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ANALISISDE ADNmt DE RESTOSESQUELETALESDEL
SITIOARQUEOLOGICO DE TIWANAKU Y SU RELACION
CON EL ORIGEN DE SUSCONSTRUCTORES

MDNA ANALYS S OF SKELETAL REMAINS FROM THE ARCHAEOLOGICAL
STE OF TIWANAKU AND ITSRELATION TO THE ORIGIN OF ITSBUILDERS

Francisco Rothhammer*, Mauricio Moraga**, Mario Rivera***, Calogero M. Santoro****,
Vivien G. Sanden****, Federico Garcia** y Pilar Carvallo*****

Lashipotesis sobre el origen delas poblaciones que construyeron Tiwanaku basadas en informacién linguisticay etnohistéricason
contrastadas haciendo uso de ADN mitocondrial antiguo, aislado de restos esquel etales. Se analizaron 18 muestras delas cuales 13
rindieron amplificados paralos marcadores amerindios. Ladistribucion de haplogrupos (A: 8%, B: 15%, C: 23%, D: 23%y otros
31%) relaciona genéticamente a la poblacion estudiada con grupos amazonicos y quechuas actuales. El nimero de muestras
analizadas no permite alin una subdivision por fases cronoldgicas con el objeto de precisar mas el origen de las poblaciones
Tiwanaku. No obstante, |a distribucion de haplogrupos es significativamente diferente de aquella que caracteriza a los grupos
aymara.
Palabras claves: Origen amazonico de |as poblaciones Tiwanaku, restos esquel etales, ADNmt antiguo.

The origin of Tiwanaku popul ations hypothesized on the basis of linguistic and ethnohistorical information is tested using ancient
mtDNA extracted from skeletal remains. 18 samples were analyzed of which 13 could be typed for amerindian haplogroups whose
distribution (A: 8%, B: 15%, C: 23%, D: 23%y otros 31%) rel ates genetically the remains from Tiwanaku to extant amazonian and
quechua populations. The number of analyzed samplesis still to small to allow a subdivision by chronological phasesin order to
establish more precisely the origin of the Tiwanaku popul ation. Nevertheless, the haplogroup distribution is significantly different

from the distribution that characterizes the aymara.

Key words: Amazonian origin of Tiwanaku populations, skeletal remains, ancient mtDNA.

La primera descripcion del sitio arqueol 6gico
de Tiwanaku, para algunos investigadores uno de
los més notables de Sudamérica, fue realizada al-
rededor de 1549 por Pedro de Ciezade Leon. Este
cronista que destaca la monumentalidad de las
construcciones de piedrano se limita a este aspec-
to, sino que indaga sobre sus origenes mencionan-
do queel lugar erael centro deTitiviragodia, crea-
dor del mundo (Albarracin-Jordan 1996). Resulta
interesante destacar que Cieza de Ledn también se
refiere ala conquista de Chucuito por los lupagas
(aymaras) bajo el mando de Cari (Gisbert et al.
1987).

Larga es la lista de estudiosos que a lo largo
de 450 afios escribieron sobre Tiwanaku, resultan-
do dificil destacar los aportes de algunos, sin co-

rrer el riesgo de ser injusto con los restantes. No
obstante, es necesario indicar que fueron Stibel y
Uhle (1892) quienes realizaron un andlisis siste-
maético del sitio, relacionando de paso su origen
con el de los aymaras. Si bien las especulaciones
sobre las ruinas arquitecténicas de Tiwanaku al-
canzaron en laprimeramitad del siglo XX alturas
insospechadas (Posnansky 1945), solo las prime-
ras excavaciones sisteméaticas de Bennett (1933)
permitieron establecer una secuencia ceramica
estratigréfica. Posteriormente | as excavaciones del
Centro de | nvestigaciones Arqueol 6gicas de Tiwa-
naku lideradas por Ponce Sanginés permitieron
registrar una secuencia cultural completa. Masre-
cientemente Browman (1981), Kolata (1986), Ber-
mann (1987), Graffan (1989) y Albarracin-Jordan
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(1996), entre otros, han generado nuevos aportes
interpretativos de gran relevancia. En efecto, los
estudios realizados por Kolata (1986) en Pampa
Koani permitieron postular que el sustento econé-
mico de Tiwanaku provenia del aprovechamiento
agricolade una extensa zona de camellones ubica-
da a unos 12 km de distancia del emplazamiento
principal. Actualmente se ha postulado que una
bruscay prolongada disminucion de las precipita-
ciones ocurridaalrededor del afio 1000 a.p. produ-
jo el declinamiento y la posterior desarticulacion
del imperio.

El linglista peruano Alfredo Torero (1970,
1987) sostiene que eran cuatro lenguas las que se
hablaban en €l altiplano en el siglo XVI; estaseran
el aymara, el quechua, el puginay €l uruquilla. Las
areas geograficas de distribucion de las poblacio-
nes que poseian estos dialectos difieren de las ac-
tuales, de modo que el uruquillahabriasido habla-
do principalmente en €l area circundante al Lago
Titicaca, mientras que €l pugina estaba circunscri-
to alosAndes surcentralesincluyendo laregion de
Tiwanaku, el aymara a la regiéon del Rio Pampas
en el departamento de Ayacuchoy el quechuaala
costa y sierra centrales del Per(. Torero (1970,
2003) con base en un andlisis glotocronol égico
propone un fechado para la expansion inicial del
guechua (1.100 a.p.) y del aymara (800 a.p.). Este
autor también considera, en contraposicién a las
ideas de Stiibel, Uhley Ponce Sanginés entre otros,
gue unainvasién aymara proveniente del norte es-
taria vinculada con el ocaso de Tiwanaku, cuyos
constructores habrian sido los puginas collavinos.
Otrosinvestigadores, recurriendo fundamental men-
teainformacion etnohistérica (Bouysse-Cossagne
1987; Espinoza Soriano 1980; Gisbert et al. 1987)
difieren respecto del origen geografico de la su-
puesta invasion aymara.

Dados los avances recientes de la antropol o-
giamolecular y la experiencia que hemos ganado
€en este campo, intentaremos contrastar en este tra-
bajo las dos hipétesis basicas existentes sobre €l
origen de los constructores del imperio Tiwanaku,
realizando un andlisis de restos esquel etal es exhu-
mados en yaci mientos arqueol 6gi cos pertenecien-
tes aesta cultura

Materialesy M étodos

Las 18 muestras utilizadas fueron exhumadas
en Tiwanaku en loslugares de Akapana(3), Akapa-

na Este (4) Chiji Jawira (2), Mollo Kontu (3) y
Putuni (6), durante trabajos de terreno realizados
por Alan Kolata y colaboradores durante los Ulti-
MOS Cinco afios.

ADNmMt fue extraido a partir de fragmentos de
costillas, claviculas, falanges o diéfisis de huesos
largos. Se utiliz6 un fragmento no superior a1 cm?.
Losfragmentos de hueso utilizados fueron pulidos
de manerade eliminar lacortical externapresumi-
blemente contaminada con ADN reciente debido a
mani pulaciones previas. Posteriormente |as mues-
tras fueron fragmentadas con una herramienta de
corte eirradiadas con luz UV por 15 minutos por
cada lado. Durante todos los procedimientos se
utilizé mascarilla, delantal y guantes de latex esté-
riles desechables. Todos|os materia esdesechables
fueron cambiados muestra a muestra y tanto las
superficies como las herramientas utilizadas fue-
ron limpiadas con hipoclorito a 10% y enjuaga
das con agua bidestilada estéril. Los fragmentos
de hueso fueron pulverizados por medio de un
molino enfriado por nitrogeno liquido (Spex
CertiPrep). Losvia esde moliendade policarbonato
usados en este fueron lavados entre muestray mues-
tra, enjuagados con agua, tratados por 5 minutos
conADNzap (Ambion) paradestruir cualquier traza
de ADN y enjuagados repetidas veces con agua
bidestilada estéril. La extraccion de ADN a partir
de las muestras de hueso se realiz6 utilizando una
modificacion de la metodol ogia descrita por Hoss
y Paabo (1993). Aproximadamente0,5al gr dela
muestra, previamente pulverizada, seincubaron por
24 horasen 8 ml deEDTA 0,5M pH: 8,0, atempe-
raturaambiente con agitacion esporadica. Lamues-
tra parcialmente descalcificada se colect6 por
centrifugacion descartandose el sobrenadante. Se
agregaron 5 ml de tampo6n de digestion (tiocianato
de guanidinio 5 M, Tris-HCI pH: 7,2, 100 mM) y
se incubd a 55°C por 8 a 16 horas con agitacion.
Las muestras se centrifugaron descartandose €l
precipitado. Los sobrenadantes se trasladaron a
tubos nuevos 'y se agregaron 50 ml de suspension
de silica, incubandose por 10 minutos a tempera-
turaambiente paraunir el ADN alasilica. Lasilica
se lavo repetidas veces con tampdn de extraccion,
etanol 70% y acetona, para finalmente diluir el
ADN con tampén TE (10 mM Tris-HCI pH: 8,5;
0,1 mM EDTA). Todos los procedimientos consi-
derados en la extraccion se realizaron en un labo-
ratorio dedicado exclusivamente al procesamiento



Andlisis de ADNmt de Restos Esquel etales del Sitio Arqueol 6gico de Tiwanaku... 271

de muestras antiguas. L os equipos utilizados fue-
ron limpiados regularmente con ADNzap (Ambion)
de modo de eliminar cualquier riesgo de contami-
nacion entre muestras. Se utilizd material plastico
estéril desechable y tanto los reactivos como las
muestras se manipularon siempre bajo campanade
flujo laminar. En todas | as extracciones se incluy6
uno o dos controles blanco conteniendo sblo los
reactivos.

Debido aquelas muestras antiguas por 1o ge-
neral rinden ADN altamente degradado con ta-
mafios medios no superiores alos 150 6 200 pb
(Paabo et al.1988; Padbo 1989) se usd un grupo de
partidores disefiados de modo de amplificar frag-
mentos en el rango de 75 a 121 pb (Handt et al.
1996).

La amplificacion por PCR del ADN extraido
desde las muestras antiguas se realizo utilizando
2,5 unidades de Ampli-taq Gold ADN polimerasa
(Applied Biosystems), el tampdn suministrado con
laenzima dNTPs 200mM c/u, 25 pmoles de cada
partidor y 100 mg de BSA, con €l fin de contra-
rrestar €l efecto inhibidor sobre la tag-polimerasa
de algunos contaminantes que copurifican con €l
ADN. El programa de PCR utilizado considera:
denaturaciéninicial, 95°C por 9 minutos, 45 ciclos
de denaturacion, 93°C por 45 segundos; aparea-
miento, 55°C por 45 segundos; elongacion, 72° por
45 segundos, y elongacién final a 72°C por 3 mi-
nutos. Los productos de PCR se resolvieron por
electroforesis en gel de NuSieve-Agarosaa 3%.

Los haplogrupos A, C y D fueron analizados
mediante el uso de enzimas de restriccion. Se uti-
liz6 Hae Il para el haplogrupo A, Hinc |1 para el
haplogrupo C y Alu | para el haplogrupo D. Los
fragmentos de restriccién resultantes asi como
€l producto de PCR queincluyelaregion intergé-
nica COII/tRNAYYS del ADNmt, que define el
haplogrupo B, fueron analizados por electrofo-
resis en gel de Nusieve-Agarosa (3:1) a 3%
(FMC BioProducts). Los fragmentos de ADN se
visualizaron en el gel por tincién con bromuro de
etidio.

El andlisisdelainformaci én genéticacompren-
dio el célculo de distancias genéticas (Nel 1978).
La significacion estadistica de éstas fue obtenida
calculando probabilidades exactas utilizando el
método de Raymond y Rousset (1995). Se generd
ademas un dendrograma utilizando el método
neighbor-joining (Saitou y Nei 1987).

Resultados

Del total de 18 muestrasanalizadas, 13 rindie-
ron amplificados para algunos de los cuatro frag-
mentos de PCR polimdrficos en amerindios, per-
mitiéndonos estimar las frecuencias que presenta
cada haplogrupo a través de métodos de maxima
verosimilitud.

De las muestras hapl otipificadas 69% corres-
ponde a uno de los cuatro haplogrupos descritos
en aborigenes americanos, mientras que lasrestan-
tes (31%) resultaron negativas para |os marcado-
res estudiados. Estos Ultimos lingjes, debido a la
antigliedad de las muestras, no pueden ser atribui-
dos amestizaje, representando posiblemente nue-
vos linajes mitocondriales no descritos en pobla-
ciones recientes, presumiblemente perdidos como
resultado de los profundos cambios demogréficos
gue sufrieron las poblaciones originarias de Amé-
ricatraslallegada de losinvasores europeos. Otra
alternativa seria que se encuentren en tan bajafre-
cuenciaen las poblaciones aborigenes actual es que
no se han detectado en los muestreos realizados o
bien han sido confundidos con lingjes no ame-
rindios introducidos por flujo génico.

Las frecuencias estimadas para los cuatro
haplogrupos amerindios principales oscilan entre
el 8% parae haplogrupoA y el 23% paraloshaplo-
gruposCy D, acanzando el haplogrupo B unafre-
cuencia de 15%. Estas frecuencias difieren de las
observadas en las poblaciones aymaray atacamefia
actuales, en las cuales €l haplogrupo B representa
cercadel 60% (Rocco et a. 2002).

Las frecuencias de los haplogrupos mito-
condriales de las muestras arqueol 6gicas fueron
comparadas con frecuencias para las poblaciones
aymara, atacamefiay quechua (Rocco et al. 2002;
Rodriguez-Delfin et al. 2001) yamencionadas, asi
como con datos de poblaciones prehistéricas del
Valle deAzapa(Moragaet al. 2001) y de aborige-
nes de la Amazonia (Santos et al. 1996). La ins-
peccién delaTabla 1 revelaquelasfrecuenciasde
los cuatro haplogrupos diferencian a aymaras y
atacamefios del resto delas poblaciones, observan-
dose ademés que | os haplogruposA, B y C presen-
tan frecuencias similares en grupos tiwanakotas,
guechuasy aborigenes de laAmazonia.

LamatrizdedistanciasdeNei (Nel 1978) cons-
truida a partir de las frecuencias relativas de haplo-
grupos se muestraen laTabla 2. Resultainteresante
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Tabla 1. Frecuencia de haplogrupos amerindios de ADNmt en restos esquel etales de Tiwanaku y €l valle de Azapay en
poblaciones amazonicas, aymaras, atacamefias y quechuas contemporaneas. El tamafio de muestra para cada
poblacién se indica entre paréntesis.

Amerindian mtDNA haplogroup frequenciesin skeletal remains from Tiwanaku and Azapa Valley and in extant
indigenous populations. Sample size of each populationsis given in parenthesis.

Poblaciones Haplogrupo  Haplogrupo  Haplogrupo  Haplogrupo  Otros Autor
(N) A B C D

Tiwanaku (13) 0,080 0,150 0,230 0,230 0,310 Este estudio
Amazonas (139) 0,295 0,281 0,273 0,137 0,014 Santos et al. 1996
Quechua (19) 0,263 0,368 0,0530 0,316 0,000 Rodriguez-Delfin et al. 2001
Aymara (120) 0,075 0,567 0,183 0,158 0,017 Rocco et a. 2001
Atacamefio (24) 0,083 0,625 0,250 0,042 0,000 Rocco et a. 2001
Valle de Azapa (32) 0,313 0,219 0,313 0,031 0,125 Moragaet al. 2001

Tabla 2. Distancias de Nei (Nei 1978), calculadas a partir de |as frecuencias de los haplogrupos de ADNmt para Tiwanaku,
valle de Azapay poblaciones indigenas actuales.
Nei’s (1978) distances computed from mtDNA haplogroup frequencies for Tiwanaku, Azapa valley, and extant
indigenous populations.

Tiwanaku Amazonas Quechua Aymara Atacamefio
1. Tiwanaku
2. Amazonas 0,021
3. Quechua 0,032 0,027
4. Aymara 0,057* 0,052* 0,037*
5. Atacamefio 0,082% 0,058* 0,067* 0,002
6. ValedeAzapa 0,046 0,002 0,065* 0,082* 0,075*
*P<0,05.
constatar queladistanciaexistente entre Tiwanaku, Discusion

las pablaciones prehistéricas del Valle de Azapa,
los grupos amazdénicos y |os quechuas es pequefia
y no significativa, mientras que distancias mayo-
res se aprecian entre éstas y las etnias originarias
del norte de Chile avalando €l andlisis realizado
por inspeccion. Cabe mencionar que en lamuestra
de poblaciones prehistéricas del Valle de Azapa
predominan los grupos de los periodos arcaico tar-
dio, formativo y medio, razén que explicaria su
proximidad alas poblaciones amazdnicas. Losgru-
pos del periodo Intermedio Tardio y Tardio tien-
den a agruparse mas bien con los aymaras (Mora-
gaet al. 2003).

El dendrograma construido a partir de lama-
triz de distancias de Nei (1978) (Figural) ponede
manifiesto esta situacion y muestra a Tiwanaku
agrupado junto aquechuas, aborigenes amazonicos
y poblaciones del Valle de Azapa, sugiriendo fuer-
temente una vinculacion ancestral .

El hallazgo més interesante de este trabajo es,
sin duda, la proximidad genética de los restos
esqueletales de Tiwanaku a los quechuas 'y a los
aborigenes de la Amazonia, deducida a partir de
distancias no significativas.

AUn cuando el nimero de individuos analiza-
dos es relativamente pequefio y podria en conse-
cuencia ser motivo de dudas sobre los resultados,
nuestra experiencia indica que la distribucion de
haplogrupos mitocondriales es poco sensible are-
ducciones del tamafio muestral. Por otra parte, es-
tudios realizados en el Valle de Azapaindican que
a partir del periodo Medio aumenta significativa-
mente la frecuencia del haplogrupo B, que es ca
racteristico de los aymara, coincidiendo con una
posible llegada de este grupo étnico a altiplano
(Moraga et a. 2003). A su vez estudios genéticos
realizados en restos 6seos del cementerio tiwa-
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Figura 1. Dendrograma neighbor-joining construido a partir de distancias de Nei (1978).

Neighbor-joining dendrogram based on Nei’s distances (1978) .

nacota de Tiraska por miembros del Proyecto Bo-
liviano-Finlandés para la Amazonia Boliviana
avalan nuestros resultados (Korpisaari, comunica-
cion personal).

Por otra parte, es preciso agregar que parte de
lasdiferenciastambién podrian ser explicadas con-
siderando el tiempo transcurrido, los posibles mo-
vimientos poblacionales en €l areade Tiwanaku y
la marcada disminucion del tamafio de las pobla-
ciones andinas después delallegadadelosinvaso-
res europeos. En efecto, no podemos descartar que
muestras mayores obtenidas en otros sitios de la
region de Tiwanaku arrojen resultados algo dife-
rentes.

No obstante, |as distancias separan consisten-
te y significativamente a tiwanacotas, quechuasy
grupos amazonicos, de aymaras y atacamefios in-
dicando un origen diferente. En efecto, nuestros
resultados avalan la hipotesis de un origen no
aymara de los constructores de Tiwanaku. Infor-
macin reciente obtenida por nuestro grupo detra-
bajo y basada en €l andlisis de ADNmt vincula a
aymarasy atacamefios mas bien agrupos de habla
pano del Chaco fortaleciendo la hipétesis linglis-
ticade Torero (1987) que sostiene que los aymaras
habrian llegado al altiplano cercadel 1.100 a.p.

SegunAlbarracin-Jordan (1996) no existe evi-
dencia de cambios bruscos, sino que mas bien se
observa una continuidad arqueolégica entre

Tiwanaku y Uma-Pacajes, avalando la tesis de
Kolata (1993) respecto deladegradacion climética,
y restando soporte a la hipétesis de que una inva-
sion aymara post-Tiwanaku habria estado relacio-
nada con su desarticulacion. A partir de esta de-
gradacion se habrian estructurado en el érea
circum-Titicacagrupos politicos con participacion
aymara, que podrian haber enfrentado primero a
losincay luego alos europeos.

Lasimilitud encontradaentre quechuasy Tiwa-
naku no indica necesariamente que los primeros
estén vinculados a la construccion de lo que ac-
tual mente seencuentraen el sitio arqueol gico. Tam-
bién es posible que quechuas y tiwanakotas hayan
compartido ancestros comunes cuyo origen es la
region selvéticade Bolivia, como insintan recien-
tes estudios de ADNmt realizados por nosotros.

No cabe duda de que nuevas (y también anti-
guas) hipotesis basadas en €l andlisis de informa-
cién arqueol égicay bioantropol 6gica podran aho-
ra ser contrastadas utilizando el ADNmt antiguo
como herramienta. Los vinculos de las poblacio-
nes prehistdricas andinas con la floresta tropical,
sorprendentemente poco ponderadas, constituyen
un buen modelo parallevar a cabo este proposito.
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