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REVISION DE LA IDENTIDAD DE LOS CAMELIDOS
PREHISPANICOS ANDINOS MEDIANTE ESTUDIOS DE
OSTEOMETRIA Y ADN ANTIGUO!

REASSESSMENT OF THE IDENTITY OF PRE-HISPANIC ANDEAN CAMELIDS
THROUGH OSTEOMETRIC AND ANCIENT DNA STUDIES

Victor F. Vdsquez Sdnchez* y Teresa E. Rosales Tham?

Se analizaron mediante osteometria, 223 primeras falanges de camélidos que proceden de seis sitios moche de la costa norte del
Pert, para evaluar la eficacia de la clasificacién por osteometria, obteniéndose con esta técnica la identidad de una especie de
camélido grande, asignado a Lama glama “llama”, y otro con la identidad de Vicugna pacos “alpaca”. Se han obtenido mediante
el andlisis de la gradiente de tamafio de las muestras de P1 analizadas, grupos de estas falanges que solapan los gradientes de los
grandes camélidos (llamas) y pequefios camélidos (alpaca) lo que indica que la osteometria tiene limitantes por la clasificacién de
muestras que no pueden ser diferenciadas entre grandes o pequenas, debido a las desventajas de la base moderna de datos, la clina
zooldgica evolutiva y posiblemente la hibridacion preconquista entre los camélidos domésticos. Una muestra de primeras falanges
de Huaca de la Luna sometida a andlisis de ADN con marcadores de microsatélites, mostré una evolucion particular de estos
camélidos mochica, porque mostraron diferencias significativas en los perfiles de los alelos antiguos amplificados, que presentaron
ausencia de bandas tartamudas (stutter DNA), en comparacion con los alelos de ADN moderno de Lama glama, que si presentan
el tipico tartamudeo del ADN lo cual ha sido interpretado como una evolucién a través del tiempo de los camélidos domésticos.
Palabras claves: primera falange, osteometria, ADN antiguo, microsatélites, ADN tartamudeo, camélido doméstico.

A total of 223 first phalanges of camelids from six Moche sites on the northern coast of Peru were analyzed through osteometry to
evaluate the effectiveness of osteometry classification. This technique yielded the identity of one large camelid species, assigned to
Lama glama (llama), and another to Vicugna pacos (alpaca). By analyzing the size gradient of the P1 samples analyzed, groups of these
phalanges were observed to overlap within the ranges of both large camelids (1lamas) and small camelids (alpaca). This indicates that
osteometry presents limitations when classifying samples that cannot be clearly distinguished as large or small, due to factors such as
the disadvantages of the modern database, the evolutionary zoological cline, and possibly pre-conquest hybridization among domestic
camelids. A sample of first phalanges from Huaca de la Luna, subjected to DNA analysis using microsatellite markers, revealed a
particular evolution pattern among these Moche camelids. Significant differences were found in the profiles of the amplified ancient
alleles, which showed an absence of stuttering bands, in contrast to the modern DNA alleles of L. glama, which display the typical
stuttering DNA pattern. This has been interpreted as evidence of evolutionary changes over time in domestic camelids.
Key words: First phalanx, osteometry, ancient DNA, microsatellites, stuttering DNA, domestic camelid.

Una de las dificultades que existe actualmente para
diferenciar a nivel osteoldgico los restos de las cuatro
especies de camélidos sudamericanos en funcién de
algunos huesos completos o fragmentos de huesos en el
drea andina, es uno de los retos que la zooarqueologia
ha tenido que abordar utilizando principalmente dos
métodos: osteometria y andlisis de ADN antiguo.

Hay escasas caracteristicas osteoldgicas que
sirven para identificar huesos de camélidos de origen
arqueoldgico, a nivel de especie, y una buena cantidad
de investigaciones se han desarrollado utilizando los
andlisis osteométricos, basdndose generalmente en
Kent (1982), esto en razén que los restos de camélidos
en el drea andina son numerosos y es la Unica base
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de datos con sustento estadistico de multivariables
con sustento discriminante. En menor cantidad se
han utilizado andlisis de ADN antiguo, porque estos
estudios se enfocan en identificar a nivel molecular los
restos 6seos y tratar de seguir aclarando la filogenia
de las cuatro especies de camélidos sudamericanos
y el problema de la hibridacién pre-conquista o post-
conquista (Diaz-Lameiro et al. 2022; Fan et al. 2020;
Wheeler et al. 1995).

Este problema viene siendo reconocido desde
la década de 1970 y ha sido estudiado mediante la
morfologfa, presencia/ausencia de esmalte de los
dientes (especialmente los incisivos, Wheeler 1982),
osteometria, los tamafios pequefio y grande de los
dos grupos (Kent 1982; Miller 1979; Wing 1972).
Durante los estudios osteométricos se ha demostrado
que hay confiabilidad en distinguir las formas
silvestres, guanaco y vicufia; pero las diferencias
entre las formas domésticas y los relacionados
silvestres, los resultados no son concluyentes a pesar
de las estadisticas.

Hay una desventaja principal en todo este
problema, y es que las variaciones morfométricas que
estan registradas para el material zooarqueolégico
prehispanico son mayores a las medidas de los datos
modernos para las cuatro especies de camélidos
sudamericanos, lo cual impide una identificacion
confiable de los restos arqueolégicos.

Por otro lado, estd la genética de las cuatro
especies de camélidos sudamericanos, donde los
estudios con ADN mitocondrial, incluyen dos
subespecies de guanaco: Lama guanicoe cacsilensis
en la parte norte, y Lama guanicoe guanicoe, la
cual incluye a L. g. guanicoe, L. g. huanacus 'y L.
g. voglii, que se ubican en el sur (Gonzdlez et al.
2006; Wheeler 2012, 2016), y dos de vicufia, Vicugna
vicugna mensalis en el norte y Vicugna vicugna
vicugna en el sur (Marin et al. 2006).

Hay un consenso actual, segtin los datos
zooarqueoldgicos, que existen varios sitios de
domesticacién independientes para la llama y alpaca,
uno de ellos en el altiplano central peruano, entre
6000 y 5500 afios AP (Wheeler 1985), otro en los
andes centrales del sur y puna de Argentina, y en
los alrededores del lago Titicaca, entre 4400 y 2000
afios AP (Mengoni Goifialons y Yacobaccio 2006).
Luego de su domesticacion en la puna, hay restos
de llamas y alpacas en sitios arqueoldgicos de valles
interandinos del Perd y evidencias importantes de
crianza de llamas y alpacas en la costa norte, con
fuerte énfasis en sitios mochica y chimi (Shimada

y Shimada 1985; Vasquez et al. 2003; Vasquez et
al. 2020).

Ante los problemas de una identificacién
confiable, primero, Wing (1972) concluye que
guanacos y llamas se agrupan juntos como grandes
camélidos, a diferencia de un grupo pequefio, donde
estan las alpacas y vicufias. El denominador comtn
de estas dos agrupaciones, es que ambos grupos
incluyen, el ancestro silvestre y la forma doméstica,
siendo esta situacion lo que impedia diferenciar la
especie que estaba representada, por lo tanto, se
siguié la norma de clasificacién grupo grande y
grupo pequefio (Miller 1979).

Posteriormente, el trabajo de Kent (1982) demostrd
que la primera falange delantera proporcionaba la
mayor confiabilidad (100%), para identificar las
cuatro especies de camélidos, mediante un analisis
de multivariables (Kent 1982), utilizindose para
diversos estudios osteométricos de varios yacimientos
arqueoldgicos costeros y de la cordillera de los andes
(Miller y Gill 1990; Vasquez et al. 2003; Vasquez et
al. 2020; entre otros).

Recientemente y utilizando las cinco variables que
se evalian para la clasificacién anatémica y taxonémica
a partir de las primeras falanges y mediante un enfoque
de aprendizaje automatico basado en el algoritmo
k-NN, se han clasificado a un determinado individuo,
dentro de un grupo en funcién de la similitud y la
variacion de tamafio entre las muestras modernas y
arqueoldgicas, y las diferencias se evaluaron mediante
un andlisis de varianza. Este método fue utilizado
para evaluar muestras modernas y arqueoldgicas, de
estas dltimas se han utilizado muestras de Huacas de
Moche, El Brujo, Cerro Chepén, Pachamachay, Huaca
Amarilla, Chiripa, Khonkho y Alero Deodoro Roca.
Sin embargo, las conclusiones del estudio indican que
laidentificacion es precisa para los taxones silvestres,
siendo ineficaz para separar con precision las formas
domésticas (Le Neun et al. 2023).

Con las técnicas de ADN antiguo, se han realizado
algunos trabajos que han permitido evaluar primero
las diversas hipdtesis sobre el origen de las especies
domésticas e identificar mediante esta técnica algunos
huesos de camélidos de algunos sitios arqueoldgicos.
Diaz-Maroto et al. (2021) hace mencién de estas
hipétesis, primero indicando que las llamas fueron
domesticadas a partir de guanacos y las alpacas a
partir de vicufias, segundo, que las llamas fueron
domesticadas de los guanacos, y que las alpacas
derivan de una hibridacién entre llamas y vicuiias,
tercero, que llamas y alpacas, fueron domesticadas
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de guanacos, mientras que la vicufia nunca fue
domesticada, y cuarto, que la llama y la alpaca
evolucionaron a partir de ancestros silvestres extintos,
y que guanaco y vicufia nunca fueron domesticados,
indicando que estas hipdtesis fueron revisadas por
Wheeler et al. (1995).

Recientes estudios de Diaz-Lameiro et al.
(2022) y a partir del andlisis de ADN antiguo de
muestras de camélidos sudamericanos provenientes
de dos sitios arqueoldgicos, uno en Bolivia y otro en
Ecuador, sefialaron que la herencia materna de los
huesos de alpaca estudiados, provenia del guanaco
para estos individuos. Por otro lado, y con muestras
del sitio arqueoldgico de Iwawi en Bolivia, cerca del
lago Titicaca, se encontré contribucién materna de
ambos camélidos silvestres, es decir del guanaco y
vicufia. Estos resultados resultan controversiales y
contrastan con una de las hipétesis propuestas, pero
otros estudios siguen proponiendo que la llama fue
domesticada del guanaco y la alpaca de la vicufia
(Fan et al. 2020).

Por lo tanto, el futuro de los analisis de ADN
antiguo estd enfatizado en dilucidar los origenes
evolutivos, distribucion de introgresién de las
especies en estudio, la historia demografica desde
la domesticacion hasta la actualidad, incluida la
conquista espafiola, y en el caso de las especies
domésticas, los genes seleccionados durante el
proceso de domesticacion y el resultado de una posible
hibridacién, con sus implicancias. Ademds, y tal
como lo han demostrado los estudios combinados de
osteometria y ADN antiguo, en validar los resultados
morfoldgicos a partir de los resultados del ADN
antiguo (Diaz-Maroto et al. 2021).

El caso de los estudios del sitio Tuldn en el norte
de Chile, indicaron que los andlisis morfolégicos
oseos indicaron que el astrigalo tiene un mayor
poder discriminatorio para diferenciar entre animales
mads grandes (Lama) y pequefios (Vicugna), como lo
refleja la discontinuidad en las medidas de tamafio
entre los grupos. Mientras que la falange delantera
también tiene un buen poder discriminatorio entre
los dos grupos, pero hay muestras entre ellos que
no podriamos clasificar como animales pequefios o
grandes, siendo un grupo indeterminado. Sin embargo,
los resultados de 130 mitogenomas de camélidos
antiguos y modernos ubican a la gran mayoria de
las muestras antiguas en los clados esperados segtin
la morfologia 6sea, donde las muestras de huesos de
animales de gran tamafo y las de tamafio intermedio
se agruparon con muestras modernas de Lama (95%),

a excepcion de dos muestras que se agruparon con
el clado de Vicugna vicugna. Lo contrario también
ocurri6 con la mayoria de las muestras de huesos
de animales de tamafio pequefio que se agruparon
en el Clado 4 (80%) de la vicuiia, con la excepcién
de tres muestras agrupadas con Lama (Diaz-Maroto
etal. 2021).

Con este panorama sobre la identificacién de los
restos 6seos de camélidos de los sitios arqueoldgicos
andinos, el método cuantitativo, en este caso el
osteométrico, atin no es concluyente, y solo podemos
separar los grupos de grandes camélidos y grupo de
pequeiios camélidos.

Este trabajo es importante porque valida en forma
mayoritaria los resultados de la osteometria, y los
discutiremos mds adelante conjuntamente con otros
trabajos de ADN antiguo en restos 6seos de camélidos.

Metodologia
Osteometria y muestras arqueologicas

Las muestras de primeras falanges delanteras
provienen de seis sitios de la época moche tardio (650
a 700 anos DC.), de la costa norte del Perd, tenemos:
Sipan, con un total de 90 primeras falanges, Cerro
Chepén con 22 primeras falanges, Huaca Colorada con
42 primeras falanges, Huaca del Sol con 19 primeras
falanges, Huaca de la Luna con 34 y Guadalupito con
16 primeras falanges (Figura 1). Todas las muestras
fueron recuperadas de las excavaciones de los seis
sitios y fueron analizados entre 2007 y 2016. Los
andlisis se hicieron en el laboratorio del Centro de
Investigaciones Arqueobioldgicas y Paleoecoldgicas
Andinas-ARQUEOBIOS, con sede en la ciudad de
Trujillo-Peru.

Osteometria y analisis discriminante

Las cinco medidas para las primeras falanges
de camélidos, propuestas por Kent (1982) medidas
para las muestras de los seis sitios, son:

- P1V1: Longitud mdxima

- P1V2: Ancho medio-lateral de la superficie
articular proximal

- P1V3: Ancho dorso-plantar de la superficie
articular proximal

- P1V4: Ancho plantar de la superficie articular
distal

- P1V5: Ancho dorso-plantar de la superficie
articular distal
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Figura 1. Ubicacion de los sitios mochica estudiados en la costa norte del Pert (cortesia de Nicolas Tripcevich, Universidad de
California, Berkeley).

Location of the Moche sites studied on the north coast of Peru (Courtesy of Nicolas Tripcevich, University of California, Berkeley).
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Estas medidas toman en cuenta a Driesch (1976) y
Kent (1982). Antes de realizar la osteometria, se tuvo
en cuenta que las primeras falanges (P1) estuvieran
bien fusionadas, sin termo-alteracion y meteorizacion,
ademds de separadas en delanteras y traseras.

La especificidad y reproducibilidad de cada
medida depende de la precision en la toma de las
cinco variables, en las diversas direcciones y dngulos
de los planos de estas. Las cinco variables medidas
fueron tomadas tres veces para asegurar la precision
de estas y se utiliz6 el promedio de las tres. Las
medidas se realizaron con un calibrador digital de
marca Mitutoyo (Mitutoyo American Corporation,
Japoén), con precision de = 0,05 mm. Los datos de las
medidas promediados fueron ingresados en una hoja
de calculo Excel de Microsoft Office 2019, donde se
habia incluido las féormulas para cada especie y para
las cinco variables de ambas falanges (delanteras y
traseras) y sometidas a un andlisis discriminante.

El valor mds alto obtenido del coeficiente de
clasificacion para las medidas de cada falange en las
férmulas es la que sefiala a que especie corresponde
la falange. Adicionalmente los valores obtenidos de
las variables P1V2 (ancho proximal latero medial)
y P1V3 (ancho proximal anteroposterior) para cada
caso, fueron impuestas en un diagrama bivariado para
observar cuales falanges clasifican en el grupo de los
grandes camélidos (guanaco y llama) y cuales en el
grupo de los pequefios camélidos (vicufia y alpaca).

Una vez obtenidos los coeficientes de clasificacion
para cada falange y observadas aquellas falanges que
clasifican en su respectivo grupo (grande y pequefio),
se identificaron aquellas que ocupan espacios
intermedios entre ambos grupos, entendiéndose que
estas falanges no tienen bien definida su clasificacion,
por desventajas de la base de datos de Kent (1982).

Estadisticas descriptivas (x, maximos, minimos
y rangos) de P1V2y P1V3

Se realizaron estadisticas descriptivas de P1V2 'y
P1V3, con la finalidad de conocer los promedios de
las medidas, tamafios mdximos y minimos, para cada
grupo identificado, donde la osteometria a clasificado,
Lama glama (grupo grande) y Vicugna pacos (grupo
pequefio) para las muestras de cada sitio, y conocer a
partir de las muestras medidas, si hay la posibilidad
de la presencia de llamas y alpacas, y asi hacer las
comparaciones entre sitios.

Con los valores obtenidos de los coeficientes
de clasificacion y los diagramas bivariados, se

identific6 augellas primeras falanges que clasifican
parael “grupo grande” (guanaco y llama) y el “grupo
pequeio” (alpaca y vicufia).

Aquellos valores de los coeficientes de clasificacion
bien definidos fueron contrastados con la ubicacién
de estas primeras falanges en su respectivo grupo
en los diagramas bivariados, y ubicando la medida
propuesta para ambas variables por Kent (1982) tanto
para la llama y alpaca, y poder observar aquellas
falanges que mas se acercan a las medidas propuestas
por Kent (1982) para ambas especies, siendo que
las formulas discriminantes provienen de la base de
datos del mismo autor.

Una vez obtenidos estos diagramas, se observaron
aquellas falanges que mds se aproximan a la medida
promedio de la llama y alpaca, y permitiendo observar
aquellas falanges que no estdn ubicadas en la gradiente
de tamafio de Kent (1982), y que sobrepasan este
gradiente y hacen un solapamiento en su ubicacion, lo
que implica una identificacion dudosa y problematica.

Analisis de ADN antiguo de primeras falanges
de Huaca de la Luna

Entre los afios 2004 y 2006 se hicieron andlisis de
ADN antiguo de 30 primeras falanges de camélidos
que procedian de las excavaciones de la Zona Urbana
Moche, en Huaca de la Luna. Este material tiene
una filiacién cronoldgica sefialada para las dltimas
fases ocupacionales de la época Moche, es decir
de aproximadamente los 700 a 750 afios DC. Esta
muestra fue medida osteometricamente para conocer
su identidad antes del andlisis de ADN antiguo.

Extraccion, Amplificacion, Clonacion y
Secuenciacion

La extraccién del ADN se realiz6 con el método
modificado de Yang et al. (1998), siendo las muestras
de hueso en polvo (0,2 mg) mezcladas con 1.800 pl
de tamp6n de extraccién (EDTA 0,5 M, pH 8,0, SDS
al 0,5% y Proteinasa K 100 pg/ml) y luego incubadas
en tubos de 2 ml como minimo 48 horas a 56°C en
agitacién continua. El tiempo de incubacion continu6
hasta que el polvo de hueso pareciera transparente
(de 1 a 5 dias) (Yang et al. 1998). Todos ellos fueron
extraidos tres veces (Cooper y Poinar 2000).

Los tubos se centrifugaron durante 10 min a
5.000 rpm. El sobrenadante se transfiri6 a tubos de
1,5 ml y se purific6 dos veces con fenol/cloroformo/
alcohol isoamilico tamponado (25/24/1) y una vez con
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cloroformo. El sobrenadante se transfirié a una columna
Microcon 100 (Millipore). Se perseverd en concentrar y
purificar el ADN a 4 °C. Las extracciones se realizaron
en una sala dedicada exclusivamente al procesamiento
de ADN antiguo e incluyeron un control negativo para
comprobar si habia contaminacién exdgena.

El resultado de la extracciéon se comprobd
mediante amplificacién por PCR de una secuencia
de microsatélites especifica de la especie, como:
LCAS, LCAS, LCA19 (Penedo et al. 1998) de
aproximadamente 200 pb. La amplificacién se llevé a
cabo en un volumen de reaccién de 10 pl (1x tampén,
MgCL? 2 mM, 0,1 um de cada cebador, dANTP 0,2
mM, 0,1 pg/ul de BSA, 0,01 U de polimerasa TaqGold
Taq (Applied Biosystems) y 2 ul del producto de
extraccién. Los ciclos de la PCR se iniciaron con
10 min a 95 °C, luego los ciclos se iniciaron con 30
s de desnaturalizacién a 95 °C, seguidos de 45 s de
hibridacién y finalmente 45 s de elongacién a 72 °C.
Después de 40 ciclos, se realizaron cinco minutos
adicionales. Se dejé para elongacién a 72 °C. El
producto de la PCR se cargé en geles de agarosa
al 1,5% y se verific6 la amplificacién después de
la electroforesis. Todas las reacciones de la PCR
incluyeron un control negativo y uno positivo.

Todos ellos fueron amplificados tres veces (Taberlet
et al. 1996; Waits et al. 1998). El procedimiento de
tubos multiples representa el mejor enfoque para
obtener genotipos confiables cuando se utilizan
muestras con cantidades de ADN muy pequefias
y desconocidas. Por lo tanto, el procedimiento de
tubos muiltiples debe utilizarse sistemdticamente al
genotipar loci de ADN nuclear de fésiles, especimenes
de museo o muestras arqueoldgicas.

Las marcas fluorescentes que se utilizaron para el
genotipado fueron: Fam, Tet y Hex. Los fragmentos

de PCR se ejecutaron en un analizador genético
ABI PRISM 3700 siguiendo las instrucciones del
fabricante. El genotipado se realiz con el software
GeneScan Analysis 2.0.1 (Perkin Elmer).

El método mds ampliamente utilizado es la
construccién de genotecas enriquecidas (Brown
et al. 2001; Carleton et al. 2002). los fragmentos
utilizados para construir la genoteca son ricos en
microsatélites. En este caso el ADN digerido se une
a ligadores, que sirven como lugares de unién para
los primers en la amplificacién por PCR y permiten
su posterior ligacién al vector. El siguiente paso
consiste en la hibridacion de sondas marcadas,
generalmente con biotina, a regiones del ADN con
microsatélites, y al mismo tiempo la unién de estas
sondas a bolas magnéticas. Esta mezcla es sometida
aun campo magnético, se pueden capturar y separar
fragmentos ricos en microsatélites, para su posterior
clonacion. Se clonaron y secuenciaron los fragmentos
amplificados de LCAS para tres muestras diferentes, y
posteriormente se sometieron a BLAST para obtener
los resultados.

Resultados

Osteometria:Estadisticas descriptivas de P1V2 y
P1V3 de falanges clasificadas por osteometria como
Lama glama (Tabla 1, Figura 2) y Vicugna pacos
(Tabla 2, Figura 3).

Diagramas bivariados P1V2 vs P1V3: Estos
diagramas permiten observar los espacios que
ocuparon los tres grupos de camélidos identificados
mediante su gradiente de tamafio en funcioén de la
base de datos moderna de La Raya, estudiadas por
Kent (1982).

Tabla 1. Promedios, mdximos, minimos de las medidas de P1V2 y P1V3 de las falanges clasificadas como Lama glama de los
seis sitios mochica de la costa norte del Perd.

Averages, maxima, and minima of the P1V2 and P1V3 measurements of the phalanges classified as Lama glama from the six
Moche sites on the north coast of Peru.

Sipén Cerro Chepén  Huaca Colorada  Huaca del Sol  HuacadelaLuna  Guadalupito
Descriptor
P1v2 PI1V3 PIV2 PIV3 PIV2 PIV3 PIV2 PIV3 PIV2 PIV3 PIV2 PIV3
Promedio 20,52 18,59 19,31 17,39 20,11 1885 21,69 19,97 1991 18,08 20,03 18,05
Maiximo 22,53 20,5 19,64 18,75 21,19 19,64 22,73 21,51 21,74 19,82 20,26 18,68
Minimo 19,6 16.08 19,31 16,16 1931 18,18 2035 17,56 18,02 1574 1991 16,49
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Figura 2. Promedios, mdximos y minimos de P1V2 y P1V3 de falanges identificadas como Lama glama segun sitios.

P1v2

CERRO CHEPEN HUACA COLORADA HUACA DELSOL

P1V3 P1v2

Lama glama

P1V3

P1v2 P1V3

W PROMEDIO = MAXIMO = MINIMO

P1v2 P1V3

HUACADELALUNA

Averages, maxima, and minima of P1V2 and P1V3 of phalanges identified as Lama glama by sites.

Tabla 2. Promedios, maximos, minimos de las medidas de P1V2 y P1V3 de las falanges clasificadas como Vicugna pacos de

los seis sitios mochica de la costa norte del Perd.

P1v4

P1VS

GUADALUPITO

Averages, maxima, and minima of the PI1V2 and P1V3 measurements of the phalanges classified as Vicugna pacos from the six
Moche sites on the north coast of Peru.

Sipén Cerro Chepén ~ Huaca Colorada ~ Huaca del Sol Huefjnc;e la Guadalupito
Descriptor
PIv2  PIv3 Plv2 Plvd Plv2 PIv3 Plv2 Plvd PIlv2 PIv3 Plvd PIvS
. 18,65 16,69 17,25 1553 1799 16,26 18,01 16,34 1794 16,05 18,01 16,34
Promedio
. 20,38 18,68 18,8 16,84 20,2 18,75 19,01 1741 1954 17,74 19,01 1741
Miximo
. 16,1 14,24 15,7 13,53 15,68 13,35 17,35 1502 16,07 14,09 1735 15,02
Minimo
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Figura 3. Promedios, maximos y minimos de P1V2 y P1V3 de falanges identificadas como Vicugna pacos segin sitios.

Averages, maxima, and minima of P1V2 and P1V3 of phalanges identified as Vicugna pacos by site.

Sipdn

El diagrama fue obtenido a partir del andlisis de
90 P1 de la temporada de excavaciones del afio 2008.
Segun las féormulas discriminantes se clasificaron 30
P1 como Lama glama, 2 P1 como Lama guanicoe,
56 P1 como Vicugna pacos, y 2 P1 como Vicugna
vicugna (Figura 4).

Cerro Chepén

En este sitio se analizaron 22 P1, de las cuales 5
clasificaron como Lama glama y 17 como Vicugna
pacos (Figura 5)

Huaca Colorada

Con los materiales de la temporada 2010, de un
total de 42 P1 se identificaron 6 P1 correspondientes
a Lama gama, y 36 Pl a Vicugna pacos
(Figura 6).

Huaca del Sol

En la Huaca del Sol a partir de 19 P1, se
identificaron dos P1 para Lama glama, seis P1 para
Lama glama, 10 P1 para Vicugna pacos y una P1
para Vicugna pacos que discutimos mds adelante
(Figura 7).

Huaca de la Luna

Para la temporada 2004 de este sitio se analizaron
34 P1, identificdndose una P1 para Lama guanicoe,
11 P1 para Lama glama, 19 P1 para Vicugna pacos
y tres para Vicugna vicugna (Figura 8).

Guadalupito

De una muestra de 16 P1 de la temporada
2008, se identificaron dos P1 para Lama guanicoe,
tres para Lama glama, y 11 P1 para Vicugna pacos
(Figura 9).
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Figura 4. Diagrama bivariado de las medidas de P1V2 vs P1V3 de las falanges de Sipén.

Bivariate plot of P1V2 vs. P1V3 measurements of the phalanges from Sipdn.
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Figura 5. Diagrama bivariado de las medidas de P1V2 vs P1V3 de las falanges de Cerro Chepén.

Bivariate plot of P1V2 vs. P1V3 measurements of the phalanges from Cerro Chepén.
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Figura 6. Diagrama bivariado de las medidas de P1V2 vs P1V3 de las falanges de Huaca Colorada.

Bivariate plot of P1V2 vs. P1V3 measurements of phalanges from Huaca Colorada.
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Figura 7. Diagrama bivariado de las medidas de P1V2 vs P1V3 de las falanges de Huaca del Sol.

Bivariate plot of P1V2 vs. P1V3 measurements of the phalanges from Huaca Colorada.
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Figura 8. Diagrama bivariado de las medidas de P1V2 vs P1V3 de las falanges de Huaca de la Luna.

Bivariate plot of P1V2 vs. P1V3 measurements of the phalanges from Huaca de la Luna.
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Figura 9. Diagrama bivariado de las medidas de P1V2 vs P1V3 de las falanges de Guadalupito.

Bivariate plot of P1V2 vs. P1V3 measurements of the phalanges from Guadalupito.
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ADN antiguo de P1 de Huaca de la Luna: Las
muestras empleadas fueron: 63, 223, 321, 583, 609
y 613, las cuales se pueden observar en la Tabla 3,
con su identificacién por osteometria.

Extraccion y Amplificacion de ADN antiguo

Los extractos de ADN obtenidos rindieron buenas
concentraciones, asi en la muestra 223 se midieron

Tabla 3. Datos osteométricos de las muestras de P1 delanteras y traseras, y su identificacion, utilizadas en el estudio de ADN antiguo.

Osteometric data of the fore- and hindlimb P1 samples, and their identification, used in the ancient DNA study.

Primeras falanges delanteras

Contexto Taxa
X identificado
P1VI P1V2 PIV3 PIV4 PIV5 CCG CCL CCA ccv
(63) CA27/35A 63,26 19,22 16,83 1521 15,04 229,15 242,78 246,62 243,51 Alpaca
Rell de Intrus
(321) CA35/4 73,73 21,74 19,82 18,49 16,68 317,4416 324,375 312,092 306,3781 Llama
Rell Batan
Efeol?)[)(;AM/” 55,11 16,97 1534 138 13,56 1352471 166,43 183,009 177,2034 Alpaca
(613a). CAITHAA 64,04 18225 17,7 16,49 16,28 165,6157 202,015 211,708 200,0862 Alpaca
Rell Piso 1
(223) .CA35/13B 63,36 19,94 17,54 16,97 16,2 201,7635 232,762 235,45 221,877 Alpaca
Rell Piso 6B
Primeras falanges traseras
Context Taxa
ontexto identificado
PIVI P1V2 PIV3 PIV4 PIV5 CCG CCL CCA ccv
Sj?l’i?lig 60,46 19,66 16,35 1446 14.6 293,7244 301,72 304,341 296,6579 Alpaca

concentraciones de 79,8 ng/uL. Los resultados de las
extracciones fueron analizados mediante amplificacion
por PCR, con tres marcadores de microsatélites
especificos para camélidos: LCAS, LCA8 y LCA19
(Penedo et al. 1998) los cuales tienen 200 bp. Los
productos de la PCR después de 40 ciclos con diferentes
tiempos y temperaturas, fueron cargados en geles de
agarosa al 1,5% en donde se incluyeron inicialmente
seis muestras de falanges (613, 583, 63, 321,223 y
609), un control negativo y un control positivo que
era ADN extraido de sangre de Lama glama “llama”.
Los controles de extracciones por amplificacién de
microsatélites resultaron positivos. En la Figura 10 se
muestra los fragmentos amplificados del microsatélite

LCA19, tanto de diferentes muestras del yacimiento,
como de fragmentos distintos de una misma muestra.

Por otro lado, se hizo pruebas con el microsatélite
LCAL19, y estas consistieron en realizar tres PCR
independientes (tres veces) para las muestras 613
(carriles 2, 3y 4) y 609 (carriles 5, 6 y 7) con el
objetivo de validar nuestras amplificaciones y cumplir
con los criterios de autentificacion del ADN antiguo
(Cooper y Poinar 2000). Los resultados indican
que se obtuvieron amplificaciones positivas en las
muestras antiguas, lo mismo con el material moderno
y ninguna amplificacién con el control negativo, lo
cual descarta que los experimentos tuvieran algin
tipo de contaminacion exdgena (Figura 11).
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Figura 10. En la imagen se observa un gel de agarosa al 2% donde se colocaron 5 ul de los amplificados del

microsatélite de LCA 19. Carriles: 1 — ladder 100pb, 2 — 613, 3 — 583, 4 — 63, 5 — 321, 6 — 223, 7 - muestra de
sangre (positivo), 8 - es un negativo de PCR.

The image shows a 2% agarose gel in which 5 ul of the LCA 19 microsatellite amplifications were placed. Lanes:
1 —100bp ladder, 2 — 613, 3 — 583, 463, 5321, 6 — 223, 7 — blood sample (positive), 8 — PCR negative.

Figura 11. En laimagen se observa un gel de agarosa al 2% donde se colocaron 5 ul de los amplificados del microsatélite
de LCA 8. Cada muestra se amplificé en tubos independientes 3 veces. Carriles: 1 —ladder 100pb, 2 - 613, 3 - 613,
4-613,5-609, 6 - 609, 7 — 609, 8 — positivo, 9 — positivo, 10 — positivo, 11 - es un negativo de PCR.

The image shows a 2% agarose gel in which 5 ul of the LCA 8 microsatellite amplifications were placed. Each
sample was amplified in separate tubes three times. Lanes: 1 — 100bp ladder, 2 — 613, 3 - 613, 4613, 5— 609,
6 — 609, 7 — 609, 8 — positive, 9 — positive, 10 — positive, 11 — PCR negative.
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Los productos amplificados fueron analizados
mediante GeneScan Analysis 2.0.1 (Perkin Elmer)
y los fragmentos resultantes de las amplificaciones
repetidas de cada microsatélite presentan idénticos
pares de bases (pb) a los que sefiala el marcador
utilizado. Los pb de los fragmentos amplificados
de las muestras arqueoldgicas, aunque diferentes
al de las poblaciones actuales se encuentran en las
zonas limitrofes del rango de pb esperado para cada
microsatélite. Otra caracteristica muy interesante en
la visualizacién de estos microsatélites con GeneScan
es la ausencia de stutter (Figura 12). Estos stutter
corresponden a pequefios nimeros de repeticiones en
el dinucleotido del microsatélite y resultan durante de
resbalamiento del proceso de amplificacion.

Supuestamente los perfiles de los microsatélites
actuales y arqueoldgicos deberian ser iguales, pero
en los primeros ensayos obtenidos no lo son, asi en la
Figura 12 el perfil de la flecha roja es de un camélido
antiguo y el perfil de la flecha verde, es la sangre de
Ilama utilizada como control positivo.

Los mismos resultados se obtuvo cuando se
analizaron los perfiles de las tres PCR independientes
que se realizaron con LCA19 en las muestras 613,
609 y el control positivo moderno, es decir seguimos
observando ausencia de los stutter en los productos
de las tres PCR independientes y presencia del stutter
en el control positivo (Figura 13).

Se ignora porque pasa esto, y para comprobarlo
se hizo secuenciar el fragmento amplificado, para
lo cual se clonaron y secuenciaron los fragmentos
amplificados de LCAS8 para 3 muestras diferentes,
que posteriormente se sometieron a BLAST y se
obtuvieron como resultados lo siguiente: (1) Los
fragmentos secuenciados son diferentes del fragmento
LCAS de Lama. (2) No hay similitud con ninguna
secuencia en GENBANK. (3) No hay similitud con
ADN mitocondrial o nuclear humano. (4) No hay
similitud con ADN mitocondrial de Lama.

Sin embargo y ante los resultados de la
secuenciacion obtenida, pensamos que estamos ante
ADN antiguo nuclear de camélido de aproximadamente

-5 EEEEEE

118 A1 fsa/ 11/

0d A SOV

150 ;8315452 115

0

EE 108: 6416453710/

Figura 12. Perfiles de microsatélites antiguos de camélido (flecha roja) mostrando ausencia de stutter y de
microsatélite moderno de camélido (flecha verde) que muestra el tipico stutter.

Ancient camelid microsatellite profiles (red arrow) showing the absence of stutter, and modern camelid microsa-

tellite profiles (green arrow) showing typical stutter.
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Figura 13. Perfiles de microsatélites antiguos de camélido obtenidos con LCA19 para tres repeticiones de PCR
en una misma muestra (N° 609), también se muestran las tres repeticiones con el control negativo y los tipicos
perfiles de microsatélites en el control positivo (ADN de sangre de llama moderna) presentando el tipico stutter.

Ancient camelid microsatellite profiles obtained with LCA19 for 3 PCR replicates in the same sample (No. 609).
The 3 negative control replicates are also shown, along with the typical microsatellite profiles of the positive
control (modern llama blood DNA), which display a typical stutter pattern.

1200 afios de antigiiedad, y es posible que las
ausencias de los stutter y el no reconocimiento de
las secuencias en Genbank impliquen una interesante
evolucion dentro de la secuencia del microsatélite,
para lo cual necesitamos en los proximos estudios,
probar con muchos mds microsatélites especificos
de camélidos sudamericanos, preferentemente de
tretranucleotidos, en lugar de diplonucleotidos.

Discusion
Osteometria

Uno de los problemas cruciales que ha tenido
la zooarqueologia de camélidos en la costa norte del
Peru, ha sido establecer la identificacion taxonOmica
mediante la osteometria de los elementos 6seos
medibles. Los primeros estudios osteométricos de

primeras falanges y otros huesos, fue realizado a una
coleccion de camélidos que estaban como ofrendas de
entierros humanos asociados a la cultura Lambayeque
(700 - 1375 afios DC), los cuales se encontraban por
encima del templo mochica que posteriormente fuera
puesto al descubierto en el complejo arqueoldgico El
Brujo. Para esta muestra de camélidos, se aplicaron
métodos combinados: osteometria, estudios de
denticién y microscopia de la fibra (varias ofrendas
tenian atn fibra adherida). Los resultados arrojaron
la presencia de las dos especies domésticas mediante
la osteometria, morfologia y esmalte de incisivos, y
la microscopia de la fibra; esta fibra indicaba que era
mas fina que sus similares modernas (Kent et al. 2000).

Posteriormente la osteometria fue utilizada en
los restos 6seos de camélidos de seis sitios mochica
de la costa norte, Sipan (Vasquez y Rosales 2012),
Cerro Chepén (Vasquez y Rosales 2006), Huaca
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Colorada (Vasquez y Rosales 2014a), Huaca del
Sol (Vasquez y Rosales 2011, 2013), Huaca de la
Luna (Vasquez y Rosales 2003, 2014b, 2015, 2017),
y Guadalupito (Vasquez y Rosales 2008), incluso
estudios isotdpicos no publicados de materiales de
Sipan y Huaca Colorada. Los resultados tienen como
denominador comun, la identificacion de las dos
especies domésticas, dentro de cada grupo (grande
y pequefio) tal como se presentan en los resultados y
con el adicional que los isétopos estables realizados
en P1 (medidas y clasificadas) confirman que las dos
especies domésticas vivian y pastaban en ecosistemas
costeros con una notable adaptacién al paisaje y sus
pastos locales (Vasquez et al. 2020).

La identidad de los camélidos Mochica

Las dificultades para distinguir positivamente entre
las cuatro especies de camélidos, es complicada, y
con los estudios moleculares se ha llegado a proponer
que el proceso de domesticacién ha sido complejo
y multiespecifico (Dfaz-Lameiro et al. 2022), lo
cual deben tener un efecto sobre la identidad de
los camélidos, ademds de factores ambientales y
culturales. Desde el siglo pasado se conocen tres
técnicas de identificacion de camélidos que han
sido utilizados por los zooarquedlogos andinos,
la primera técnica implicaba la obtencién de una
seccién delgada de hueso para ser analizada con luz
polarizada, y asi diferenciar los camélidos silvestres
de los domésticos (Pollard y Drew 1975); la segunda
técnica es el andlisis de morfologia y esmalte de los
incisivos, que permite reconocer la vicufia por sus
incisivos largos y cilindricos, con presencia de esmalte
solo en el lado lingual, y permite separar de las tres
especies restantes, que tienen similar morfologia, y
la dltima es la osteometria, basada en la observacion
de gradientes de tamafio entre los camélidos vivos y
ordenados desde el tamafio mayor a menor, es decir:
guanaco>llama>alpaca>vicuia.

Segtin, Miller y Gill (1990) el uso de la osteometria
mediante las gradientes de tamafios de las especies
modernas de camélidos sudamericanos para distinguir
la identidad entre las especies dentro de los restos
0seos, ha tenido limitados éxitos, por la superposicion
del tamafio de las especies vecinas en el gradiente,
por lo tanto no puede considerarse una herramienta
de diagndstico precisa para la identificacion de un
elemento dseo individual, lo que implica que para
lograr un resultado confiable, debe utilizarse una
buena cantidad de datos complementarios, como los

de contexto arqueoldgico y la cultura donde derivan
estos restos (Miller y Gill 1990).

Para el caso de las muestras mochica, hay una
superposicion de las primeras falanges mochica
entre el espacio que ocupan las posibles llamas y
alpacas identificadas para los seis sitios mochica
estudiados, como se observan en las Figuras 4 a 9.
En el diagrama bivariado de Sipan (Figura 4) con una
muestra de 90 primeras falanges medidas, y segtin
las medidas comparativas modernas propuestas por
Kent (1982), hay por lo menos nueve falanges que
estan cerca al gradiente de las medidas promedio para
Lama glama, y por 1o menos 10 que estdn alrededor
de las medidas promedio para Vicugna pacos, lo
cual deja una importante cantidad de P1 que estdn
superpuestos entre ambos grupos (Figura 4). Estos
podrian ser hibridos, pero tiene que comprobarse.
Esta misma situacién se presenta para los demads
sitios (Figuras 4 a 9).

Los resultados de la osteometria de las P1 de los
seis sitios mochica, a partir de sus medidas, y la base
moderna de Kent (1982) que provienen de la coleccién
de referencia de La Raya, deben ser interpretadas
teniendo en cuenta las variaciones fenotipicas entre
las poblaciones, las elevadas tasas de hibridacién
(considerando importantes rebafios para la época),
deriva genética, posibilidad de una raza geogréfica de
llama pequefia para tiempos mochica (Bonavia 1996),
el efecto de consumo de pastos costeros en la nutricién
y en la osteologia de los camélidos mochica, y los
efectos de la latitud y altitud en el tamafio (Vasquez
y Rosales 2009). Sin embargo, serd dificil demostrar
con material moderno, porque actualmente en estas
areas geograficas no existe crianza de camélidos de
ninguna de las especies domésticas, y los camélidos
mochicas son extintos.

Estd situacién en comun que se observa en
los diagramas de los seis sitios, que es la zona de
solapamiento de gradientes de tamafios donde
aparecen falanges que clasifican para llamas y alpacas,
en otro caso falanges del grupo grande que ocupan
el espacio del grupo pequefio (Figura 8, Huaca de
la Luna), que constituyen resultados problematicos,
porque las falanges que clasifican como llama y estan
en el espacio del grupo pequefio, probablemente
representan un tamafio cercano para la especie
alpaca, y seria sorprendente reportar una poblacién
de llamas prehispdnicas en los sitios mochica que
sea de menor tamafio promedio que los estdndares
modernos y aquellos criados en el altiplano de La
Raya de donde procede la coleccién moderna estudiada
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por Kent (1982). También hay una situacién contraria
de P1 clasificadas como alpacas y que ocupan el
espacio del grupo grande, que se observa para Huaca
Colorada (Figura 6) y Guadalupito (Figura 9), y
que posiblemente son debido a procesos evolutivos
clinales de los camélidos mochica.

Hay evidencias en las manifestaciones de la
cerdmica escultérica mochica, de la representacion de
la llama, pero no hay representaciones del guanaco,
alpaca y vicufia (Lavallée 1970). La mayoria de las
representaciones que hicieron los mochicas, muestran
allamas con un cuello corto, diferentes a las grandes
llamas altoandinas. Vdsquez y Rosales (2009) han
propuesto un modelo de especiacion geografica, a partir
de una colonia fundadora de camélidos domésticos
andinos (la especie fundadora) que comienzan a
ocupar las ecologias costeras prehispanicas y por
aislamiento geografico tienen cambios morfolégicos
adaptativos y genéticos, hasta alcanzar un punto en
que la diferencia es una nueva forma que podria ser la
llama de cuello y extremidades cortas que representaron
los mochicas en su cerdmica. Teniendo en cuenta
este modelo de especiacién, hay que tomar en cuenta
que el crecimiento, tamafio y forma de los huesos, se
halla controlado genéticamente, y que las diferencias
fenotipicas se incrementan generacionalmente, como
parte del modelo clinal de especiacion.

Si estos eventos de indole genético funcionaron
como describe el modelo clinal de especiacion,
habria un camélido doméstico con fenotipo similar
alallama, pero con un tamafio diferente a las llamas
andinas, en este caso mds pequefia, con disminucién
del largo del cuello, extremidades cortas, parecidas
a las que representaron escultéricamente y que la
osteometria las clasifica como alpacas teniendo en
cuenta el gradiente de tamafios de la base moderna
de La Raya.

Observamos en la mayoria de los sitios moche,
tres grupos: el pequefio, uno de solapamiento y el
grande, estos resultados también han sido obtenidos
utilizando el método k-NN para P1 de la plataforma
de Huaca de la Luna e indican que este grupo de
solapamiento podria sugerir la aparicion de hibridos
(Le Neun et al. 2023). La evidencia de hibridacion en
tiempos prehispanicos ha sido descartada por Wheeler
et al. (1995), pero estd sustentada con estudios de
ADN antiguo de muestras de camélidos de Ecuador y
Bolivia por Diaz-Lameiro et al. (2022) y también por
Diaz-Maroto et al. (2021). Esta evidencia genética-
molecular abre la posibilidad que hubiera hibridos
Ilama/alpaca, en tiempos prehispanicos.

Hay un consenso en los estudios osteométricos
sobre P1 de camélidos de sitios Mochica y Lambayeque
(época Chimu) que hay presencia de ambos camélidos
domésticos en los ecosistemas costeros prehispanicos,
los perfiles etarios demuestran crianza local, y los
estudios isotdpicos indican pastoreo local, si hay
este sustento, es compatible deducir que hubieran
rebafios mixtos (Le Neun et al. 2023; Kent et al.
2000; Vasquez et al. 2003, 2020), lo cual indicaria
cruce entre ambas especies, para obtener el vigor del
hibrido, un proceso empleado en la genética de la
crianza y el mejoramiento selectivo de ganado. Esto
tiene muchas posibilidades de haberse producido en
tiempos prehispanicos, si tenemos en cuenta el alto
nivel tecnoldgico alcanzado por la cultura Moche
(Donnan 1978).

Los valores de las estadisticas descriptivas
de la P1V2 y P1V3 para las falanges clasificadas
como Lama glama (Tabla 1, Figura 2) han permitido
conocer aspectos sobre los gradientes de tamafios
observados en los seis sitios. Se observa que en los
sitios, Sipan, Huaca del Sol y Huaca de la Luna, las
medidas de ambas variables estdn cerca al promedio
propuesto por Kent (1982), por lo tanto la presencia
de Lama glama en estos sitios es probable. En Huaca
del Sol se han clasificado cuatro falanges mediante
las férmulas discriminantes como Lama guanicoe
“guanaco” (Figura 7).

La presencia de restos de “guanaco” en Huaca
del Sol puede ser posible, si tenemos en cuenta que
los guanacos eran muy comunes a lo largo de la
costa y las partes altas de las vertientes occidentales
del Pert (Grimwood 1969) y que en el Perti solo se
reporta la presencia de la subespecie Lama guanicoe
cacsilensis, la cual se distribuye en las vertientes
occidentales de los Andes (Franklin 1975) desde La
Libertad en el norte (donde se encuentra Huaca del
Sol), hasta Puno y Tacna en el sur (CONACS 1997).

En la muestra de Sipan, también se han identificado
tres P1 como Lama guanicoe, de las cuales dos estan
muy cerca a la medida promedio de Lama glama
de Kent (1982) y una de ellas dentro de las P1 que
clasifican como Vicugna pacos (Figura 4). Estas
medidas indican que la osteometria tiene sesgos en
los gradientes para distinguir en un determinado grupo
(para el caso grupo grande), la especie doméstica de
la silvestre.

Tanto Sipan y Huaca del Sol, son centros
ceremoniales importantes de la época mochica, donde
esta probada la interaccion con sitios andinos y la
presencia de “lamas” grandes andinas, en la tumba del
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Sefior de Sipan. Por la probabilidad de grandes llamas
andinas en estos sitios, es muy posible que la base de
datos osteometrica de La Raya, estd identificando las
P1 como guanacos, cuando tiene mayor posibilidad
que pertenezcan a “llamas” grandes andinas, por la
dificultad que genera la captura de guanacos silvestres,
de los cuales no se han identificado otros restos,
como fibra o huesos craneales o postcraneales que
comprueben la presencia de esta especie.

En la Tabla 2 se presentan datos de las mismas
variables analizadas, para aquellas P1 que clasificaron
como Vicugna pacos en la mayoria de los casos, y
en una minima cantidad para Vicugna vicugna. En
todos los sitios se aprecia la presencia de P1 que
clasifican como Vicugna pacos, especialmente las
que se encuentran cerca al valor promedio para la
especie medida por Kent (1982).

En Sipén hay por lo menos 15 P1 que estdn cerca
a la medida comparativa para “alpacas” de Kent
(1982), en Cerro Chepén, con una muestra menor,
también estdn presentes P1 cercanas a la alpaca
comparativa, lo mismo sucede en Huaca Colorada,
Huaca del Sol, Huaca de 1a Luna, donde se observa
una P1 que clasifica como “llama” muy cerca a la
P1 de la alpaca comparativa (Figura 8), y finalmente
hay P1 de alpaca en Guadalupito (Figura 9).

Sin embargo para el caso de estas dos variables
analizadas para el grupo pequefio, la osteometria ha
clasificado varias P1 como Vicugna vicugna, asi dos
P1 para Sipén, tres P1 para Huaca de la Luna, y una
P1 para Huaca del Sol (ver material suplementario).
Estos resultados se explican con las siguientes razones:
es posible que estas P1 clasificadas como Vicugna
vicugna pertenezcan a individuos desnutridos que la
osteometria los ubica en este gradiente de tamafio; las
vicufias no viven en la costa por ser animales silvestres
de ecosistemas por encima de 4.000 msm, y porque
en la muestra osteoldgica de camélidos analizada, no
se han encontrado restos de sus incisivos cilindricos
que podrian justificar los datos osteometricos. Por
lo tanto, la presencia de la “alpaca” o de un animal
parecido a este y diferente a la “llama” en tamafio,
habité en los seis sitios mochica.

Estas estadisticas no pueden considerarse
infalibles, pero han demostrado ser ttiles para ampliar
las posibilidades de identificacion de los camélidos
de sitios arqueoldgicos costeros, y han permitido
identificar individuos dentro del tamafio del grupo
grande (llama), otros del grupo pequefio (alpaca) y
un grupo intermedio cuyos gradientes de tamafio se
solapan entre ambos grupos.

Los resultados obtenidos con la muestra de
los seis sitios mochica, nos indicarian a priori
y en forma relativa que habria mas camélidos
pequefios, en este caso alpacas. Si los mochica
tuvieron en consideracion que la economia en base
a los camélidos era la de proveer mds carne y lana,
y una mayor proporcién de crianza de alpacas por
encima de las llamas resulta 16gica, sin embargo,
tenemos el posible evento evolutivo que pudo
haberse sucedido con el modelo de especiacioén por
aislamiento geografico, es decir la presencia de una
nueva llama con caracteristicas del gradiente de una
alpaca segin los datos de La Raya.

Wing (1977) indica que diferencias ocasionadas
por el consumo de nuevos pastos y otros factores
ambientales entre la puna y la costa puede haber
contribuido a la disminucién del tamafio del cuerpo,
ademads de la clina zooldgica clasica en la que
individuos de una sola especie que se han difundido
a otras dreas geogréficas desde su punto de origen
histdrico, y haber tenido que adaptarse progresivamente
a nichos ecolégicos diferentes, se convierten en
ecotipos durante el proceso de especiacion. Si tenemos
en cuenta estos modelos evolutivos, es posible que
uno de los camélidos domésticos mochica sean un
ecotipo con caracteristicas favorables de mayor carne
y lana de buena calidad que habrian prosperado en
estos tiempos y que la osteometria por ser un proceso
estadistico no puede resolver directamente.

ADN antiguo: marcadores de microsatélites

Los estudios con ADN antiguo de P1 de Huaca
de la Luna se realizaron entre los afios 2004 y
2006, con marcadores de microsatélites especificos
(cebadores) para camélidos, que hasta esa fecha
estaban publicados y eran un total de 12, generados
a partir de un panel de 35 alpacas Huacaya (Vicugna
pacos), 35 llamas (Lama glama) y 32 guanacos (L.
guanicoe) por Penedo et al. (1998).

Los tres marcadores, LCAS5, LCAS8 y
LCA19 (que tienen 200 pb), permitieron obtener
amplificaciones positivas del ADN extraido de las
muestras arqueoldgicas y modernas. Con LCA19
se incluyeron las muestras 613 (tres submuestras)
y 609 (dos submuestras), tres controles positivos y
uno negativo dentro de la PCR (Figura 10). Segtin el
protocolo esperado para ADN antiguo no se obtuvieron
amplificaciones de los controles negativos tanto en gel
de agarosa como con Genescan, requisito importante
segtin Cooper y Poinar (2000).
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Los fragmentos resultantes de las amplificaciones
repetidas de cada microsatélite presentaron idénticos
pares de bases (pb). Asi fragmentos amplificados
de las muestras arqueoldgicas, aunque diferentes
al de las poblaciones actuales se encuentran en las
zonas limitrofes del rango de pb esperado para cada
microsatélite. Otra caracteristica interesante es la
ausencia de stutter (bandas tartamudas, Figura 12).

Evaluando un trabajo de ADN antiguo en
camélidos, como el caso de Renneberg (2008, 2009),
que utilizé6 ADN autosémico, pudo amplificar ADN
de camélido de 43 muestras. Los electroferogramas
y alelos tipificados de las muestras Alp2 y La3,
con los microsatélites VOLP10, LgU52, VOLPO3
y LgU68 mostraron picos tartamudos (stutter) y
en el microsatélite LCA66 hay un aumento de esas
mismas bandas. También el microsatélite VOLP67
resultd ser pequefio en la longitud del fragmento, y
es fuertemente asociada a bandas stutter.

Esta diferencia con la ausencia de bandas
stutter con el material de Huaca de la Luna y los
materiales de Palpa en Nazca, se debe a los diferentes
microsatélites probados en ambos estudios, por
ejemplo no se emplearon microsatélites VOLP y
Lg con materiales de Huaca de la Luna, porque
aun no habian sido publicados, pero los utilizados
mostraron una interesante caracteristica que no
estaba presente en el material arqueoldgico, pero
si en el material moderno, lo cual asociamos a una
posible evolucién en los genomas de los camélidos
mochica a diferencia de los modernos y del trabajo
de Renneberg (2008).

La cronologia de las muestras que empled
Renneberg (2008) es variada, asf tenemos que nueve
muestras corresponden al periodo Paracas medio
(520-400 afios AC), para Paracas tardio (350-200 afios
AC), 20 muestras, y para Paracas temprano (80-200
afios AC) con 23 muestras. Otro grupo de muestras
provienen de Montegrande que tiene una ocupacion
de Nasca tardio (430-650 aiios DC) con 17 muestras
y para el periodo Intermedio Tardio (1000-1400 afios
DC), 24 muestras. Las otras muestras de un total
de 119 analizadas, indica que la cronologia es vaga
(Renneberg 2008:199). Si tenemos en cuenta que las
muestras de Huaca de la Luna son de la ocupacién
mochica tardio (600-850 afios DC), habria un lapso
de aproximadamente 1000 afios entre las muestras
de Palpa y las de Huaca de la Luna. Esta distancia
en el tiempo, podria significar la diferencia entre la
presencia y ausencia de tartamudeo del ADN entre
ambas muestras, los diferentes tipos de microsatélites

utilizados, la diferencia geografica y de pastoreo de
los camélidos de ambas muestras.

Los resultados de la clonacién de LCA8 fue
muy diferente de las secuencias de Genbank y de los
controles positivos. Dichas secuencias contrastadas
por BLAST no se asemejan significativamente a
ninguna secuencia incluida en Genbank, en aquel
momento, y no presentan similitud con secuencias
humanas, ni con ADNmit de Lama glama, pero si
representan ADN end6geno de camélido antiguo.

De los materiales utilizados por Renneberg (2008)
y Renneberg et al. (2009) que provienen de Palpa,
se utilizaron 36 restos 6seos con 22% de éxito y 14
textiles fabricados con fibra de camélidos, con 19%
de resultados evaluables. Los sitios de excavacién de
los periodos mds tardios de Palpa, como Montegrande
y Chillo, mostraron mejores resultados que los mas
tempranos, atribuido a posibles cambios en las
condiciones ambientales en el Valle de Palpa, con
diferentes condiciones de almacenamiento y que
repercutié en la conservacion del ADN.

La conservacion 6ptima del ADN en un ambiente
seco, frio y estable, y la inestabilidad de estas
condiciones en el valle de Palpa puede haber provocado
una peor conservacién del ADN. Sin embargo, las
muestras de Montegrande, todas encontradas en
la superficie, especialmente huesos blanquecinos,
evidencian que estuvieron sometidos a altas dosis de luz
ultravioleta y altas temperaturas y se desconoce cémo
pudo afectar al contenido de ADN de las muestras.
Esta situacion resulta ilégica, porque los requisitos
para obtener buenos resultados de ADN antiguo, es
no escoger muestras 6seas con el tltimo estadio de
meteorizacion y lixiviacion, que se aplicaria a los
huesos blanquecinos que generalmente se recogen de
superficie o perfiles expuestos (Behrensmeyer 1978).

La identificacién de las especies en el material
arqueoldgico de Montegrande mostré diferencias en
la proporcién de animales entre los restos dseos y los
textiles. En los 6seos la llama es la especie dominante
(52%) seguida del guanaco (31%). Las vicufias y las
alpacas son raras y solo alrededor del 11% de las
muestras se determinaron como cruces entre alpaca
y guanaco o vicufia. En los textiles, la vicufia es la
especie dominante seguida de individuos cruzados
entre alpaca/vicufia y llama/alpaca. La identificacién
de llamas no estuvo presente en las muestras textiles.

Sin embargo, surgen muchas preguntas al trabajo
de Renneberg (2008) y Renneberg et al. (2009),
primero, no se indican la posicioén de los cebadores
utilizados para Nd5, COI y Cytb y es necesario
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comparar siempre los resultados. En segundo lugar, el
gen 12srTRNA es un gen que se presenta en numerosos
organismos y normalmente los cebadores que se usan
para amplificarlo son universales, esto significa que
cualquier genoma exdgeno a las muestras podria ser
amplificado (por ejemplo: hongos). En el trabajo de
Renneberg (2008) y Renneberg et al. (2009) no se
indica ningin control para evaluar esta posibilidad.

Por lo tanto, es importante seflalar en los
protocolos, todos los detalles que permitan entender
los resultados obtenidos, para una buena interpretacion.
La conclusién de los estudios de Renneberg (2008) y
Renneberg et al. (2009) indican que en la muestra de
huesos la proporcidn es entre llamas y guanacos y, en
textiles, entre vicufias y las alpacas, como dominantes.
Lo cual indica que el uso de los camélidos posiblemente
haya sido en el caso de la llama para obtener carne,
y uso de alpacas y vicuiias, para uso de fibra.

Sin embargo, los resultados de la osteometria
en varios sitios mochica, estan indicando que en los
restos Oseos estdn identificados la llama y alpaca,
siendo esta tltima especie la que han sindicado como
la aportante de carne (Vasquez et al. 2003).

Con estos resultados parciales como el caso de
Huaca de la Luna, y las preguntas que surgen con
los estudios de Renneberg (2008) y Renneberg et al.
(2009), aparecen nuevos estudios que han ido aclarando
la filogenia de los cuatro camélidos sudamericanos,
como el de Diaz-Maroto et al. (2021) y el de Diaz-
Lameiro et al. (2022) que a partir del andlisis de ADN
antiguo de muestras de camélidos sudamericanos
provenientes de dos sitios arqueolégicos, uno en
Bolivia y otro en Ecuador, sefialaron que la herencia
materna de los huesos de alpaca estudiados, provenia
del guanaco y con muestras del sitio Iwawi en Bolivia,
la contribucién materna hallada en el andlisis de los
huesos, es de ambos camélidos silvestres (guanaco
y vicufia).

Todos estos resultados son controversiales y
contrastan con alguna de las hipdtesis propuestas,
pero otros estudios siguen proponiendo que la llama
fue domesticada del guanaco y la alpaca de la vicufia
(Fan et al. 2020). Esto significa que se necesitan
mds estudios moleculares con restos dseos de los
camélidos sudamericanos.

Conclusiones
Los estudios combinados de osteometria y

ADN antiguo de camélidos sudamericanos, estan
demostrando resultados, donde se pueden validar la

identidad por osteometria a partir de resultados del
ADN antiguo, tal como indica Diaz-Maroto et al.
(2021) con el estudio de osteométrico de astragalos
del sitio Tulan (norte de Chile). Este hueso de los
camélidos sudamericanos tendria el mayor poder
discriminatorio para diferenciar entre el grupo grande
(Lama) y el grupo pequefio (Vicugna), como esti
reflejado por la discontinuidad en las medidas de
tamafio entre los grupos.

En esa misma direccién, la primera falange
delantera también tiene buenas perspectivas de poder
discriminatorio entre los dos grupos, pero como
hemos visto en la muestra de los seis sitios mochica,
hay muestras entre ellos que no se pueden clasificar
como animales pequefios o grandes, quedando en un
grupo indeterminado por solapamiento de gradientes
de tamafio (véase deFrance y Rubinatto Serrano 2025
para hallazgos similares en los sitios de Tiwanaku
en este volumen).

Resultados recientes de estudios de centenares de
mitogenomas de camélidos antiguos y modernos, han
ubicado a la gran mayoria de las muestras antiguas
en los clados esperados segtin la morfologia dsea, asi
las muestras de huesos de animales de gran tamafio
y las de tamafo intermedio se han agrupado con
muestras modernas de Lama, en un total de 95%. Lo
contrario sucedi6 con la mayoria de las muestras de
huesos de animales de tamafio pequefio (80%) que
se agruparon con muestras modernas de Vicugna
(Diaz-Maroto et al. 2021).

Esta perspectiva metodoldgica seria la ideal
para poder comprobar si la morfologia 6sea de
aquellos huesos medidos osteometricamente, en
especial astrdgalos y primeras falanges delanteras,
que los resultados moleculares permitan validar la
osteometria. Por lo tanto, los resultados de Renneberg
(2008) y Renneberg et al. (2009), deben abordarse con
cautela, por algunos vacios que presenta en algunos
marcadores moleculares utilizados, y porque al tener
una importante muestra de primeras falanges, no
tiene datos osteométricos para validar los resultados
moleculares, y que la informacién del ADN antiguo
de las fibras, debieron validarse con identificaciones
microscépicas de las fibras de los textiles utilizados en
el andlisis de ADN antiguo, ademds que una importante
cantidad de muestras tienen una cronologia vaga.

Se recomienda realizar estudios combinados
de osteometria, ADN antiguo, isétopos estables y
andlisis microscépicos de fibras cuando las muestras
sean diversas, porque asi podemos analizar todos
los resultados y al combinarlos poder extraer la
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mejor informacién, no solo a nivel de identidad
taxondOmica, sino también conocer mejor la crianza
y explotacion de los camélidos sudamericanos en
tiempos prehispanicos.
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