 1964), a
unos 80 kilémetros al norte de Palpa. En los valles de Palpa se excavaron dos sitios que datan de la época
Paracas Temprano, Pernil Alto y Mollake Chico, los cuales brindaron, bdsicamente, informacién de cardc-
ter funerario. También se estudiaron un asentamiento rural y un cementerio en el sitio de Jauranga, los que
datan de las épocas Paracas Medio y Tardio. Junto con la informacién de prospecciones en la region, estos
datos demuestran que la cultura Paracas estuvo presente en la cuenca del Rio Grande de Nasca durante
todo el Horizonte Temprano, con evidencias de toda la secuencia estilistica desde Ocucaje 3 hasta Ocucaje
10 (Reindel e Isla 2003; Isla y Reindel 2003; Reindel ez /. 2004; Reindel y Isla 2006). Estos hallazgos
contradicen la hipétesis previa de que la cultura Paracas no habria llegado mds alld de la parte sur del valle
de Ica, y que los descubrimientos de materiales paracas en la cuenca del Rio Grande de Nasca serfan evi-
dencia de mecanismos de difusién cultural, tales como el comercio entre los paracas y las poblaciones tajo,
de cardcter local (Silverman 1994).

El hallazgo de sitios paracas en la parte norte del territorio de la cultura Nasca contradice, asimismo, la
hipétesis formulada con anterioridad respecto al origen de Nasca. Por lo general, se asevera que la tradicién
Nasca evolucioné de la cultura Paracas (Menzel er al. 1964; Silverman y Proulx 2002) y los andlisis mor-
folégicos de restos humanos del valle de Ica también sugerian que la gente nasca descendia directamente
de los paracas no solo en términos culturales, sino también biolégicos (Allison 1979). El hecho de que
hasta muy recientemente hubiera muy pocas evidencias de ocupacién de las épocas temprana y media
de Paracas en el centro del territorio de la cultura Nasca, y que solo se supiera de mayores frecuencias de
cerdmica de las fases Ocucaje 8 a 10 (Paracas Tard{o) en la parte norte (Silverman 1994) y sur del drea de
Nasca (Orefici 1996; Schreiber y Lancho 2003; Vaughn y Gijseghem 2007), se interpretaba como evi-
dencia de que la cultura Nasca no surgié de manera autéctona en la cuenca del Rio Grande. Sobre la base
de la continuidad cultural detectada en el drea de Ica, se postulaba que, durante la época Paracas Tardio,
hubo migraciones desde Ica hacia el Rio Grande de Nasca, las cuales habrian contribuido a la formacién
de la cultura Proto-Nasca (Nasca 1, ¢. 200 a.C.-60 d.C.), y que los complejos culturales locales (en otras
palabras, las poblaciones) que antecedieron a dicho periodo no proporcionaban los prerrequisitos para un
desarrollo autéctono (Silverman 1994). Las evidencias arqueoldgicas en la region de Palpa mencionadas
lineas arriba, asi como el descubrimiento de petroglifos y geoglifos que datan del Horizonte Temprano y
representan antecedentes directos de los caracteristicos geoglifos nasca (Lambers 2006), han sido interpre-
tados por Reindel ez 4. (2005) como una prueba de que la cultura Nasca se desarrollé de manera autéctona
en la cuenca del Rio Grande de Nasca.

La informacién paleoecolégica evidencié que el florecimiento de la cultura Nasca —y, también, el
desarrollo de sistemas de irrigacién— se correlacionaban con el incremento de la aridez en la regién y con
el gradual deterioro de las condiciones ecolégicas para los habitantes de los valles de la costa sur (Eitel ez
al. 2005). Se identificaron numerosos sitios de las épocas Nasca Temprano y Nasca Medio, los cuales mos-
traron una clara jerarquia. En los valles de Palpa, ademds de varios sitios rurales, se excavaron dos grandes
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centros con arquitectura planificada, edificios centrales y otros rasgos de cardcter publico (Reindel e Isla
2001). Estos centros son Los Molinos, correspondiente a Nasca Temprano (fases Nasca 2 y 3), y La Mufa,
de la época Nasca Medio (fases 4 y 5). Estos datos, en combinacién con los grandes contextos funerarios de
elite encontrados en La Mufia, indican que los Nasca alcanzaron un grado mucho mayor de organizacién
politica y estratificacién social de lo que se pensaba hasta hace algin tiempo (Isla y Reindel 2006). Con
anterioridad, se suponfa que Cahuachi, en el valle bajo de Nasca, era un centro de peregrinacién de la
época nasca, cuya funcién era ceremonial y no habitacional. También se afirmaba que los nasca estaban or-
ganizados en comunidades politicamente independientes (Silverman y Proulx 2002). Sin embargo, sobre
la base de las evidencias arqueoldgicas encontradas en Palpa, Isla ez 2/, (20006), consideraron que Nasca fue
un Estado regional en sus etapas iniciales, de acuerdo con la clasificacién de Service (1962), con su centro
politico en Cahuachi y centros administrativos regionales, como Los Molinos y La Mufa, situados en los
otros valles de la cuenca de Nasca.

Durante la época Nasca Tardio (430-600 d.C.) la cantidad de asentamientos en la regién de Palpa em-
pezd a decrecer. Los pobladores comenzaron a trasladarse hacia la zona media de los valles, y por tltimo, la
cultura Nasca desaparecié hacia 600 d.C. Hipdtesis previas postulaban que su decadencia podria haberse
producido por la expansién militarista de la cultura Wari desde la sierra vecina a principios del Horizonte
Medio (Allison 1979); sin embargo, en el registro arqueolégico de Palpa no hay evidencias de un creciente
impacto fordneo ni de actividades bélicas que justifiquen el planteamiento de una invasién o la domina-
cién por parte de una elite fordnea. Durante el Horizonte Medio (600-1000 d.C.), la regién de Palpa fue
casi completamente abandonada. El registro arqueoldgico solo muestra pequefios asentamientos y se exca-
varon unas pocas tumbas (Reindel e Isla 2000). De la informacién paleoecoldgica se infiere que, durante
la época Nasca Tardio, hubo un aumento significativo de la aridez, lo que caus6 que el borde del desierto
se moviera tierra adentro, hacia el este. Basados en estas observaciones, Eitel ez /. (2006) postularon que
el fin de la cultura Nasca fue ocasionado por el deterioro de las condiciones ecoldgicas y la desertificacion
del territorio.

Esta situacién cambié, de nuevo, alrededor de 1000 d.C., cuando las condiciones climdticas volvie-
ron a ser mds hiimedas (Eitel y Michte 2009) y la densidad poblacional aumenté considerablemente.
El nimero de habitantes de la regién debié haber alcanzado los niveles de la época Nasca Temprano y
se concentrd en grandes sitios habitacionales, como la ciudad perdida de Huayuri. A fines de la ctapa
prehispdnica, desde ¢. 1400, las condiciones climdticas volvieron a ser de aridez y durante el perfodo inca
solo se instalaron unos pocos centros administrativos. Las mismas condiciones de aridez contintian hasta

la actualidad (Reindel y Gruen 2006).
2. Materiales y métodos
2.1. Muestras

Durante varias temporadas de campo (2004-2009) se recolectaron muestras de hueso y de dientes de 330
individuos, entre esqueletos y restos momificados. De estos, 193 proceden de sitios arqueolégicos localiza-
dos en la regién ecolégica chala (Pulgar Vidal 1979), alrededor de la actual ciudad de Palpa. Las muestras
corresponden a diferentes periodos cronoldgicos, de tal manera que ha sido posible analizar los cambios
en un marco temporal que abarca desde el Perfodo Arcaico (aproximadamente 3800 a.C.) hasta el Periodo
Intermedio Tardio (1000 a 1400 d.C.). Para el muestreo se dio preferencia a los sitios que tuvieran contex-
tos funerarios de mds de un periodo arqueoldgico. Otros 90 individuos son de sitios localizados en la parte
alta de los valles de Palpa y Viscas, en las zonas ecoldgicas quechua y suni, las cuales son directamente ad-
yacentes a la puna, entre los 3000 y 4000 metros sobre el nivel del mar (Pulgar Vidal 1979). Estos sitios se
ubican en torno del actual pueblo de Laramate, 50 kilémetros al este de Palpa, y se remontan al Horizonte
Medio y el Periodo Intermedio Tardio. Otros 40 provienen del sitio costefio de Monte Grande, localizado
en el estuario del Rio Grande, y datan de los periodos Intermedio Temprano e Intermedio Tardio. Por
tltimo, 12 proceden de la Caverna VI de Cerro Colorado (Tello y Mejia Xesspe 1979), en la peninsula de
Paracas, unos 150 kilémetros al norte de Palpa. En la Tabla 1 se presenta la lista de sitios muestreados, con
sus clasificaciones cronoldgicas y el niimero de individuos por cada periodo.
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Todas las muestras fueron tomadas siguiendo estrictamente las precauciones establecidas para estudios
de ADN antiguo (Bollongino ez al. 2008). Fueron selladas inmediatamente para prevenir la contaminacién
y rotuladas de manera rigurosa antes de ser exportadas, con el permiso respectivo del Instituto Nacional
de Cultura, a nuestros laboratorios en Alemania. La preparacién de las muestras de hueso y dientes para la
extraccién del ADN se hizo segtin los protocolos estandarizados (Hummel 2003) y en espacios dedicados
de manera exclusiva a la investigacién de ADN antiguo. Mayor informacién referente a los métodos y pro-
tocolos empleados para la extraccién del ADN de especimenes antiguos estd descrita en Fehren-Schmitz ez
al. (2010). Adicionalmente, se utilizé informacién comparativa de frecuencias de haplogrupos y secuencias
publicadas de mds de 5000 individuos contempordneos y antiguos de poblaciones nativas sudamericanas.
Una lista completa de todas las poblaciones consideradas puede encontrarse en Fehren-Schmitz (2008).

2.2. Marcadores genéticos

El presente estudio estd basado, principalmente, en el andlisis de ADN mitocondrial y, por lo tanto, en
dindmicas de poblacién matrilineal. Otras investigaciones referentes a marcadores binarios del cromo-
soma Y (haplogrupos del cromosoma Y), STRs autosémicos (huellas dactilares del ADN) y marcadores
cromos6micos asociados con el peso al nacer, la adaptacion a ambientes serranos y otros temas de genética
antropoldgica estdn en proceso.

Para determinar los haplotipos mitocondriales se analizé un fragmento de 388 pares de bases de la re-
gion hipervariable mitocondrial I (HVR I: posiciones de nucle6tidos 16021-16408 relativas a la secuencia
referencial revisada de Cambridge, rCRS; Andrews e al. 1999), mediante un sistema de andlisis consis-
tente en ocho primers que generaron productos de PCR traslapados. Los productos de PCR generados
fueron, luego, analizados por secuenciacién directa. Se puede encontrar informacion detallada referente a
los pardmetros de andlisis, protocolos, secuencias de los primers y condiciones de PCR en Fehren-Schmitz
er al. (2010). Ademds de determinar los haplogrupos mitocondriales mediante los polimorfismos especi-
ficos de la HVR I, se examinaron cuatro polimorfismos especificos de la regién codificante mitocondrial
que determinan los grupos A, B, Cy D. Tres de los grupos (A, Cy D) se caracterizan por SNPs (transver-
siones o transiciones de una sola base) y el grupo B se distingue por la delecién de nueve pares de bases en
la posicidn 8272-8280 del genoma mitocondrial (Merriwether ¢f 4. 1995). Paralelamente, se analizaron
los polimorfismos que determinan los grupos principales M, N, R y L3 en un ensayo multiplex SBE para
verificar posibles secuencias contaminantes (Fehren-Schmitz, Warnberg, Reindel, Seidenberg, Tomasto,
Isla, Hummel y Herrmann e.p.). Para autenticar los resultados se desarroll6 este sistema doble de determi-
nacién de haplogrupos mitocondriales, puesto que los hozspors de alta tasa de mutacién de la HVR Iy los
errores de codificacién causados por dafo post mértem del ADN implican un alto riesgo de determinacio-
nes falsas (Meyer et al. 1999; Willerslev y Cooper 2005; Gilbert ez al. 2007).

Para todas las poblaciones estudiadas se calcularon indices de diversidad genética, distancias inter-
poblacionales y otros pardmetros estdndar de genética de poblaciones por medio del programa Arlequin
(versién 3.1; ¢f Excoflier ez al. 2005). Los andlisis de componentes principales (PCA) y de correspondencia
se hicieron mediante Statistics 8 (Statsoft). Los drboles filogenéticos basados en distancias y las distancias
medias de nucledtidos entre poblaciones se calcularon con el uso del programa Mega 4.0 (Tamura ez al.
2007). Para evaluar la continuidad o discontinuidad poblacional se realizaron simulaciones y modelos de-
mogréficos con el SerialSimCoal (Anderson ez a/. 2005). Mayor informacién referente a los andlisis de ge-
nética poblacional ha sido publicada anteriormente (¢f. Fehren-Schmitz 2008; Fehren-Schmitz, Hummel
y Hermann 2009; Fehren-Schmitz, Reindel, Tomasto, Hummel y Herrmann 2010).

3. Resultados e interpretacién
3.1. Resultados

A la fecha ha sido posible determinar, de manera replicable, los haplogrupos mitocondriales de 220 indi-
viduos (67% de la muestra) mediante el andlisis de los polimorfismos de la regién codificante. Asimismo,
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se han obtenido los haplotipos (secuencia completa de 388 bp de la HVR I) de 187 individuos (56% de
la muestra) de un total de 330 muestreados en el proyecto. Las muestras analizadas exitosamente se distri-
buyen a lo largo de todos los sitios arqueoldgicos y perfodos que han sido muestreados (¢ Tabla 1). Hasta
el momento, la amplificacién de ADN cromosémico ha sido exitosa en 25 individuos (Fehren-Schmitz
2008; Fehren-Schmitz, Warnberg, Reindel, Seidenberg, Tomasto, Isla, Hummel y Herrmann e.p.), los que
proceden, principalmente, de sitios ubicados en la sierra. Sin embargo, los estudios de ADN cromosémico
recién han empezado y los resultados tienen cardcter preliminar.

De manera reciente, se han formulado hipdtesis que postulan que las condiciones ecolégicas de los
ambientes desérticos favorecen la preservacién del ADN por un maximo de 700 anos (z.g., Marota et al.
2002). Sin embargo, los métodos usados y desarrollados en el transcurso de esta investigacion han resul-
tado exitosos en la recuperacién de ADN de huesos mucho més antiguos que estuvieron en suelos 4ridos,
aunque, en general, se puede decir que el grado de preservaciéon de ADN en los individuos procedentes
de sitios serranos ha resultado ser mejor que en los inhumados en el desierto. Las condiciones ambientales
en las chullpas y cavernas de uso funerario, de donde proviene la mayor parte de muestras serranas, se
caracterizan por tener temperatura y humedad estables, y los huesos tienen poco contacto con la tierra, lo
que ha demostrado ser bueno para la preservacién de ADN en otros estudios (Burger ez /. 1999). La mala
conservacion del ADN en el drea de Palpa podria explicarse por las temperaturas mds altas y los valores de
pH del suelo, pero, también, por las condiciones climdticas cambiantes en el transcurso del tiempo (Eitel
y Michtle 2006).

Todos los individuos tipificados exitosamente pertenecen a uno de los cuatro haplogrupos americanos
A, B, Cy D, lo que ha sido confirmado, de manera independiente, por los polimorfismos de la regién
codificante y por las secuencias de la HVR 1. La distribucién de haplogrupos de las poblaciones preco-
lombinas estudiadas, agrupadas por procedencia y contexto cronoldgico, puede verse en el histograma de
la Fig. 4. En el caso de los nasca del 4rea de Palpa, estas han sido subdivididas de acuerdo con el tipo de
asentamiento de donde proceden: de cardcter urbano (Los Molinos y La Mufa) o rural. El haplogrupo
D es predominante entre los paracas y nasca rurales (60-70%), seguido del haplogrupo C. El haplogrupo
B, que es mayoritario en las poblaciones serranas del Horizonte Medio y el Periodo Intermedio Tardio
(55-57%), aparece por primera vez en la costa durante el Periodo Intermedio Temprano, pero en frecuen-
cias bajas (11-18%). En la costa persiste una alta frecuencia de los grupos D y C hasta el Horizonte Medio,
pero durante el Intermedio Tardio la distribucién de haplogrupos en la parte costena de Palpa cambia
de manera integral y comienza a exhibir frecuencias altas del haplogrupo B, similares a las observadas en
poblaciones serranas (50-60%).

Las frecuencias de haplogrupos de las poblaciones estudiadas fueron comparadas con una amplia serie
de otras nativas sudamericanas, antiguas y modernas por medio del empleo del PCA, y los resultados pue-
den verse en el plor de PCA de la Fig. 5. Se aprecian claramente dos clusters separados por el primer PCA.
Un cluster estd compuesto por las poblaciones antiguas de la costa sur, desde el Horizonte Temprano hasta
el Horizonte Medio, un grupo de la costa norte del Horizonte Medio (Shimada ez a/. 2004) y las actuales
poblaciones nativas del 4rea surcentral de Chile (por ejemplo, las comunidades de los mapuche y los pe-
huenches) y Tierra del Fuego. El otro cluster estd formado por antiguas poblaciones de la sierra del Pert,
otras modernas andinas, amazénicas y del Gran Chaco, y las del Periodo Intermedio Tardio de la costa sur
peruana. Los grupos humanos actuales del noroeste colombiano conforman un conjunto completamente
separado.

Los datos de la secuencia de la HVR I de los 187 individuos que fueron tipificados exitosamente
pudieron ser asignados a 106 haplotipos.! Los haplotipos fundadores de las poblaciones nativas ameri-
canas A2, B2, C1 y D1 (Tamm e al. 2007) son los mds frecuentes de cada haplogrupo. En total hay 59
haplotipos tinicos en toda la base de datos. Los otros son compartidos sincrénicamente (entre diferentes
sitios arqueoldgicos) o diacrénicamente (en distintos periodos cronolégicos). Los haplotipos discordantes
respecto de los fundadores son compartidos entre poblaciones costenas del Horizonte Temprano de Palpa
y de la peninsula, grupos urbanos y rurales del Periodo Intermedio Temprano y otros del Horizonte Medio
del 4rea de Palpa. Un individuo hallado en las grandes cdmaras funerarias de elite de La Mufia comparte
un haplotipo no fundador del grupo C con dos individuos asociados con asentamientos rurales. En los

ISSN 1029-2004



DINAMICA POBLACIONAL Y DESARROLLO CULTURAL PREHISPANICOS... 341

Fig. 4. Frecuencias de haplogrupos mitocondriales observados en las poblaciones antiguas estudiadas, agrupadas de acuerdo
con el contexto geogrdfico y cronoldgico (elaboracion del grdfico: Lars Fehren-Schmitz).

sitios serranos del Horizonte Medio y del Periodo Intermedio Tardio también hay varios haplotipos no
fundadores, tanto sincrénica como diacrénicamente. A pesar de la poca distancia geogréfica entre Palpa y
las partes altas de los valles, localizadas en la sierra, las poblaciones de ambas regiones no comparten hap-
lotipos si no hasta el Periodo Intermedio Tardio. Todas las poblaciones antiguas analizadas muestran un
alto nivel de diversidad genética (Tabla 2), lo que es congruente con la hallada en otras poblaciones de los
Andes centrales (¢f Lewis, Lizdrraga, Tito, Medina, Martinez, Polo, Caceres y Stone 2007). Sin embargo,
ambas poblaciones paracas exhiben un nivel relativamente bajo de diversidad de nucleétidos (2=0,0078-
0,0105). Aun cuando se observa un cambio diacrénico y especifico de un grupo en las frecuencias de
haplogrupos en las comunidades costenas, no hay un incremento en la variabilidad genética mitocondrial
general. Otros andlisis estadisticos realizados (que no se presentan en este articulo) confirman esta conclu-
sién, y también muestran que las altas frecuencias del grupo D, que se observan en las poblaciones costefias
antiguas, no pueden explicarse en términos de aislamiento genético.

Los cdlculos de distancia genética basados en los datos de la secuencia de la HVR I sustentan las consi-
deraciones derivadas de los datos de los haplogrupos. Hay distancias muy cortas entre ambas poblaciones
del periodo paracas y el grupo rural nasca. Estas tres poblaciones se agrupan en el drbol filogenético cons-
truido con el método Neighbor Joining (NJ) (Fig. 6). La poblacién urbana de Nasca y la del Horizonte
Medio muestran una distancia mayor en relacién con los otros tres grupos costefios precolombinos, aun-
que se concentran en la misma rama del drbol, en tanto que las poblaciones peruanas nativas recientes,
las precolombinas de la sierra y el conjunto amazénico forman una rama distinta del drbol junto con las
costenas del Periodo Intermedio Tardio (Fig. 6). Las de la Colombia moderna forman la raiz del drbol,
como un grupo distante.
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Fig. 5. Plot PCA basado en las frecuencias de /mp/ogrzzuw (ct. Tabla 2) de las poblaciones antiguas estudiadas y en poblaciones
modernas y antiguas de Sudamérica previamente publicadas. ASC-EH: antigua costa sur, Horizonte Temprano; ASC-EIP:
antigua costa sur, Periodo Intermedio Temprano; ASC-MH: antigua costa sur, Horizonte Medio; ASC-LIP: antigua costa
sur, Periodo Intermedio Tardio; ANC-MH: antigua costa norte, Horizonte Medio; SMC: drea surcentral de Chile; TdF:
Tierra del Fuego; AH-MH: antigua sierra, Horizonte Medio; AH-LIP: antigua sierra, Periodo Intermedio Tardio; AH-SH:
antigua sierra, Horizonte Tardio; NCA: parte norte de los Andes centrales; SCA-Qu: parte sur de los Andes centrales-quechua;
SCA-Ay: parte sur de los Andes centrales-aimara; GCH: Gran Chaco; BOL: llanos bolivianos; AMA: Amazonia; NCO: parte
norte de Colombia (elaboracion del grifico: Lars Fehren-Schmitz).

3.2. Dindmica poblacional y evolucién cultural en el 4rea de Palpa

Los datos genéticos obtenidos pueden traducirse en la reconstruccién de procesos de dindmica poblacio-
nal al ser contrastados con los conocimientos arqueoldgicos y ecoldgicos de la costa sur precolombina del
Pert. La similitud genética de las poblaciones paracas del 4rea de Palpa y de la peninsula, asi como la baja
distancia genética entre ambas, permite concluir que las comunidades del periodo paracas en el valle de
Ica, la regién de la peninsula de Paracas y la parte norte de la cuenca del Rio Grande de Nasca no solo
estaban relacionadas culturalmente (Reindel 2009), sino también biolégicamente. Esta propuesta se sus-
tenta, también, en el alto flujo genético que se detecta dentro del 4rea de distribucién de la cultura Paracas
y la ausencia de un intercambio genético significativo con las poblaciones vecinas de la sierra colindante.
Si se considera que los datos arqueoldgicos y los individuos analizados en el presente estudio también se
remontan a las fases tempranas de la cultura Paracas (Ocucaje 3-4), se puede afirmar que esta relacién no
resulté de una migracién desde el 4rea de Ica durante la época Paracas Tardio (Ocucaje 8-9), como sugieren
Silverman ez al. (1994).

Los cdlculos de distancia y los patrones de distribucién también evidencian que existié una poblacién
constante en el drea de Palpa, y que persistié durante el periodo nasca. La propuesta de esta continuidad
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poblacional también se sustenta mediante modelos demogréficos. Estos hallazgos, combinados con las
evidencias arqueoldgicas, tales como las similitudes de la iconografia y la existencia de geoglifos paracas
como antecedentes de sus pares nasca (Lambers 2006; Reindel e Isla 2006), sugieren que la cultura Nasca
en esa drea evoluciond de manera autéctona a partir de la cultura Paracas. Aun cuando los grupos urbano
y rural de Nasca exhiben un cierto grado de distancia genética, no hay evidencias que sugieran que esto
sea resultado de influencias fordneas, como podria esperarse en un escenario de dominacién por parte de
una elite (Renfrew 1987). Estd afirmacidn se sustenta en el hecho de que el conjunto de individuos de los
contextos funerarios de elite de La Mufia comparten haplotipos con los individuos rurales. El surgimiento
del haplogrupo B y las diferencias entre las poblaciones rurales y urbanas sugieren que hay un mayor vo-
lumen de intercambio genético con poblaciones fordneas, quizds de la sierra. Debe tomarse en cuenta que
las poblaciones costefias y serranas estudiadas no comparten haplotipos, con excepcion de los fundadores,
si no hasta el Perfodo Intermedio Tardio, pero las altas frecuencias de B en las poblaciones serranas sugie-
ren que esta zona es la probable fuente de las poblaciones inmigrantes. Esto podria ser el resultado de la
creciente complejidad socioecondmica del periodo nasca, la que podria haber motivado un incremento
del factor de atraccién migratorio de esta drea (Lee 1972). El grado de complejidad social alcanzado por
la civilizacién Nasca habria requerido de especialistas administrativos y artesanos (Service 1962). El hecho
de que la estructura genética de la poblacién cambiara ligeramente durante el perfodo nasca, y el que la
urbana se diferencie de la rural podria explicarse por la inmigracion de especialistas fordneos a los asenta-
mientos urbanos.

No hubo cambios genéticos notables entre el perfodo nasca y el Horizonte Medio y, por lo tanto, no se
evidencian discontinuidades poblacionales en el drea de la costa que se ha investigado. Las poblaciones del
Horizonte Medio de los sitios de los valles altos y de otras regiones serranas (Kemp, Tung y Summar 2009)
se diferencian, significativamente, de las poblaciones de la misma época de Palpa en términos de ascenden-
cia matrilineal. Esta observacion sugiere que los escenarios de invasién y colonizacién (¢f: Allison 1979) no
son apropiados para explicar la desaparicién de la cultura Nasca. El descenso de la densidad poblacional en
la época Nasca Tardio y el Horizonte Medio, en contraste con el constante aumento de la diversidad de los
haplotipos mitocondriales encajan mejor con un contexto en que la capacidad del entorno para sostener
a una poblacién con sus recursos (carrying capacity) de la principal drea de asentamientos decrecié como
consecuencia de los cambios climdticos, lo que causé la emigracién, posiblemente hacia el este, en direc-
cién a los valles andinos (Eitel y Michtle 2006). Sin embargo, ninguna de las poblaciones del Horizonte
Medio y del Periodo Intermedio Tardio de los sitios serranos estudiados muestra signo alguno de mixtura
con las signaturas genéticas observadas en la costa. Por el contrario, las poblaciones costefias del Periodo
Intermedio Tard{o exhiben una alta afinidad con aquellas serranas de estas mismas épocas y con poblacio-
nes modernas de la regién andina central. Este fenémeno puede ser explicado por una repoblacién masiva
de las dreas costenias durante el corto lapso de clima hiimedo entre 1000 y 1400 d.n.e. (Eitel y Michtle
2009). La homogeneidad genética observada y la evidencia de haplotipos compartidos entre ambas dreas
sugieren que es probable que los grupos humanos que repoblaron el 4rea costera derivaran de las serranfas
adyacentes.

Un posible modelo de explicacién para el fenémeno de que las poblaciones del valle alto no muestren
signos de mixtura con las poblaciones costeias vecinas, aun cuando hubo migraciones desde la costa hacia
la sierra durante la dltima parte del Periodo Intermedio Temprano, podria basarse en factores de estrés
fisico que habrian afectado a los seres humanos no adaptados a altitudes mayores a 2500 metros (Fehren-
Schmitz ez al. 2009). Hay evidencias procedentes de fuentes histéricas y de medicina de altura de que las
mujeres inmigrantes que no se adaptan a las alturas tienen mayores posibilidades de alumbrar bebés que
no sobreviven, en comparacién con las mujeres que si estdn adaptadas (Moran 2000; Moore ez al. 2004;
Gongzales e al. 2008). Inclusive si las mujeres costefias se habittan al ambiente de las alturas después de un
cierto tiempo, es posible que tengan una desventaja reproductiva cuantitativa en comparacién con las mu-
jeres que viven alli desde su nacimiento (Gonzales y Tapia 2009). En ese sentido, la influencia demogréfica
matrilineal en las poblaciones por encima de los 2500 metros seria muy baja como para tener un impacto
significativo en las frecuencias de haplogrupos mitocondriales, pero este modelo es solo de cardcter hipo-
tético y no existe, por el momento, la informacién que permita validarla.
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Tabla 2. Frecuencias de haplogrupos mitocondriales y diversidad de haplotipos (HD) para las poblaciones precolombinas

analizadas y para las poblaciones nativas sudamericanas de referencia.

Frecuencia de haplogrupos

Grupo Poblacién Fechado

m H A B C D H&
(fiiizzﬁ)l Horizonte Temprano 10 (6) 5 0,00 0,00 0,30 0,70 0,93
Costa sur (Palpa)'! ~ Horizonte Temprano 28 (25) 15 0,07 0,00 0,14 0,79 095
Nasc?lgzlc;)r:)ilrural Intermedio Temprano 37 (30) 26 0,02 0,11 0,22 0,65 0,98
A:(i%;la u}s:;?i;;;i)l Intermedio Temprano 28 (25) 17 000 0,18 043 039 097
Costa sur (Palpa)’ Horizonte Medio 11 (6) 6 0,00 0,27 0,36 0,36 1,00
Costa sur! Intermedio Tardio 17 (25) 10 0,08 0,552 024 0,16 093
Costa norte? Horizonte Medio (36) sd. 0,19 0,22 0,06 0,31 s.d.
777777 al’?:;tfige“f‘jsfj;ﬁ: ,  Horizonte Medio 27(30) 13 0,07 057 037 0,00 091
al’;’:iige“f‘cfspvfﬁzz . Intermedio Tardio  38(42) 25 0,05 055 031 0,110 0,97
Antigua Conchopata* Horizonte Medio 10 9 0,29 0,50 0,14 0,07 0,98
slerra Chen Chen’ Horizonte Medio (23)  sd 039 039 017 004 sd
Huari* Intermedio Tardio 17 12 0,17 0,22 0,55 0,06 0,94
Paucarcancha® Horizonte Tardio (35) sd. 0,09 0,66 023 0,03 s.d
NWIV\Iortc de Chibcha’ 80 7 0,81 0,01 0,18 0,00 0,68
Colombia Arawal?’ 29 4 028 028 044 000 077
777777 Ancash® 33 27 0,09 052 0,18 021 098
Norte del San Martin’ 21 14 0,10 0,57 0,05 029 093
Perd Tupe!® 16 9 000 069 031 000 087
Yungay'® 36 20 003 047 036 0,14 095
777777 Arequipa’ 22 18 0,09 0,68 0,14 0,09 098
Sur del Puno (quechua)' 30 22 0,07 0,60 023 0,10 0,97
Pert Puno (aymara)'® 14 11 0,00 0,71 0,14 0,14 0,97

Tayacaja’ 59 40 0,22 034 031 0,13

0,96
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Area sur Mapuche“ 34 (1 1 1) 9 0,00 0,07 0,44 0,49 0,84
media de
Chile Pehuenche!! 24 (105 13 0,03 0,11 041 0,46 0,90
Tl;f:gjel Yaghan'! 15(21) 7 0,00 000 048 052 088
Gaviao'? 27 7 015 015 000 0,70 0,87
Xavante!? 25 4 0,16 0,84 000 0,00 068
Amazonia
Yanomamo®? 155 6 0,00 0,56 0,32 0,12 0,66
Zoro? 30 9 020 007 013 0,60 077
Sran (Gcgﬁﬂt‘;cﬁ 204 46 016 042 013 028 094

"Fehren-Schmitz et al. 2010;°Shimada ez al. 2004; *Fehren-Schmitz et al. 2011; “Kemp ez al. 2009; *Lewis et al. 2007b;
¢Shinoda ez al. 2006; "Carnese et al. 2010; *Lewis et al. 2004; *Fuselli ez al. 2003; "*Lewis et al. 2007a; ''Moraga et al.
2000; '*Ward et al. 1996; *Williams ez /. 2002; '“Cabana et 2/. 2006 (elaboracién de la tabla: Lars Fehren-Schmitz).
* n=Numero de individuos con determinacién de haplogrupos exitosa. Este se escribe a continuacién entre paréntesis.
® H=Nutmero de haplotipos diferentes determinados en la poblacién.

¢ Hd=Diversidad haplotipica (Nei 1987). El valor se relaciona con los datos de la secuencia de la HVR I'y no con los datos
de los haplogrupos.

3.3. ADN antiguo y el poblamiento de la parte oeste de Sudamérica

Cuando la informacién genética de este estudio se compara con bases de datos continentales se vislumbra
la posibilidad de abordar el tema del poblamiento inicial de la parte oeste de Sudamérica y de las rutas
usadas por los primeros pobladores. Las diferencias entre la costa y la sierra identificadas para etapas pre-
colombinas, que no persisten en el Perti contempordneo, y por otra parte, el hecho de que las antiguas
poblaciones serranas tengan una gran similitud con las peruanas modernas indican que debe haber ha-
bido cambios significativos que causaron la homogeneizacién que se observa en el 4rea central andina en
los dltimos 1000 afos, lo que originé un «palimpsesto» biolégico (Fehren-Schmitz Reindel, Tomasto,
Hummel y Herrmann 2010; Fehren-Schmitz, Warnberg, Reindel, Seidenberg, Tomasto, Isla, Hummel y
Hermann 2011). Las antiguas poblaciones serranas y las modernas de los Andes centrales tienen una alta
afinidad genética matrilineal con aquellas amazdnicas de la parte este de Sudamérica. Lo mismo sucede
con las poblaciones costefias antiguas en relacién con las modernas de las regiones mds meridionales de este
continente (¢f- Figs. 3, 6). Como se ha mencionado antes, la variabilidad genética general y la estructura
genética de los grupos humanos nativos sudamericanos brindan una fuerte evidencia de que el continente
empez6 a ser habitado a partir de una sola poblacién fundadora (Wang ez al. 2007; Lewis y Long 2008;
Lewis 2009). Recientes estudios (Lewis 2009) revelan, también, que los patrones de variabilidad genética
observados en Sudamérica no son consistentes con un escenario tnico de colonizacién hacia la costa se-
guido de una dispersién a lo largo de los Andes y hacia la parte este del continente (¢f Dillehay 2009). Si
se combinan estos descubrimientos con los datos genéticos de poblaciones antiguas y recientes que acabo
de describir, sugiero, a continuacién, una versién modificada del escenario de poblamiento que postularon
Rothhammer y colaboradores (Rothhammer et 4/. 2001).

Cuando los primeros habitantes entraron a Sudamérica se dividieron en dos o mds rutas, a lo largo de
la costa oeste, la costa norte y, luego, hacia las tierras amazénicas —y quizds otro grupo a lo largo de las
vertientes orientales de los Andes—. Estos dos tltimos grupos habrian colonizado la sierra andina desde
el este. Los grupos que escogieron el camino hacia la costa oeste podrian ser, en ese sentido, los ancestros
directos de las antiguas poblaciones costefias y de las que habitan la parte mds meridional de Sudamérica
en la actualidad. El flujo genético y el intercambio biolégico entre estas poblaciones, por lo menos en
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términos matrilineales, se mantuvo marginal en los siguientes periodos. Luego, en un marco temporal
que, posiblemente, se inicié con el Horizonte Medio —o, a mds tardar, durante el Perfodo Intermedio
Tardio— la gente de las serranfas comenzé a dispersarse a lo largo de toda la regién y se mezclaron con los
grupos costefios y los sobrepasaron en términos demograficos. Es obvio que esto no habrfa sido un simple
fenémeno de migracién masiva, sino, mds bien, una impulsada por el Estado. La reubicacién de poblacio-
nes tiene que ser tomada en cuenta como un factor importante puesto que se sabe que esta era una prictica
tanto de los wari como de los incas (Schreiber 1992; Tung 2007; Heggarty 2008). El surgimiento de am-
bas culturas, supuestamente, también tuvo influencia en los comportamientos generales de migracidn, asi
como en la composicidn genética y demogréfica de las poblaciones de los Andes centrales por medio de la
urbanizacién y de alteraciones de la complejidad social. La Fig. 3 muestra que la méxima expansién hacia
el sur del imperio incaico es congruente con el limite actual entre grupos humanos que exhiben patrones
de distribucién mitocondrial similares a grupos peruanos y chilenos actuales que presentan los antiguos
patrones costeflos. Sin embargo, es importante sefialar que, aun cuando este escenario es admisible, todavia
no es posible demostrarlo estadisticamente sobre la base de los datos de poblaciones recientes.

4. Conclusiones y perspectivas

Este estudio presenta el potencial del andlisis de ADN antiguo para la investigacién de los procesos de
dindmica poblacional que ocurrieron en la parte oeste de la Sudamérica precolombina. Sin embargo,
puesto que el niimero de tales estudios es reducido, todos los resultados e interpretaciones que apuntan a
un contexto suprarregional deben ser vistos como preliminares. De manera especial, la historia poblacio-
nal temprana sigue siendo desconocida en su mayor parte. Se deben estudiar mds poblaciones antiguas
de diferentes regiones y periodos arqueolégicos para poder revelar, finalmente, los procesos de dindmica
poblacional que acompanaron la evolucién cultural de Sudamérica.

Sin embargo, en relacién con los procesos especificos del 4rea del Rio Grande de Nasca, las investiga-
ciones han demostrado ser muy exitosas. En realidad, esto se debe a la cooperacién transdisciplinaria entre
un amplio nimero de cientificos culturales y naturales que permitieron la contextualizacién y traduccién
de los datos genéticos hacia los procesos histdrico-culturales. Al trabajar con ADN se debe tomar en cuenta
que las formas de transmisién cultural y difusién son mucho mds complejos que la herencia bioldgica y
que se debe pensar en diferentes impactos demograficos de distintos tipos de migracién. A menudo, los
genetistas desatienden la influencia de las dindmicas culturales en las estructuras poblacionales y reducen
a los grupos humanos a entidades estadisticas. No obstante, para obtener respuestas acerca de procesos
prehistéricos como la migracién, es necesario considerar toda la informacién disponible de las fuentes
arqueoldgicas, lingiiisticas y ambientales, asi como incluir una superestructura a partir de la teorfa cultural,
y no solo a partir de la genética de poblaciones, con el objeto de desarrollar los modelos demogréficos e
histéricos mds verosimiles para interpretar los datos.
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Notas

! Un resumen de los haplotipos mitocondriales identificados en la secuencia de 388 bp de la HVR I (np
16021-16408), asi como su distribucién en relacién con los sitios arqueolédgicos y periodos cronoldgicos
puede encontrarse en Fehren-Schmitz (2008); Fehren-Schmitz, Reindel, Tomasto, Hummel y Herrmann
(2010) y Fehren-Schmitz, Warnberg, Reindel, Seidenberg, Tomasto, Isla, Hummel y Herrmann (e.p.).
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