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Resumen:
							                           
Durante el siglo pasado, investigaciones realizadas sobre las etnias del extremo austral del continente americano proporcionaron abundante información sobre la etnografía y las características físicas que reflejan la composición de los fenotipos locales relacionados con selk’nam, yámana y halakwulup, entre las que se destaca la contribución de Martín Gusinde. En este trabajo se explora la estructura de la población nativa y las relaciones de parentesco sobre la base de rasgos fenotípicos con la evaluación de 18 variables cefalométricas en 110 individuos. El análisis estadístico multivariado confirma la existencia de diferencias significativas entre grupos y entre sexos por grupos. Se comprobó una marcada estructura de la población y un balance diferente entre grupos con relación a los efectos de la deriva genética y la migración. Halakwulup presentó una varianza fenotípica mayor que la esperada comparada con selk’nam y yámana. Las varianzas observadas de ambos sexos halakwulup y hombres selk’nam revelan su interacción en un circuito territorial mayor, mientras que las varianzas de ambos sexos yámana y mujeres selk’nam indican menor tamaño efectivo y su interacción en un ámbito más restringido. Se destaca el valor de la información recuperada pues refleja la condición humana en el límite de la supervivencia después de 10.000 años de historia.



Palabras clave: Relaciones genéticas, Dimorfismo sexual, Estructura territorial.
		                         


Abstract:
						                           
RUMMAGING IN THE CHEST OF LOST TIME AT THE EDGES OF THE INHABITED WORLD: THE SELK’NAM, YÁMANA AND HALAKWULUP ETHNIC GROUPS ACCORDING TO GUSINDE’S (1989 [1937]) SOMATOMETRY. During twentieth century, research on ethnic groups in the far south of the American continent provided much information on the ethnography and physical characteristics that reflect the composition of local phenotypes related to the Selk’nam, Yámana and Halakwulup, in which the contribution of Martín Gusinde stands out. This paper explores the structure of the native population and kinship relationships based on phenotypic traits resulting from the evaluation of 18 cephalometric variables in 110 individuals. Multivariate statistical analysis confirms the existence of significant differences between groups and between sexes by group. A marked population structure and a balance between genetic drift and different migration between groups were found. Halakwulup presented a higher phenotypic variance than expected compared with Selk’nam and Yámana. The observed variances of both sexes among the Halakwulup and Selk’nam men reveal their interaction in a larger territorial circuit, while the variances of both sexes among the Yámana and Selk’nam women indicate a smaller effective size and their interaction in a more restricted environment. The value of the study is that it highlights the human condition at the limit of survival after 10,000 years of history.



Keywords: Genetic relationships, Sexual dimorphism, Territorial structure.
                                







INTRODUCCIÓN

La Isla Grande de Tierra del Fuego ocupa un territorio de 47.992 km² y, junto con el archipiélago circundante, alcanza una superficie de 73.753 km² (Figura 1). El poblamiento del territorio más austral de Sudamérica se produjo entre 13.500 y 10.500 AP por grupos de cazadores-recolectores de adaptación continental y marítima (Miotti y Salemme 2004). En el archipiélago occidental de las islas y canales fueguinos se determinó la ocupación desde inicios del Holoceno medio (9000-7000 AP) (Ocampo y Rivas 2004). Para la costa norte y noroccidental de Tierra del Fuego se obtuvieron fechas iniciales de entre 5565 y 1460 ± 40 AP (Morello et al. 2009, 2012).
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Figura 1



Tierra del Fuego. Áreas aproximadas de asentamientos selk´nam, yámana y halakwulup (modificado a partir de Casali 2013, Fig. 1).















En el siglo XVI se produjo el primer encuentro entre europeos y las poblaciones aborígenes de Tierra del Fuego en Puerto San Julián, por la expedición española que en 1520, al mando de Fernando de Magallanes, descubrió el estrecho que permitía la conexión entre el Atlántico y el Pacífico. La población nativa estaba representada por tres etnias principales: los selk’nam, de elevada talla y musculatura levemente acentuada; los yámana, de menor estatura y un mayor desarrollo de las extremidades superiores con respecto a los primeros; y los halakwulup, con un esqueleto fuerte, hombros anchos y una relación armónica entre la talla, el tronco y los miembros (Gusinde 1989 [1937]).

Esas definiciones realizadas por Gusinde sugirieron una hipótesis útil que luego fue probada empleando la información somatométrica disponible en su obra. El análisis estadístico permitió caracterizar a los grupos de Tierra del Fuego por las diferencias significativas entre las etnias selk’nam, yámana y halakwulup y sustentar una teoría sobre el poblamiento del archipiélago a partir de corrientes migratorias provenientes de los territorios del oriente y el occidente de la cordillera andina (Guichón et al. 1989-1990; Varela et al. 1993-1994). Además, se realizaron análisis completos de las bases de restos antiguos (Cocilovo y Guichón 1985-1986, 1999-2000) y modernos obtenidas por Gusinde sobre las tres etnias mencionadas (Varela et al. 1993-1994, 1997).

Si bien los análisis realizados destacaban la existencia de grupos fenotípicamente diferentes y sugerían posibles relaciones, con el diseño estadístico empleado no fue posible realizar inferencias sobre el parentesco entre los individuos de cada grupo ni entre los miembros de los diferentes grupos, y tampoco evaluar el proceso evolutivo a partir del equilibrio entre la deriva genética y la migración. Por esta razón, en el presente trabajo se analiza la estructura de la población, considerando las relaciones de parentesco anotadas en la obra citada (Gusinde 1989 [1937]). Tales relaciones tienen que haber experimentado los avatares de la colonización inicial y, posteriormente, el impacto de la conquista y colonización europea. Se espera que los resultados del análisis realizado reflejen las condiciones de la supervivencia de la población en el límite de la extinción.




MATERIAL Y MÉTODOS

Para la realización del presente trabajo se empleó una muestra de 110 individuos de las etnias selk’nam, yámana y halakwulup de ambos sexos, de edades juvenil, adulto, maduro y senil, obtenida por Gusinde (1989 [1937]) entre 1919 y 1924. Se emplearon 18 variables somatométricas, que se mencionan en la Tabla 1.





Tabla 1




Variables somatométricas. Denominación
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Referencias sobre las etnias según Gusinde (1989 [1937])


La etnia selk’nam estaba conformada por cazadores nómades que habitaban en la Isla Grande de Tierra del Fuego. Con relación a este grupo, se mencionan tres parcialidades: 1) p’áriska: gente del norte de Río Grande; 2) háriska: gente de los bosques del sur, de la región montañosa y 3) winteka (haus); en península Mitre. Se estimaba la población inicial en 3500-4000 personas (1989 [1937], Tomo 4: 7) hasta 1880, cuando se puso en marcha el exterminio a manos europeas; en 1919 (primer viaje de Gusinde), la población era de 276 individuos (Tomo 4: 11). Sin embargo, estimaciones modernas proponen, en el momento de contacto con españoles, la cifra más probable de 1500 personas, con una densidad de 0,04 personas/km2 y 37 integrantes de cada territorio familiar (haruwen) (García-Moro et al. 1997).

Los yámana habitaban en el archipiélago del cabo de Hornos en la costa norte del canal de Beagle; eran canoeros, dedicados a la caza de aves, león y/o lobo marino, y a la recolección de moluscos y productos vegetales. La población inicial se calculaba en 2500 personas, la cual, para 1919 no llegaba a los 80 individuos. Se comprobó una rápida extinción y, hacia 1938, quedaban 24 individuos (Tomo 4: 16).

Los halakwulup habitaban el territorio definido como “Mundo Insular Patagónico Occidental”, canales de Patagonia occidental, islas e islotes entre la península Brecknock en el sur y el canal Messier en el golfo de Penas al norte. Se mencionan tres grupos: sur, central y norte (Tomo 4: 18). Eran canoeros nómades similares a los yámana, dedicados a la pesca, caza y recolección. Integraban grupos familiares aislados. La población original se calculaba en 5000 personas, y en 1924 quedaban solo 245-250 individuos (Tomo 4: 22).

A partir de la lectura de la obra citada se sintetizan algunas referencias sobre las muestras que permiten evaluar la naturaleza de estas y los resultados de la presente experiencia. El grupo selk’nam fue integrado con 24 hombres y 22 mujeres; se destaca un caso de parentesco filial y se incluye un individuo haus. Se mencionan elevada fecundidad y mortalidad infantil. Además, Gusinde declara la práctica de la exogamia y refiere algunos casos de apareamiento con europeos (Tomo 4: 65). Con relación a yámana, la muestra obtenida fue integrada con 14 hombres y 19 mujeres. Se declara la existencia de individuos emparentados directamente (progenitor-descendiente) y con individuos de la etnia selk’nam por matrimonio doble (Tomo 4: 76-77).

La muestra halakwulup proviene de un amplio territorio: Puerto Harris, isla Dawson, Puerto Galante, canal Magdalena, entre otros. Se trata de 15 hombres y 16 mujeres examinados en 1923; la tribu se distribuía en tres grupos geográficos y sumaba 250 personas. A fines de 1938 se registraron 120 individuos. Además, se declaran relaciones de parentesco filial, apareamientos con europeos y el impacto de enfermedades venéreas. Gusinde advierte de la naturaleza de la muestra estudiada, sobre su escasez y su “valor intrínseco”, y expresa que las mediciones fueron realizadas de acuerdo con los instrumentos recomendados por Martin en su obra Lehrbuch der Anthropologie (Tomo 4: 25).





Análisis de la información somatométrica


Para evaluar la integración de la muestra se analizó la distribución del sexo y de la edad mediante pruebas χ2. Según las edades registradas en el relevamiento de Gusinde, los individuos fueron agrupados en intervalos de clase. Se analizaron las diferencias fenotípicas entre las etnias y entre sexos por etnia mediante técnicas estadísticas de análisis multivariado de la varianza (MANOVA) y análisis discriminante (Seber 1984). Además, se evaluó la clasificación de los individuos y la de cada sexo por la probabilidad de pertenecer a una u otra etnia (Regla de Bayes, en Montes Suay 2007).

De acuerdo con los antecedentes antes citados y suponiendo que los grupos son el resultado de un mismo proceso evolutivo que durante milenios operó en Patagonia austral, se estimaron valores Fst para rasgos cuantitativos según Relethford y Blangero (1990), Relethford (1994), Relethford y Harpending (1994) y Relethford et al. (1997). El estadístico Fst, en ausencia de efectos mutacionales y selectivos, permite medir la divergencia genética y las relaciones de parentesco entre las poblaciones. Este valor expresa la magnitud de la varianza promedio dentro de grupos con relación a la varianza entre grupos. Esta relación depende del balance entre la deriva genética y la migración, factores evolutivos cuyo equilibrio tiene que haber experimentado cambios durante la conquista y colonización inicial del territorio austral, y tardíamente por el impacto de la ocupación y colonización por europeos. Se empleó el programa RMET versión 5.0 (Relethford 2003) para la estimación del estadístico Fst con una heredabilidad de 0,55 de acuerdo con lo recomendado por Relethford y Blangero (1990) y con las experiencias realizadas (Varela y Cocilovo 1999, 2007; Medeot et al. 2008) en poblaciones locales sobre la varianza genética máxima para caracteres cuantitativos según Falconer y Mackay (1996). Las varianzas residuales que indican la desviación de la varianza observada con respecto a la esperada en el equilibrio deriva/migración se evaluaron por la distribución t de acuerdo con Relethford y Harpending (1994). El análisis supone la equivalencia entre las matrices de varianza genéticas (VG) y las matrices de varianza fenotípicas (VP).

En un determinado espacio geográfico, la deriva disminuye la variación genética dentro de grupos e incrementa la divergencia, mientras que el efecto de la migración tiende a restaurar la variabilidad y aumenta las semejanzas entre los grupos. La estimación del estadístico Fst se realizó entre grupos, entre pares de grupos, entre grupos para cada sexo y entre sexos para cada grupo. En cada caso, se calculó además el flujo génico para evaluar el nivel de aislamiento genético entre grupos a partir del número de individuos migrantes por generación (ind-mig/gen) mediante la expresión original de Sewall Wright: Nm=1/4*[(1/Fst)-1].






RESULTADOS

En la Tabla 1 se presentan las variables empleadas en el análisis. La muestra está compuesta por 48% de hombres y 52% de mujeres (Tabla 2) sin diferencias significativas en las proporciones de acuerdo con la prueba χ2= 0,73 (gl= 2, p= 0,693). En la Tabla 3, la distribución por edades tampoco indica diferencias significativas (χ2= 8,83, gl= 10, p= 0,548); sin embargo, se observa una proporción mayor de individuos jóvenes en la cohorte de entre 21-30 años en todos los grupos (Figura 2).
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Figura 2



Distribución de los individuos por edad y etnia


















Tabla 2




Composición de la muestra.
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Tabla 3




Distribución de las edades por grupo.
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El análisis estadístico multivariado indicó la existencia de diferencias fenotípicas significativas entre etnias: Lambda de Wilks= 0,119 aprox. F36,180= 9,52, p<0,001. La evaluación de los valores D2 de Mahalanobis confirma las diferencias entre pares de grupos (gl= 18 y 90, p<0,001, Figura 3). La reclasificación de las observaciones por la mayor probabilidad de pertenecer a una u otra etnia se presenta en la Tabla 4. Las asignaciones al propio grupo original alcanzaron al 90% de los casos en promedio, y el 10% restante fue clasificado en una etnia diferente. Yámana es el grupo que presenta el mayor número de casos asignados a otros grupos (18%).
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Figura 3



Síntesis sobre la estructura de la población, valores Fst y D2 entre etnias. Coordenadas discriminantes I y II.


















Tabla 4




Reclasificación de los individuos
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La estructura de sexos entre grupos se presenta sobre la base de los valores D2 en la Tabla 5 (todos los valores F con gl = 18 y 87 y p<0,001). Al efectuar la reclasificación de los sexos por la mayor probabilidad, el 92% fue asignado en el sexo del propio grupo. En la Figura 4 se muestran las asociaciones de los sexos de cada grupo empleando el método de clasificación de Ward a partir de los valores D2 (Lambda de Wilks = 0,018 aprox. F90,426 = 6,113, p<0,001). Los hombres selk’nam forman un grupo aparte y, en un segundo orden, se disponen las mujeres halakwulup. Un grupo compacto se configura entre selk’nam y yámana femeninos y entre yámana y halakwulup masculinos que presentan entre sí los menores valores D2. Las estadísticas del análisis multivariado para diversas comparaciones entre grupos y entre sexos se presentan en la Tabla 6. En todos los casos, las diferencias son significativas.
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Figura 4



Asociación de grupos y sexos por valores D2 y la técnica de clasificación de Ward. Selk: selk’nam, Yáma: yámana y Halak: halakwulup. Se agregan los sufijos Mas (masculinos) y Fem (femeninos) cuando corresponde. Lambda de Wilks: 0,018 aprox. F90,426= 6,113, p<0,001


















Tabla 5




Valores D2 entre grupos por sexo.
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Tabla 6




Evaluación de diferencias entre grupos y entre sexos.
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De acuerdo con el modelo de equilibrio entre la deriva génica y la migración, se estimaron valores Fst para distintos casos, con la tasa migratoria Nm asociada. La divergencia entre etnias proporcionó el valor Fst = 0,170 ± 0,010 y una tasa migratoria de 1,22 ind-mig/gen (Tabla 7). En el análisis de los grupos de a pares se revelaron relaciones importantes que permiten evaluar la interacción entre etnias e inferir una estructura fenotípica territorial más precisa. Entre selk’nam-halakwulup se verifica el mayor valor Fst = 0,206 ± 0,013 con Nm = 0,96 ind-mig/gen; entre selk’nam-yámana, el valor Fst = 0,100±0,011 y Nm = 2,24 ind-mig/gen; entre yámana-halakwulup, Fst = 0,089 ± 0,011 y Nm = 2,56 ind-mig/gen. Estos valores indican diferencias importantes en las relaciones entre grupos que permiten configurar dos circuitos de mayor interacción entre selk’nam-yámana y entre yámana-halakwulup (Tabla 7). Las varianzas residuales presentan valores significativos en todos los casos, a excepción de selk’nam (Tabla 8).




Tabla 7




Valores Fst, errores estándar y migrantes por generación.
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Tabla 8




Evaluación de la varianza residual, error estándar, valores t y de probabilidad p. Etnias en conjunto y de a pares.
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Considerando los grupos para cada sexo, se obtuvo un valor de Fst = 0,292 ± 0,010, con Nm = 0,61 ind-mig/gen (Tabla 7). Casi un 30% de la varianza es producida por las diferencias entre los sexos de cada grupo. En la mayoría de los casos, la varianza residual presenta un valor de probabilidad significativo, excepto entre masculinos yámana y halakwulup (p = 0,114 y p = 0,075 respectivamente, Tabla 9). En la Figura 5, los grupos femeninos selk’nam y yámana presentan una varianza menor que la esperada por el equilibrio entre la deriva genética y la migración, producida por un menor tamaño efectivo. En cambio, se destaca la interacción en un amplio radio territorial por la mayor varianza y un mayor tamaño efectivo de las mujeres halakwulup y de los hombres selk’nam. Estos resultados se repiten pues las mujeres presentan valores Fst = 0,287 ± 0,014 y Nm = 0,62 ind-mig/gen; mientras que para los hombres se obtuvo Fst = 0,260 ± 0,015 y Nm = 0,71 ind-mig/gen (Tabla 7). Excepto para la menor varianza residual de hombres selk’nam, los casos restantes presentan valores significativamente diferentes a los esperados (Tabla 9). Además, los hombres presentan una varianza generalizada entre grupos (determinante de la matriz de varianzas-covarianzas) diez veces mayor que la varianza de las mujeres (Cov♂/Cov♀ = 5,65E+29/5,67E+28), quienes poseen mayor homogeneidad genética dentro de grupos y un menor tamaño efectivo asociado con un circuito de relaciones más restringido. Esta evidencia sugiere un patrón de residencia matrilocal.

Tabla 9. Evaluación de la varianza residual, error estándar, valores t y de probabilidad p. Análisis por sexo y grupos.
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Figura 5



Distribución de la varianza fenotípica observada (rombos) y esperada (cuadrados) entre sexos de selk’nam (Selk), yámana (Yama) y halakwulup (Halak). Se agregan los sufijos Mas (masculinos) y Fem (femeninos) cuando corresponde. Valores rii: distancia al centroide de la distribución. Valor Fst= 0,292 ± 0,010.


















Tabla 9




Evaluación de la varianza residual, error estándar, valores t y de probabilidad p. Análisis por sexo y grupos.
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DISCUSIÓN

En la muestra obtenida por Gusinde (1989 [1937]) se observa un equilibrio entre la distribución de los sexos y de las edades. Hay un 8% más de mujeres, aunque las diferencias estadísticas no son significativas (Tabla 2). Tampoco existen pruebas suficientes para detectar diferencias en la distribución por edades entre los grupos (Tabla 3), aunque predominan los individuos adultos jóvenes de 21-30 años (Figura 2). En general, las diferencias entre los fenotipos de las etnias son significativas de acuerdo con las pruebas D2 y el análisis discriminante. También es consistente la prueba de reclasificación (Tabla 4): un 90% de casos fueron asignados al propio grupo. Yámana presenta más casos reasignados a selk’nam y halakwulup en un 18%. Estos resultados son semejantes a los obtenidos por Varela et al. (1993-1994) y marcan el efecto de la distancia espacial entre los grupos. Además, las determinaciones concuerdan con las actuales pruebas sobre las diferencias estadísticas para varios diseños: entre grupos, entre grupos para cada sexo y entre sexos de cada grupo (Tabla 6).

La evaluación fenotípica del dimorfismo sexual en cada etnia (Tabla 5) es consistente con la reclasificación de los individuos, pues solamente el 8% de los casos fue asignado a un grupo diferente del original. Se observó una particular estructura que refleja relaciones de parentesco distintas entre las etnias en general y en particular entre los sexos. Aunque las pruebas estadísticas fueron significativas en todas las comparaciones, sobre la base de las distancias fenotípicas (D2), los hombres selk’nam y las mujeres halakwulup se diferencian del conjunto; mientras que se destacaron dos asociaciones: una entre las mujeres selk’nam y yámana, y otra entre los hombres yámana y halakwulup (Figura 4).

De acuerdo con la evaluación del modelo de equilibrio entre deriva/migración (Relethford y Harpending 1994), existen relaciones entre las etnias y entre las etnias por sexos, coherentes con la distribución geográfica consignada por Gusinde (1989 [1937]). En el primer caso, con el 17% de variación entre grupos, la desviación del valor de varianza esperado para halakwulup indica el efecto de un flujo génico externo desde un espacio territorial mayor (canales de Patagonia Occidental, islas e islotes entre la península Brecknock, entre otros), tal como anotara Gusinde (1989 [1937]). En cambio, yámana refleja un circuito de actividad más restringido en el archipiélago del cabo de Hornos y la costa norte del canal de Beagle por la menor varianza fenotípica y un posible tamaño efectivo reducido. El grupo selk’nam se encuentra más próximo al equilibrio entre los efectos de la deriva génica y de la migración por un balance diferente entre las propiedades de hombres y mujeres (Figura 5 y Tabla 9).

Las relaciones entre pares de grupos revelaron los niveles de interacción más probables (Tabla 7) y permiten reconstruir las relaciones posibles entre las etnias. Por ejemplo, fueron más probables las relaciones entre selk’nam-yámana, con un 10% de varianza fenotípica entre grupos y un nivel migratorio de 2,24 ind-mig/gen; y entre yámana-halakwulup, cuya varianza entre grupos alcanza a 9% y 2,56 ind-mig/gen. En cambio, entre selk’nam-halakwulup las relaciones son menos frecuentes, pues la varianza entre etnias es de 21% con 0,96 ind-mig/gen. Además, el flujo génico externo para ambas etnias se relaciona con territorios distintos. Las distancias D2 y la reclasificación de los individuos son consistentes con estos resultados, pues los mayores valores se dan entre selk’nam y halakwulup (Figura 3) y es nula la reclasificación de los individuos entre ambos grupos (Tabla 4). Es interesante destacar la proximidad del valor Fst entre yámana-halakwulup (Fst = 0,089 ± 0,011), estimado en este trabajo con variables fenotípicas, y los calculados con mtDNA por Saint-Pierre et al. (2012) para muestras actuales (Fst = 0,112, p = 0,019) y los obtenidos por De la Fuente et al. (2015) con muestras actuales (Fst = 0,107, p = 0,004) y antiguas (Fst = 0,129, p<0,001). Además, con variables craneométricas se establecieron relaciones entre un conjunto de muestras desde el río Deseado hasta el extremo continental austral (Cocilovo y Guichón 1985-1986, 1999-2000), una experiencia que debería de ser actualizada en el futuro.

Se estableció una estructura poblacional importante a partir de la experiencia realizada entre grupos por sexos, en la cual los valores Fst muestran la combinación de la varianza entre grupos máxima con la varianza dentro de grupos mínima y un mayor nivel de parentesco local (Tabla 7), que refleja la conservación de la mayor variabilidad genética dentro de los sexos de cada etnia. Además, la varianza generalizada entre grupos del sexo masculino –diez veces mayor que la del sexo femenino– tal vez esté asociada con una posible pauta de residencia matrilocal relacionada con un circuito territorial más restringido. Esta inferencia es consistente con los mayores valores D2 entre los hombres de cada grupo con relación a los valores de las mujeres (Tabla 5). También se puede establecer un circuito de relaciones más probable por las afinidades entre selk’nam y yámana y entre yámana y halakwulup.

Las observaciones consignadas en la obra de Gusinde revelan indicios que permiten explicar los resultados de la estimación del tamaño efectivo, de la migración y del apareamiento dentro del grupo o entre grupos locales y foráneos. Por ejemplo, en selk’nam se consignan dos casos de parentesco filial (madre-hija y dos hermanas) y se incluye un individuo haus (Tomo 4: 30-31); se menciona la práctica exogámica con la prohibición del matrimonio dentro de la misma localidad o grupo familiar, pero se habilita entre grupos más distantes (Tomo 4: 65). Con relación a yámana, se declaran varios individuos emparentados directamente (progenitor descendiente), individuos de padre yámana y madres selk’nam y halakwulup (Tomo 4: 76-77) y práctica exogámica local (Tomo 4: 111), aunque no se descartan parentescos consanguíneos. Para halakwulup, integrado con individuos de un amplio territorio, se mencionan relaciones de parentesco filial y en segundo grado, así como apareamientos con miembros de las otras etnias locales y con europeos. Se destaca el impacto en la población por el contacto con europeos y el contagio de enfermedades venéreas (Tomo 4: 122, 123 y 159).

De acuerdo con el modelo de Relethford y Harpending (1994), los sexos manifiestan un comportamiento distinto, que permite explicar el resultado anterior (Figura 5). Los hombres selk’nam y las mujeres halakwulup presentan una mayor varianza fenotípica con una menor variabilidad dentro de grupo por la interacción en un amplio territorio y el efecto de un flujo génico externo. En el caso de las mujeres halakwulup, se incluyen relaciones consensuadas o forzadas con europeos. Los hombres y las mujeres yámana confirman la observación realizada sobre sus relaciones en un ámbito local con un menor tamaño efectivo y una mayor interacción entre asentamientos próximos, de acuerdo con los comentarios del párrafo anterior tomado de Gusinde (1989 [1937]). La varianza de las mujeres selk’nam es mucho menor que la esperada y muy próxima a las mujeres yámana con las cuales existen relaciones de parentesco, circunstancia que explica su posición en la Figura 5. La tasa migratoria general (Nm = 1,22 ind-mig/gen) podría compensar teóricamente el efecto de la deriva genética; sin embargo, cuando este valor se estima entre grupos para cada sexo, su efecto disminuye (Nm = 0,71 ind-mig/gen en el caso de hombres y Nm = 0,62 ind-mig/gen en el caso de mujeres), lo cual sustenta una moderada divergencia genotípica entre los sexos de las distintas etnias.

Los resultados obtenidos a partir del estudio de las etnias selk’nam, yámana y halakwulup son consistentes con los análisis matrilineal y patrilineal a partir de haplogrupos mitocondriales (mtDNA) y del cromosoma Y. En todos los casos, se destaca la menor variación genética en el extremo sur continental de los habitantes de Tierra del Fuego por los efectos del aislamiento territorial y la pérdida de variabilidad genética por distintos mecanismos evolutivos: migración, deriva genética, efecto fundador, entre otros (Lalueza et al. 1997; García et al. 2004; García-Bour et al. 2004; Moraga et al. 2010; De Saint Pierre et al. 2012; De la Fuente et al. 2015). Dichos factores influyeron en la estructura de la población, en el tamaño efectivo, en el tamaño de la familia y en la supervivencia de la población, hasta la cruda fase final de la extinción por el impacto de la conquista y colonización europea.

En síntesis, los resultados permiten sustentar la puesta en valor de la obra de Gusinde (1989 [1937]) que aún hoy conserva y permite proporcionar una información valiosa para evaluar las condiciones de vida y la supervivencia de las poblaciones que colonizaron un territorio inhóspito en los confines de la ecúmene. Se comprobaron las diferencias físicas entre las etnias, las características del dimorfismo sexual, las relaciones de parentesco y el proceso de divergencia genética; se evaluaron los efectos de la deriva génica y la migración en general y en particular, entre grupos y entre grupos por sexo. Además, se infiere la existencia de circuitos y territorios de interacción más probables y la posible pauta de residencia matrilocal. La mayor variabilidad genética se conservaba en los sexos de cada etnia.
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