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APELLIDOS, FAMILIAS Y LINAJES MOLECULARES: EL CASO DE
AzampAy, CATAMARCA
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Resumen

En todas las sociedades se encuentran multiples maneras de clasificar la ascendencia y descendencia
de cada persona. Ademas de los vinculos establecidos desde el nacimiento y de los adquiridos, las relaciones de
parentesco tienen un correlato bioldgico que permite definir linajes.

Se emplearon técnicas de andlisis molecular para caracterizar el perfil genético de la comunidad de
Azampay, Catamarca. Los objetivos fueron establecer porcentajes y aportes diferenciales de componentes ame-
ricanos y extra-americanos en esta poblacion con mezcla génica, reconstruir su historia migratoria y cotejar los
linajes moleculares con genealogias basadas en registros oficiales y relatos orales.

Entre los haplogrupos masculinos, 88 % tuvieron procedencia fordnea, mientras que 100% de los ante-
pasados femeninos fueron amerindios. La migracién laboral es una estrategia econémica establecida, estando
la crianza de nietos a cargo de sus abuelos. Es la via de introduccion de nuevos linajes moleculares, sin registrar
siempre un correlato en la cantidad de apellidos.
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SURNAMES, FAMILIES AND MOLECULAR LINEAGES: THE CASE OF AZAMPAY, CATAMARCA

Abstract

In human societies around the world there are several ways to classify the ancestors and descendants
of each person. Family relationships are constructed during the life of each individual, but also have a biological
basis that allows defining and reconstructing lineages.

We have characterized the genetic profile of the Azampay community in Catamarca through molecular
analysis techniques. The objective was to identify the American and Non American components in this popula-
tion, to reconstruct the migration history and compare the molecular lineages with genealogies based on official
records and oral history.
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Among male haplogroups, 88 % have foreign origin, while 100% of the female ancestors are Native
Americans. Seasonal labor migration is an established economic strategy, during which the children are raised by
their grandparents. This represents the way of introducing new molecular lineages, but it does not always register
a correlation in the number of surnames.

Keywords: Kinship; DNA; Molecular Lineages; Genealogies; Population Genetics

INTRODUCCION

Sobre Azampay

Azampay es una localidad rural consignada como semi-aislada. Se situa al noroeste
del valle de Hualfin, a 1800 metros sobre el nivel del mar y pertenece al departamento de
Belén (Figura 1). En esta region del pais predomina el clima templado, pero las diferencias
altitudinales determinan un gradiente térmico y de precipitaciones que limita las posibili-
dades de explotacion econdmica y el asentamiento humano.

En Azampay se encuentra la Unica escuela, almacén, cementerio y posta sanitaria
de lazona. Se conecta a la Ruta Provincial nimero 40 por un acceso de tierra sin sefaliza-
cién. Sin fecha fundacional precisa, los documentos mas antiguos que refieran al primer
asentamiento datan de un siglo atras. El poblado es un grupo de casas pequeias unidas
por caminos de huella. Si bien existe red eléctrica para alumbrado publico y domicilia-
rio, las instalaciones particulares son precarias y pocas familias cuentan con heladera u
otros electrodomésticos. Incluye tres caserios situados a pocos kilometros: Chistin, La
Aguita y El Carrizal. El ritmo y las tareas cotidianas involucran a todo el area, siendo el
polo principal la escuela.

La estrategia econdmica es la pluriactividad o multiocupacion: produccion agro-
pastoril a escala doméstica, sumadas ademads otras tareas pagadas en especies o por
contraprestacién de trabajos. La mayoria de las familias cuentan ademds con un ingreso
otorgado por el Estado provincial o nacional, ya sea un cargo, un contrato temporario, una
pension o algun plan asistencial.

Todas estas practicas permiten el mantenimiento y reproduccién de la familia de
cada poblador en edad de integrarse a alguna actividad econémica. Familia es un término
relativo que incluye tanto relaciones de filiacién, como de fraternidad y alianza, pero éstas no
son excluyentes, ni siquiera necesarias. La familia no es una estructura rigida que responda
a parametros formales de obligaciones y derechos adquiridos por nacimiento, sino mas
bien un ambito plastico que engloba diversos tipos de relaciones e intereses, mayormente
afectivos, pero también econémicos o de prestigio.

En la localidad de Azampay se desarrollaron numerosas investigaciones, desde
las primeras prospecciones arqueoldgicas en 1925, hasta el comienzo de los estudios
sistematicos en 1980. Todos estos aflos de trabajo conforman un corpus de informacién
referencial de enorme valia. En andlisis anteriores sobre parentesco, Maffia y colaboradores
(2004) siguiendo los postulados tedricos de Augé, utilizaron el término “grupo doméstico”.
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En esta localidad, la familia es de tipo extensa, resultado de la continuacién a lo largo del
tiempo de las relaciones entre padres e hijos a través de los nuevos lazos de matrimonio y
coincide siempre con el grupo doméstico. Ahora bien, una familia puede estar integrada
tanto por una pareja mas sus hijos solteros y casados, sus respectivos cdnyuges y todos
sus nietos asi como por todas las combinaciones posibles entre los integrantes de este
conjunto de descendencia. Es frecuente encontrar grupos domésticos formados por una
mujer soltera, sus hijos y nietos. Todos los hermanos son criados en el mismo dmbito, pue-
den no compartir el apellido y mas allé de saber que el vinculo sélo es por via materna, no
se establecen mayores restricciones en la denominacién de la fraternidad ni se ignora el
origen o la identidad de sus padres bioldgicos.

Las mujeres pueden tener descendencia a edades tempranas, incluso cuando su
propia madre auin tiene nifos, con lo que los términos tio y sobrino son aplicados a personas
de la misma generacion. Si la mujer forma unién posteriormente, puede establecerse en
una nueva residencia, en general cerca de la parental de alguno de los cényuges, con sus
primeros hijos y los que nazcan del nuevo vinculo. Los nifios también pueden permanecer
en la casa de sus abuelos maternos, quedando al cuidado de éstos. Igualmente en el caso
que los padres deban emigrar por motivos laborales o que lo hayan hecho antes de su
nacimiento, pero deciden enviar al hijo/a a cumplir la escolaridad en Azampay.

La costumbre de establecer la nueva residencia en proximidad a la de algun proge-
nitor se debe principalmente a la particular propiedad de la tierray el acceso al agua. Estos
terrenos tienen la categoria de campo comunero, sin precision de limites ni mensuras y
derivarian de las antiguas mercedes de tierra otorgadas por la Corona Espanola (Zubrzycki,
2008). En 1860, en distintos registros notariales se hace mencién a la “estancia Azampay”
0 “campo comunero Azampay”, en propiedad de herederos que no habitaban en el lugar.
Venden en 1909 los derechos de usufructo de la tierra y el agua a los antiguos puesteros,
cuatro matrimonios que se establecen en forma definitiva en la zona, lo que se denominara
en este trabajo nucleo fundador.

El Cédigo Civil Argentino rige desde 1871, posterior a estos primeros documentos
y en las décadas siguientes no se modificé la condicion de campo comunero. Ninguno de
los herederos ha comenzado sucesiones 0o mensuras, con lo que la propiedad sigue siendo
incierta, sostenida en la continuidad del habito. El acceso a las tierras esta mediado por
relaciones de parentesco, los hijos heredan de sus padres el beneficio de uso. Las viviendas,
corrales y terrenos cercados, se consideran de propiedad particular, mientras que el resto
es llamado “monte’, de acceso y explotacion comun (Zubrzycki, 2008).

Azampay obtiene agua del rio del mismo nombre, que tiene ciclos estaciona-
les. El agua es encauzada por un sistema de acequias y conducida hacia los terrenos.
El sistema de distribucion es de comun acuerdo entre los usuarios, quienes poseen
determinada cantidad de horas o turnos de agua. El recurso hidrico limita la cantidad
de terrenos que pueden emplearse para sembrar, habitar o distribuir entre los here-
deros. En la actualidad, la posibilidad de seguir subdividiendo el agua es impensable
(Zubrzycki, 2003).
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Sobre estudios moleculares

El poseer una caracteristica comun relaciona a un conjunto de personas. Los apelli-
dos pueden determinar linajes y constituyen una herramienta de gran utilidad en estudios
poblacionales. Los marcadores moleculares también definen linajes y gracias a las nuevas
tecnologias pueden estudiarse mediante andlisis directo.

El genoma humano se clasifica en genoma nuclear complejo y genoma mitocondrial
simple. El nuclear comprende mas de 6.000 millones de pares de bases, organizados en
22 pares de cromosomas autondémicos y 1 par de cromosomas sexuales, designados XY. El
genoma mitocondrial, en tanto, comprende sélo 16.569 pares de bases.

Dentro del genoma, se diferencian las regiones codificantes y no codificantes. En
estas ultimas, el ADN tiene mayor margen para cambiar, modificando su composicion o
longitud. Si las variantes son heredadas de generacidén en generacion, se registraran fre-
cuencias diferentes para unas y otras. Se les denomina polimorfismos. Las personas que
compartan un conjunto de polimorfismos estardn mas relacionadas entre si que con aquellas
que no lo comparten. Es necesario distinguir entre el haplotipo, combinacion de distintas
variantes para distintos marcadores en una misma molécula de ADN (Jobling et al., 2004)
y el haplogrupo, haplotipos para los que puede suponerse un origen comun.

Los linajes tienen una distribucién geografica particular, producto de procesos histéricosy
practicas culturales. Conociendo la distribucién de las variantes dentro y entre poblaciones pue-
den construirse relaciones mundiales. En general se ilustran como arboles filogenéticos, cuyas
ramas grafican los nexos ancestro-descendiente (Underhill y Kivisild, 2007). En el presente tra-
bajo, se emplearon marcadores de herencia uniparental: el ADN mitocondrial y el cromosoma.

El cromosoma'Y contiene la mayor porcién no recombinante del genoma humano
y su variacién sélo proviene de mutaciones. Los primeros marcadores se establecieron a
partir de polimorfismos identificados en estudios forenses y de filiacion. Investigaciones
posteriores aplicaron estos marcadores y sumaron a su vez nuevos, estudiando el origen,
evoluciéon y migracién de las poblaciones humanas. El Consorcio Internacional del Cromo-
somaY estandarizo las nomenclaturas mundiales en el afio 2002. Este sistema fue adoptado,
revisado y perfeccionado (Karafet et al., 2008), obteniéndose asi un mapa global con las
diversas frecuencias y el posible origen geogréfico de cada linaje.

América fue uno de los espacios mas tardiamente ocupados por el hombre y sus
habitantes permanecieron aislados hasta el comienzo de la conquista europea. El subhaplo-
grupo Q1a3a (Underhill et al., 1996; Bianchi et al., 1997) se ha establecido como nativo del
continente. El haplogrupo Q es ancestral a Q1a3ay su aparicion ocurrié antes de la primera
migracion hacia América, constituyendo un haplogrupo fundador (Seielstad et al., 2003;
Bailliet et al., 2009). Los procesos de mestizaje se iniciaron a partir del siglo XVl y tuvieron
fundamentalimpacto durante los siglos XIX y XX. Al analizar una poblacién americana hoy, se
encontraran representados en diferentes porcentajes el haplogrupo nativo y los al6ctonos.

Por otra parte, el ADN mitocondrial aporta informacion de igual peso, pero acerca
de los linajes femeninos. Tiene un patrén de herencia uniparental por estricta via materna
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y sin fendmenos de recombinacién. Posee una alta tasa mutacional, que se traduce en
una gran diversidad del ADN mitocondrial en las poblaciones humanas. Dicha tasa muta-
cional no es uniforme a lo largo de la molécula, siendo relativamente baja en las regiones
codificantes y alta en la denominada Regién Control (Stoneking et al., 1992). En base a los
polimorfismos identificados en ella, se pueden establecer relaciones entre diferentes lina-
jes mitocondriales o entre grupos de linajes con un conjunto de mutaciones compartidas,
reconstruir migraciones pasadas e incluso avanzar en el conocimiento sobre el origen y
dispersién del género Homo desde Africa al resto del planeta.

En 1993 se definieron los cuatro haplogrupos mitocondriales basales para pobla-
ciones amerindias, designados como A, B, Cy D (Torroni et al., 1993). Esta nomenclatura se
amplié y modifico, designando hoy a los cuatro haplogrupos de distribucién pan-continental
como: A2, B2, C1y D1, ademas de un quinto haplogrupo, X2a, restringido a América del
Norte (Achilli et al., 2008).

OBJETIVOS

Analizando polimorfismos del ADN mitocondrial y de cromosoma'Y especificos de
poblaciones o asociados a poblaciones, es posible identificar linajes maternos o paternos
de distribucién geografica o étnica determinada. En una poblacién con mezcla génica
como Azampay, haria posible conocer el porcentaje y aporte diferencial de componentes
americanos y no americanos. Para confirmar la condicién de semi-aislamiento de la comu-
nidad, se compararon las frecuencias a nivel de haplogrupo con muestras de las ciudades
capitales de las provincias de Catamarca, Tucuman, Salta y Jujuy, a fin de identificar algun
tipo de diferencia que pudiera corresponderse con dicha condicion.

Por otro lado, en nuestro pais, los apellidos se heredan mayoritariamente por linea
paternay la posesion del mismo determina los derechos de herencia sobre los bienes fami-
liares. En Azampay éstos incluyen el usufructo de la tierra y del agua. En forma semejante,
aunque sélo de padres a hijos varones, se hereda la regién especifica no recombinante
del cromosoma Y. Se buscé establecer cuantos y cudles linajes paternos estan presentesy
constatar su concordancia o discordancia con las genealogias construidas a partir de los
registros oficiales y de los relatos orales de los informantes.

METODOLOGIA

Se empleé metodologia de tipo cualitativa para el trabajo en el campo y cuantitativa
en el laboratorio. Siguiendo el censo de viviendas (Zubrzycki, comunicacién personal) se
contactd a cada habitante de la localidad a través de una entrevista semi-estructurada,
comunicando los objetivos y alcances del trabajo a desarrollar y se entregd una cartilla
de informacidn. Si el entrevistado manifestaba voluntad de ser incluido en el estudio, se
procedia a la firma de un Protocolo de Consentimiento, aprobado por el Comité de Bio-
ética del IMBICE. Las muestras bioldgicas se tomaron por hisopado de la mucosa bucal y
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por salivacion directa. Se completé ademds una encuesta genealdgica y se consignaron
detalles acerca del origen de la familia.

Para ordenar y analizar los datos genealdgicos se utilizé el software GenoPro®, una
plataforma de trabajo que permitio crear, editar e imprimir arboles nucleares y extensos.
Para la edicién y compaginacion de todos los graficos presentados se empled el programa
CorelDRAW X3 © (Corel Corporation 2005).

Para estudiar cada marcador molecular, se empleé la técnica de PCR (del inglés
“Polymerase Chain Reaction”— Reaccién en Cadena de la Polimerasa) que permite obtener
multiples copias de un segmento de ADN.

Para la determinacién de polimorfismos, se empleé la técnica de RFLP (del inglés
“Restriction fragment length polymorphism”), procesando los fragmentos amplificados con
enzimas de restriccion bacterianas.

En el analisis de las muestras de donantes masculinos, se emplearon 17 marcadores
escogidos de la bibliografia, a fin de obtener el médximo de informacién dentro de la po-
blacion de interés. Diez se clasifican como UEP (del inglés “Unique Event Polymorphism”),
considerados sucesos Unicos en la historia evolutiva. Tienen dos formas posibles, una
ancestral, compartida por los linajes mas antiguos y otra derivada y son:

a) Inserciones o deleciones de fragmentos de ADN: YAP (Hammer, 1994).

b) Cambios de una sola base o SNP (del inglés “Single Nucleotide Polymorphism”):
M89, P27 (Karafet et al., 1999) M9 (Underhill et al., 1997), M207, M173 (Underhill et al., 2001)
M242 (Seielstad et al., 2003) M3 (Underhill et al., 1996), M194, M199 (Underhill et al., 2001).

Una vez establecida la forma ancestral o derivada para los diez marcadores, se
comparé cada muestra con la informacién del arbol del cromosoma Y (Y Chromosome
Consortium, 2002; Karafet et al., 2008) y se adjudicaron a los correspondientes haplogrupos.
Dado que establecen relaciones poblacionales, dos personas pueden pertenecer al mismo
haplogrupo sin estar conectados en su historia familiar.

Los 7 marcadores restantes fueron: DYS 19,DYS 389 ay b, DYS 390, DYS 391, DYS 392,
DYS 393 (Bianchi et al., 1998). Se denominan microsatélites o STR (del inglés“Short Tandem
Repeat”), secuencias altamente repetitivas en tdndem. Las distintas variantes o alelos para
cada microsatélite pueden determinarse contando la cantidad de veces que se repite el
motivo o secuencia de nucleétidos. El conjunto de alelos de un individuo se denomina
haplotipo. Dos personas emparentadas por un antepasado reciente compartirdn el mismo
haplotipo y haplogrupo, es decir, perteneceran al mismo linaje.

Para analizar el ADN mitocondrial de todas las muestras, tanto femeninas como
masculinas, se amplificaron mediante PCR copias de las Regiones Hipervariables 1 y II. Para
la secuenciacién, se contrataron los servicios de la empresa Macrogen. Los resultados se
compararon con la secuencia de referencia (CRS “Cambridge Reference Sequence”, Anderson
et al., 1981. CRSr, corregida por Andrews et al., 1999), determinando los diferentes haplo-
grupos y haplotipos en base a los polimorfismos encontrados.
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MATERIALES

Azampay

En el curso de los afos 2004 y 2005 se realizaron cuatro viajes a la localidad. En todos se
conté con elimprescindible apoyo de los pobladores, ademas de las autoridades provinciales
y de los directivos y personal de la Escuela N° 420. Se colectaron 126 muestras, 67 mujeres 'y
59 varones, que representan el universo completo a analizar sin sesgos de muestreo, ya que
constituian el total de personas que habitaban en la comunidad en ese momento.

Otras poblaciones

Para realizar andlisis comparativos de frecuencias, se emplearon muestras del Banco
de ADN del Laboratorio de Genética Molecular Poblacional del IMBICE, obtenidas en articula-
cién con servicios hospitalarios de cuatro provincias de la Regidon Noroeste: Tucuman, Salta,
Jujuy y Catamarca. Fueron tomadas en caracter anénimo, conociéndose sélo el sexo del
donanteylugar de procedencia. Algunos datos sobre estas poblaciones han sido publicados
con anterioridad (Bailliet et al., 2005; Ramallo et al., 2005; Muzzio et al., 2006; Tamm et al.,
2007; Bailliet et al., 2007), siendo un total de 290 muestras analizadas para marcadores de
cromosoma Y (San Fernando del Valle de Catamarca, n 112; Salta capital, n 84; San Miguel
delTucuman, n 17; San Salvador de Jujuy, n 77) y 280 secuencias de ADN mitocondrial (San
Fernando del Valle de Catamar-
ca, n 99: Salta capital, n 69; San B

Miguel del Tucuman, n 72; San N \?frx\
Salvador de Jujuy, n 40). oﬁn \ p
| "

San Salvador de Jujuy

RESULTADOS Y DISCUSION

En la construccion de
genealogias se establecieron
dos niveles de relacion: uno
maximo o extenso, que incluye
a todos los individuos releva-
dos en las entrevistas como
emparentados por algun tipo
de nexo y otro minimo o nu-
clear, que registra so6lo a aque-
Ilas personas que pertenecen
al mismo grupo doméstico.
La articulacién entre ambos
niveles hizo posible conectar a
las 126 personas censadas en
una sola imagen, con un total Mapa 1 — Poblaciones en estudio

Salta

San Miguel del Tucuméan

San Fernando del Valle de Catamarca
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de 228 individuos incluyendo antepasados y descendientes. De ellas, 201 resultaron
emparentadas, ya sea por vinculo sanguineo o politico, al denominado nucleo fundador.
Gréfico T — Genealogia extensa

T

P T

Ncleo fundador

OO No Residente
S Fallecidalo

Residente

Un linaje familiar puede definirse a partir de una caracteristica comun y heredable,
como los apellidos. Estos rasgos culturales, que se transmiten a través de un mecanismo ver-
tical (patri y/o matrilinealmente) comparable a la transmisién genética, resultan un potencial
recurso en el andlisis de la diversidad humana (Bedoya et al., 2006). Entre los 126 habitantes
de lalocalidad se registraron 15 apellidos. A todos se les asigné un cédigo, correspondiendo
alas 15 primeras letras del alfabeto y a cada individuo un nimero. El apellido G resulté el mas
frecuente, con 28 individuos portadores.
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Grafico 2 — Frecuencias absolutas de apellidos
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Partiendo del total de nombres registrados, la variabilidad en Azampay es baja,
lo que resultaria hasta cierto punto coherente con la poca cantidad de habitantes. No
se distribuyen en forma homogénea e incluso algunos sélo cuentan con un portador.
Estas disimilitudes podrian esperarse en el caso de apellidos exclusivamente femeninos.
Segun el sistema de registro vigente en nuestro pais hasta el afno 2008, los hijos de una
pareja recibian el apellido paterno y el materno se perdia. Los censos pueden ser la
ultima ocasién de registrarlos. En nuestro caso, 9 apellidos estan representados tanto
entre mujeres como entre varones (89% del total de la poblacién), mientras que 4 son
exclusivamente femeninos (6%) y 2 masculinos (5%). Aqui, la pauta de registro nominal
es diferente y podria clasificarse como informal. Como se ha dicho, los grupos domés-
ticos pueden estar integrados sélo por la madre y sus hijos y nietos y en la comunidad
no se sanciona ni pesa ningun juicio de valor sobre este tipo de estructura familiar.
Muchos de los linajes tienen en su origen sélo una abuela, cuyo apellido heredé toda
su progenie, tanto femenina como masculina. Los varones pueden tener descendencia
y no asentarla con su nombre y las mujeres pueden tener hijos en independencia de
un vinculo de pareja.

La pauta de registrar, portar y heredar un apellido es introducida en América
por la administracion colonial. Los nombres que se recibian en los bautismos eran
extranjeros, pero también persistieron algunos autéctonos. Entre los apellidos de la
poblacion de Azampay, 13 son foraneos —Aibar, Campos, Cardoso, Casimiro, Coria,
Gonzalez, Marcial, Morales, Moreno, Ochoa, Ortiz, Pachado, Titos— 1 nativo —Aba-
I[lay— y el restante —Cruz— se registra como devocional, derivado de la liturgia
religiosa (Dipierri, 2004). Mascitti et al. (1990) clasifican los apellidos devocionales
como “autéctonos encubiertos”.

Azampay comienza con la ocupacion efectiva de los campos por un grupo de
familias hace un siglo atras. Los linajes locales identificados serian casi tan antiguos
como el pueblo: 7 de los 15 apellidos actuales ya estaban presentes en las 8 personas
que lo fundaron y sélo uno se ha perdido. Los Unicos apellidos heredados a la primera
generacion de azampefos fueron los paternos. A partir de este punto, se perdieron los 4
nombres maternosy pudieron integrarse nuevos apellidos, por establecer residencia los
conyuges de cada nueva pareja. Entre éstos, se vuelven a presentar 3 de los 4 apellidos
femeninos del nucleo fundador. Si bien no existen datos precisos sobre el origen de estos
linajes aloctonos, las pocas referencias en las entrevistas sugieren una procedencia zonal,
dentro de los limites provinciales.

De las 59 muestras de ADN de donantes masculinos de Azampay, sélo 55 pudieron
estudiarse de manera completa para todos los marcadores enumerados. El haplogrupo R
es el mas representado en la muestra y también el que exhibe mayor diversidad individual.
No se encontrd una correspondencia univoca entre los haplotipos y los haplogrupos. En-
tre los siete donantes asignados al subhaplogrupo Q1a3a, por ejemplo, se registraron 4
haplotipos distintos.



172 Virginia Ramallo, Susana Salceda y Graciela Bailliet

Haplogrupos n Haplotipos
R 22 19
R1 22 17
F 3 3
Qla3a 7 4
D/E 1 1

Tabla 1 - Haplogrupos y haplotipos del cromosoma Y en Azampay

Al combinar cada secuencia de alelos en las mutaciones de punto con el nimero
de repetidos para cada locus de microsatélite, se identifica un linaje molecular Unico. Si
esta variedad se relaciona con el poseer un mismo apellido, obtenemos una medida de la
diversidad intrafamiliar.

Total

Codigo de Apellido A B D E F G H | J 10
Cantidad de Linajes 10 6 4 5 1 7 7 2 1 1 44
Haplogrupos F R F R R1 F R1 F D/E Qla3a 5

R Rl Rl Rl R Qla3a R

R1 R1

Qla3a

n 10 6 4 8 1 7 12 2 1 4 55

Tabla 2 - Linajes masculinos por apellido

Los apellidos pueden entonces correlacionarse con la herencia del cromosoma
Y, de padres a hijos varones (Manrubia et al., 2003; Zei et al., 2003; Bowden et al., 2007).
El supuesto de partida es que se mantuvieron asociados a determinados haplotipos a
lo largo de muchas generaciones, dos varones que compartan el nombre tendrian mas
probabilidades de compartir efectivamente un antepasado por linea masculina, que si
tuviesen apellidos diferentes. Sin embargo, estos dos sistemas demostraron no siempre
ajustarse, ya sea por ilegitimidad del vinculo o adopciones (Sykes e Irven, 2000; Jobling,
2001; King y Jobling, 2009). En Azampay, de los 10 apellidos con portadores masculinos,
sOloE, |y J se correlacionan a un linaje moleculary en los dos primeros casos es una con-
dicién obligada, estan representados sélo por una persona. Los apellidos Ay B resultaron
los mas diversos, aunque no son los que cuentan con mayor cantidad de portadores.
De darse una correlacion completa, se esperarian 44 linajes/apellidos diferentes. Esta
pluralidad bioldgica, enmascarada bajo una nominal mucho menor, puede asociarse
con paternidades no asignadas y con la norma informal en el registro del apellido, con
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un alto indice de transmision a través del progenitor femenino. En nuestro continente,
los apellidos pueden resultar marcadores informativos, pero su empleo debe realizarse
con cautela (Gémez, Avila y Bricefo, 2008).

Azampay Catamarca Salta Tucuman Jujuy
A/B - - - 1 (6%) -
C - 1(0,9%) - - 1(1,3%)
D/E 1(1,8%) 10 (9%) 6 (7,2%) 2 (12%) 1(1,3%)
F 3(5,3%) 21 (18,7%) 6 (7,2%) 4 (24%) 3(3,9%)
K - 1(0,9%) 1(1,2%) - 6 (7,8%)
P - 6 (5,4%) 8(9,5%) 1 (6%) 2(2,6%)
Q - - 1(1,2%) - -
Q1la3a 7 (12,3%) 11 (10%) 37 (44%) 2 (12%) 50 (65%)
R 22 (40,3%) 16 (14,3%) 14 (16,6%) 3(17,6%) 14 (18,2%)
R1 22 (40,3%) 46 (41%) 11 (13 %) 4 (24%) -
n 55 112 84 17 77

Tabla 3 - Haplogrupos por localidad

En una primera lectura comparativa de las frecuencias del haplogrupo R1,
Azampay presenta porcentuales mas similares a Catamarca. Q1a3a, el linaje masculino
nativo, esta altamente representado en Jujuy (65%), siguiendo en importancia Salta
(44%), caracteristica que diferencia estos dos conjuntos de muestras del resto. Puede
ser efecto de un posible sesgo o deberse a caracteristicas histérico-poblacionales: las
ciudades con mayor porcentaje de componente amerindio se encuentran en regiones
que histéricamente contaban con mayor densidad poblacional. Al momento de la
conquista espafiola, la distribucion de habitantes en el continente era desigual, con
las mayores concentraciones en Mesoamérica y los Andes Centrales (Bonavia, 1991).
La expansidn extranjera y la instalacion colonial ocasionaron un verdadero derrumbe
demografico de la poblacion autéctona. Las causas fueron multiples: enfrentamientos
armados, brotes epidémicos, hambrunas generalizadas y empobrecimiento de las
condiciones de vida (Palermo, 2000).

En Azampay, Catamarca y Tucuman, el haplogrupo Q1a3a tiene una frecuencia
promedio del 11%. Estas muestras provienen de contextos tanto urbanos y rurales, fueron
tomadas bajo el mismo criterio que en Salta y Jujuy e incluso en Azampay abarcan a la
poblacién total, sin embargo, la representacion de linajes masculinos autéctonos varia con-
siderablemente. Dados los contrastantes patrones de deriva y flujo génico, Tarazona-Santos
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y su equipo (2001) propusieron considerar dos grupos cuando se analizan las poblaciones
nativas sudamericanas: el area este (Amazonia y Gran Chaco) y la oeste (Regién Andina),
donde la poblacién exhibe tamanos efectivos mayores y niveles de flujo génico elevados.
Con los datos presentados aqui'y sobre un andlisis a nivel de haplogrupo, puede proponerse
incluso diferencias en ese patrén dentro de la misma regién andina. Las actuales fronteras
politicas no necesariamente definen un espacio geografico, la poblacion asentada en las
provincias de Jujuy y Salta puede estar mas relacionada con la de paises limitrofes que con
la de otras provincias.

La distribucion y variabilidad del cromosoma Y tiene un alto grado de diferencia-
cién geografica, lo que lo hace un buen indicador de migraciones y mestizajes tempranos
(Rosser et al., 2000). Con los marcadores empleados en este trabajo, el grado de resolu-
cién no es absoluto, pero todos son informativos acerca del origen de los componentes
masculinos y permiten definir dos grandes grupos: los linajes nativos americanos por un
lado y todos los aléctonos por otro, mucho mas diversos. Para Azampay, los porcentajes
resultaron 12,3%y 87,7%, respectivamente. Dentro de esa porcién extranjera se cuenta
el haplogrupo F, que registrd frecuencias importantes en el este de Asia, especialmente
en la peninsula Ardbiga (Wells et al., 2001). Por otro lado, Ry R1 son haplogrupos carac-
teristicos de Europa y la region occidental de Eurasia (Balanovsky et al., 2008). En sélo
una muestra pudo identificarse el inserto Alu (YAP), caracteristica ancestral comun a los
haplogrupos Dy E, con una distribucién actual tanto sub-sahariana como en el este asia-
ticoy la cuenca del Mediterraneo. En sintesis, para los 55 linajes analizados en Azampay,
48 tuvieron un origen extra-continental y su presencia en lacomunidad hoy es resultado
de migraciones. En la historia de Argentina, este fendmeno cobré dimensiones masivas
en los siglos XIX y XX.

El atraer contingentes de migrantes europeos fue el instrumento para construir
una nacién orientada al desarrollo (Quijada, 2003). Instalado el modelo econémico agro-
exportador, se da un gran crecimiento urbanoy una concentracion de poblacién en el rea
pampeana, fundamentalmente en Capital Federal, Buenos Aires y Santa Fe, mientras que
el resto del pais fue ocupado de manera diferencial.

Para el caso particular de Catamarca, el primer Censo Nacional de 1869 conta-
biliza 67 extranjeros, residentes en la Capital y en Valle Viejo, Fray Mamerto Esquid,
Belén, Santa Maria, Tinogasta y Andalgald. Transcurridos casi treinta aios, en el Censo
de 1895 la suma asciende a mas de medio millar (Trettel de Varela, 1998). Los inmi-
grantes del Cercano Oriente (provenientes de Libano, Siria, Israel, Turquia y Armenia)
figuraban en tercer lugar, después de italianos y espafoles. En la actualidad, ningun
habitante de Azampay relaciona su historia familiar con un evento migratorio desde
otro continente.

El genoma mitocondrial, dada su herencia uniparental por estricta via materna, in-
forma sobre la variabilidad de una poblacién, pero puede resultar altamente redundante.
Ya que toda la descendencia de una mujer porta las mismas mitocondrias, bastaria con la



RUNA XXXII (2), 2011, ISSN 0325-1217

secuenciacion del ADN mitocondrial de una persona por familia, pero atendiendo ciertas
particularidades:

«  Enlacomunidad no se consignaron adopciones, pero si la crianza de nietos por
sus abuelosy en algunas familias no fue posible establecer si el menor es hijo de
un hijo o de una hija, representa por tanto la probabilidad de mas de un linaje
mitocondrial en un mismo grupo doméstico.

«  Losapellidos se heredan por linea paterna sélo si el progenitor masculino reco-
noce sus hijos en el Registro Civil, de lo contrario se registran con el nombre de
la madre. Una mujer puede tener hijos y estos llevardn el mismo apellido que
sus primos, hijos de un hermano varén. Se registraria en esta familia un solo
apellido, pero existen dos linajes mitocondriales distintos.

«  Contar con las genealogias completas, nucleares y extensas, de todas las
personas censadas, facilité en enorme medida la seleccion de las muestras
de trabajo. La relacion madre-hijo se consider6 siempre indubitada, secuen-
cidandose las Regiones Hipervariables | y Il de 29 muestras consideradas como
representativas.

Haplogrupos n Haplotipos
A2 10 4
B2 79 9
Clb 36 2

D1 1 1

Tabla 4 — Sub-haplogrupos y haplotipos mitocondriales en Azampay

Este analisis sobre diversidad de ADN mitocondrial arrojo resultados muy di-
ferentes al de linajes del cromosoma Y. Estan los cuatro haplogrupos panamericanos
detallados en la literatura (Achilli et al., 2008) y absolutamente ausente cualquier
otro oriundo de otra region del planeta. Todos los pobladores de Azampay poseen
un antepasado femenino natural del continente. El haplogrupo B2 es el mas repre-
sentado y el que exhibe mayor diversidad, le siguen en importancia numéricaClby
A2, aunque es mas diverso este ultimo, en tanto s6lo un individuo resulté asignable
al haplogrupo D1.

En todos los casos, se buscé identificar el nombre de la madre o abuela fundadora,
trabajando en base a las entrevistas y las genealogias. Se reconocieron las cuatro lineas
femeninas que formaron parte del nucleo fundador de Azampay, incluida aquella cuyo
apellido no se encuentra hoy entre los pobladores. De los 16 linajes, 8 son susceptibles de
desaparecer del registro, ya sea por estar representados sélo por varones (6 casos) o por
mujeres que solo tuvieron descendencia masculina (2 casos).
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Azampay Catamarca Salta Tucuman Jujuy
A2 10 (7,9%) 20 (20%) 8(12,3 %) 9(12,5%) 8 (20%)
B2 79 (62,7%) 10 (10,1%) 25 (38,5%) 4 (5,5%) 17 (42,5%)
C1 36 (28,6%) 27 (27,3%) 20 (30,8%) 35 (48,6%) 9(22,5%)
D1 1 (0,8%) 31(31,3%) 8(12,3%) 19 (26,4%) 5(12,5%)
No Americanos - 11 (11%) 8(12,6%) 5(6,9%) 1(2,5%)
n 126 929 65 72 40

Tabla 5 - Haplogrupos mitocondriales por localidad

Se compararon las frecuencias de los distintos haplogrupos entre las localidades
de Catamarca, Salta, Tucuman y Jujuy (Tamm et al., 2007; Santos et al., 2008; Motti et
al., 2008 y Motti et al., 2009). Los valores mds altos corresponden al haplogrupo B para
Azampay, Salta y Jujuy, en San Fernando del Valle de Catamarca sélo representa un
10%, porcentaje que desciende a 5,5% en San Miguel del Tucumén. El componente
extra americano es una fraccion pequefa en las ciudades capitales y no se encuentra
Azampay.

La dispersién de B2 presenta algunas singularidades regionales en Sudamérica.
En estudios sobre ADN antiguo (Lalueza et al., 1997) se reporté la total ausencia de
este haplogrupo en muestras de poblaciones autéctonas de Tierra del Fuego. Se obtu-
vieron idénticos resultados en restos de diferentes sitios arqueoldgicos de Argentina
(Demarchi et al., 2001), en tanto investigaciones sobre grupos aborigenes actuales y
poblaciones mestizas (Alves-Silva et al., 2000; Rodriguez Delfin et al., 2001; Lewis et
al., 2004; Garcia et al., 2006; Lewis et al., 2007; Castro de Guerra, 2009) revelan que B2
tiene mayor desarrollo andino, con frecuencias particularmente elevadas en el Alti-
plano de Bolivia y el extremo norte de Chile (Bailliet et al., 1994; Merriwether et al.,
1995; Moraga et al., 2000; Rocco et al., 2002; Bert et al., 2001) decreciendo hacia el sur.
En las muestras analizadas aqui, los mayores porcentajes se presentan en localidades
situadas en valles de altura.

CONCLUSIONES

La variabilidad de las poblaciones humanas actuales responde a un ndmero diverso
de factores. En el caso de nuestro continente, las variaciones intra e interpoblacionales
reflejan sucesos histéricos con muy poca profundidad temporal en términos evolutivos.
Desde 1492 hasta hoy, las comunidades de cada region geogrifica son el resultado de
mestizajes poblacionales que involucraron corrientes migratorias de diverso origen. Estos
fendmenos fueron en ocasiones drasticos y violentos, con componentes pluriétnicos y
aportes diferenciales segun el género masculino o femenino.
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En el caso de Azampay, esta diferencia ha resultado mas que destacada. El componen-
te amerindio es absoluto para los antepasados femeninos (100% de la poblacion), en tanto
el 88% de los haplogrupos masculinos tienen procedencia foranea. Dipierriy colaboradores
(1998) también reportaron completa ancestria americana por via materna en San Salvador
de Jujuy y la Quebrada de Humahuaca, en tanto 40,5 % de los linajes masculinos serian
introducidos, con frecuencias que disminuyen en relacién a la altura sobre el nivel del mar
de la poblacién considerada. En el noroeste colombiano se registré la misma tendencia
asimétrica, con un 90% de linajes mitocondriales americanos y un 99% de cromosomas Y
de procedencia extra continental (Carvajal-Carmona et al. 2000, Bedoya et al., 2006), lo que
resulta consistente con registros histéricos sobre mestizajes que involucraban mayormente
a mujeres americanas y hombres extranjeros. Este fendmeno de sesgo de origen segun el
sexo seria comun a toda América Latina.

Las genealogias y datos censales expuestos en este trabajo no se consideran de
ninguna manera como definitivos. Sélo se refieren a un momento breve y perfectamente
acotado en la historia poblacional de Azampay, cuya dindmica es profunda y compleja,
incluida en un circuito regional de migraciones. Los azampefios desarrollan un estilo de vida
muy austero, en un contexto de gran escasez de bienes. Sin inversion tecnolégicay con un
limitante régimen de aguas, las actividades econémicas no pueden generar un excedente
que absorba y contenga el crecimiento poblacional. Debido a la imprecisa definicion del
status juridico de las tierras, la propiedad no puede dividirse y la migracién es una estrategia
de reproduccién de cada grupo doméstico.

En el Noroeste Argentino, los principales mercados de trabajo y focos de atraccion
de mano de obra se ubican en zonas agroproductoras o urbanas de promocién industrial,
en detrimento de las pequenas economias regionales de la precordilleray puna (Forni et al.,
1993). La posibilidad de utilizar el desplazamiento como alternativa no ha sido igual para
todos los grupos sociales (Busso, 2006). En el caso analizado aqui, al carecer de capacita-
cién, el traslado no implica necesariamente la inclusién en un sector laboral mas ventajoso.

La migracién puede darse como un traslado unidireccional Unico en la vida de un
individuo o una familia. Pero también puede registrar ciclos, aconteciendo mas de una vez.
Se emplean las expresiones “factores de expulsién”y “factores de atraccion” para centrarse
precisamente en esos aspectos y estos nuevos actores individuales o familiares se deno-
minan “transmigrantes’, cuyo espacio social se entreteje entre diferentes lugares (Falero,
2002). Esta comunidad rural funciona segin un modelo centrifugo, expulsando algunos
de sus habitantes para insertarse laboralmente fuera de sus limites.

Sin embargo, el circuito de transmigrantes se completa con el establecimiento y
la crianza de los nietos por sus abuelos. Es la via de introduccién de nuevos linajes, tanto
masculinos como femeninos, incrementando la variabilidad, algo que no siempre tiene
como correlato un incremento en la cantidad de apellidos registrados. La condicién de
semi-aislamiento que se asignaba a esta comunidad es sélo una categoria analitica y
ciertamente no poblacional, ya que presenta niveles de diversidad comparables a los de
muestras de ciudades con mayores densidades demograficas.
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