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Resumen:

We performed an ancient DNA study on skeletal remains of camelids attributed to the
archaeological site, Tuldn -54 (Early Formative period) located in San Pedro de Atacama,
northern Chile. This site is characterized by the incorporation of initial pastoral phase in human
groups with hunter-gatherer strategies subsistence. The aim of this analysis was to identify the
presence of species of wild and domestic camelids from a series of mutations present in the genes
that determine the color fiber expression. The diversities in coat color are a characteristic change
in animal species undergoing domestication processes. The results show that mutations observed
in camelid species current have also been observed in camelid species present in the Tulan -54
site.

Introduccion:

Desde los inicios del Holoceno, la interdependencia entre grupos humanos y camélidos ha sido
muy estrecha constituyendo no solo un gran sustento alimenticio para los primeros grupos
humanos sino que ademads, esta vinculacion llegé a los ambitos de la cosmovision de las
poblaciones humanas. A finales del Arcaico Tardio junto con las actividades de caza se fue
desarrollando un proceso donde las dos especies de camélidos salvajes (Llama guanicoe y
Vicugna vicugna) se sometieron a una seleccion artificial para ser domesticadas.

La domesticacion de camélidos fue un proceso llevado a cabo en el continente americano hace
mas de 7000 afios A.P (Wheeler 1984, 1988, 1995, 1999, Aschero y Yacobaccio 1998-1999,
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Hesse 1982,1984). Como consecuencia de una seleccién artificial durante cientos de afios de
determinadas caracteristicas fenotipicas en los camélidos salvajes, guanaco (Llama guanicoe) y
vicufia (Vicugna vicugna) por parte de grupos humanos cazadores, se dio origen a dos nuevas
especies de camélidos, la llama (Llama glama) y la alpaca (Vicugna pacos). Existen varias
hipdtesis que explican cdmo pudo darse la aparicion de las [lamas y las alpacas, la mas aceptada
es que la llama deriva del guanaco y la alpaca puede ser descendiente de la vicufia, el guanaco y
la llama (Marin et al. 2007). Otras evidencias basadas en la morfologia dentaria indican que las
alpacas proceden exclusivamente de la vicufia (Wheeler 1984). Actualmente, la evidencia
genética sugiere que la llama habria sido domesticada a partir del guanaco y la alpaca de la
vicufa, con la posterior hibridacion entre las formas domesticas (Wheeler 1995, Kadwell et al.
2001).

Para poder esclarecer las preguntas acerca del origen de las actuales especies domésticas de
camélidos, se han realizado diversos estudios osteométricos y genéticos (Elkin et al. 1991,
Menegaz et al. 1988, Cartajena et al 2007, Cartajena 2009, Cartajena et al. 2009, Kadwell et al.
2001, Marin et al. 2007).Los estudios basados en variables métricas y la aplicacién de técnicas de
analisis uni, bi y multivariadas ha permitido diferenciar crecientemente entre los taxones basados
en el criterio de tamafio, no obstante, existen amplias areas de traslape entre ellos.

Por otro lado, dentro de los andlisis genéticos se han realizado estudios de DNA mitocondrial,
satelital y cromosomicos infiriendo posibles diferencias entre especies de camélidos domésticas y
silvestres. Por ejemplo, se observaron diferencias en el patron de bandeo G cromosémico para el
par 1 cromosomico separando por un lado a camellos, guanacos y llamas de las especies de
vicufia y alpaca. Los resultados de la secuenciacion del citocromo b confirmaron lo observado en
el cariotipo de los camélidos (Marin et al. 2007).

Sin embargo, los estudios gendémicos realizados hasta ahora no permiten establecer una clara
diferencia dentro de los grupos de tamafio grande (guanacos y llamas) y de tamafio pequefio
(vicufias y alpacas). No obstante, en los ultimos afios los estudios genéticos a nivel de DNA
nuclear en camélidos actuales han permitido encontrar diferentes mutaciones, SNP (Single
Nucleotide Polymorphism), para los genes responsables del tipo de pigmentacion presente en las
fibras de camélidos. Se tratan de los genes MC1R y ASIP cuya expresion produce una coloracién
oscura o clara de la fibra. EI cambio en la coloracion del pelaje de las especies es un rasgo
caracteristico de los procesos de domesticacion de animales. Este rasgo, se ha podido observar en
otras especies como caballos, cerdos y pollos (Andersson 2003). Los estudios realizados sobre
estos dos genes en especies actuales han arrojado resultados discriminantes para distinguir a
Ilamas de guanacos y a las alpacas de las vicuiias (Kadwell et al. 2001, Feeley et al. 2011).

El objetivo de este trabajo ha sido extrapolar los estudios realizados en DNA actual de camélidos
a restos 6seos de camélidos presentes en yacimientos arqueoldgicos, en concreto, exponer los
primeros resultados realizados en DNA antiguo sobre restos 6seos de camélidos procedentes del
sitio Formativo Temprano Tulan-54 (3080-2380 afios A.P.). Este yacimiento se clasificd dentro



de la fase Tilocalar (Nufiez et al. 2006) y se caracteriza por la presencia de un templete
semisubterraneo a 3000msnm con mdaltiples inhumaciones de neonatos, cubiletes liticos grabados
con escenas de copula humana-camélida, bloques grabados con disefios de cabezas de camélidos
y conjuntos de camélidos dindmicos, entre otras evidencias relativas a la relevancia de estos
animales que indican la importancia que estas poblaciones entregaban a los camélidos, mas alla
de considerarlo un animal de carga o como solo sustento alimenticio. La evidencia osteométricas
y los fanéreos apuntan a la existencia tanto de camélidos silvestres como domésticos. A partir de
la extraccion de DNA nuclear de células dseas se pretende localizar las mutaciones presentes en
la secuencia de los genes MC1R y ASIP para poder contrastar la presencia de los diferentes
taxones presentes en Tulan-54.

Se trata de un estudio pionero dentro del campo de la zooarqueologia ya que no existen estudios
previos que hayan realizado este tipo de analisis en restos dseos fosilizados de camélidos.
Ademas, la cronologia del sitio de estudio, Formativo temprano, corresponde a un periodo de
transicién hacia un modo de vida més sedentario donde las poblaciones humanas a pesar de
seguir realizando actividades cazadoras-recolectoras empiezan a incorporar labores mas
sedentarias relacionadas con los primeros indicios de practicas pastoralistas. Las diversas
evidencias arqueoldgicas que estan infiriendo la presencia de camélidos domésticos podran ser
confirmados a partir de los analisis genéticos.

Material y Métodos

Para el presente estudio se tom6 como unidad de analisis el conjunto faunistico del sitio Tulan-
54, (Formativo Temprano-Puna de Atacama) y la unidad de estudio los restos 0seos de
camélidos. La eleccion de este tipo de tejido es que, junto con los dientes, ambos tejidos protegen
el DNA de la degradacion y de ataques bacterianos. Para este estudio se realizd la extraccion de
DNA procedentes de 10 restos 0seos hallados en el sitio arqueolégico de Tulan 54. La seleccion
de dichas muestras corresponden mayoritariamente a falanges y huesos articulares ya que son el
elemento anatdmico mas discriminante para diferenciar especies de camélidos.

Tanto la extraccion de DNA como la preparacion de la mix de PCR se llevaron a cabo en un
laboratorio que presenta las condiciones de aislamiento y asepsia necesarias para evitar la posible
contaminacion de DNA antiguo con DNA actual.

Se extrajo una pequefia cantidad de las muestras dseas que se molieron hasta quedar como polvo,
el cual, fue utilizado en la extraccion del DNA. Para la extraccion de este tipo de muestras se
siguio el protocolo dictado por Rohland (2007) para muestras dentales y Oseas fosilizadas.
Posteriormente, se aislo el ADN del medio lavando en repetidas ocasiones para eliminar todos los
posibles inhibidores de la PCR. Una vez obtenido el DNA purificado se procedio a su
amplificacion mediante la técnica de la reaccion en cadena de la polimerasa (PCR).

Para la realizacion de la mix de PCR fue necesario disefiar previamente los primers que cortaran
el fragmento de DNA que nos interesa. En este estudio trabajamos con los genes MC1R y ASIP



los cuales son responsables de la expresion de una pigmentacion del pelaje mas oscura o clara
respectivamente. Las mutaciones se localizan en fragmentos no mayores de 200 pb (pares de
bases), 6ptimos para el trabajo en DNA antiguo.

Una vez preparada las muestras, se realiz6 una PCR y posteriormente el producto de PCR se
sometid a una electroforesis en gel de agarosa para observar los resultados de la amplificacion de
los fragmentos de DNA. Los productos de PCR con el tamafio de fragmento amplificado
adecuado, fueron enviados a secuenciar para poder leer la secuencia de bases nitrogenadas e
identificar la presencia o no de los SNPs presentes en ese fragmento amplificado. A partir de un
programa bioinformatico para la lectura de secuencias como el programa Geneious, se pudo leer
secuencia de los genes para observar los SNP presentes en el fragmento del gen MC1R y ASIP.

Resultados y Discusion

Se compararon los resultados obtenidos con los publicados para camélidos actuales en referencia
a las mutaciones halladas en los genes que determinan la expresion del color, MC1R y ASIP. Los
resultados concuerdan con los obtenidos en los analisis de DNA actual identificando para el sitio
Formativo temprano una mayoria de especies salvajes (guanaco y vicufia).
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