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Resumen

Este informe trata sobre el analisis genético de aplicado a las muestras de restos humanos de
individuos provenientes de los sitios arqueolégicos: Kusikancha, Qotacalle, Kanamarka, Torontoy y
MachuPicchu. Todas las muestras consideradas fueron exportadas al Laboratorio de Paleogendmica
de UCSC en la Universidad de California, Santa Cruz, bajo la Resolucién Viceministerial Nro. 026-
2018-VMPCIC-MC, emitida para el Prof. Richard Lewis Burger el 19 de febrero de 2018. Estos
estudios han permitido establecer la multiplicidad de grupos genéticos habitando Machu Picchu a
modo probablemente como Yanaconas provenientes de la costa norte y amazonia norte y en una
escala mas amplia se encuentran datos que sefialan que una importante poblacién inca de cuzco
proceden originalmente de regiones altiplanicas y otra parte de la zona noroeste, evidenciando
ademads una dindmica de amplia interaccidon social inter regional durante la época de apogeo del
tawantinsuyo.

Antecedentes, problematica y objetivos de la investigacion

Los estudios de antropologia aplicados a los contextos funerarios de Machu Picchu indicaron que
algunos individuos presentaban rasgos particulares como asociacién a objetos foraneos,
deformacién craneana, etc. Indicios que Indicaban que hubo grupos de personas no locales, lo que
sugeria que algunos de estos individuos podrian provenir de regiones lejanas y muy probablemente
se tratarian de Yanaconas, personas que fueron trasladados de regiones lejanas para prestar servicio
al estado inca (4,8) habia que demostrar esta posibilidad. El desarrollo de analisis de ADN antiguo,
aplicados a material dseo humano arqueolégico recientemente perfeccionados pueden ahora
brindar respuestas a incégnitas y ser fuente de ayuda a la ciencia arqueoldgica. Esta hipdtesis ha
sido el centro y origen de esta investigacidon ampliando su rango de accién con muestras de diversas
partes de Cuzco y comparandolas con datos genéticos de otras regiones mas lejanas.

Las muestras fueron seleccionadas para el estudio fueron recogidas en diversas temporadas de
trabajos arqueoldgicos incluso las mas antiguas fueron recolectadas luego de 1911 en Machu
Picchu, por lo cual existia el riesgo que el ADN antiguo podria no haberse conservado. Este problema
fue superado al recuperarse evidencia genética en la mayoria de los restos, salvo algunos que debido
al estado de conservacién y el tipo de muestras.

El objetivo de este estudio fue evaluar la preservacién de ADN antiguo, determinar el parentesco
bioldgico, la afinidad genética poblacional de todos los individuos y definir la posible procedencia
de individuos aparentemente fordneos en Machu Picchu y como objetivos generales aplicar estos



criterios a nivel macro para la region de Cuzco mediante métodos paleogendmicos a fin de
determinar los grupos genéticos, asi como determinar las regiones de probable origen a nivel andino
durante la vigencia del imperio Inca.

Metodologia aplicada en el desarrollo de la investigacion.

Las muestras fueron enviadas a las instalaciones del laboratorio de ADN antiguo del Laboratorio de
Paleogendmica de UCSC, Universidad de California, Santa Cruz, donde fueron preparadas para
andlisis paleogendmicos siguiendo procedimientos estandarizados. El Laboratorio de
Paleogendmica de UCSC es una instalacidon de investigacion de ultima generacién, especialmente
dedicada al analisis de muestras que contienen cantidades minimas de ADN altamente degradado.

Después de la limpieza de todas las muestras y la pulverizacién o corte de fracciones para los analisis
de ADN, se extrajo ADN de todas las muestras utilizando un protocolo establecido para ADN
altamente degradado (3). Se construyeron bibliotecas gendmicas de cadena sencilla para
secuenciaciéon de genoma completo (bibliotecas de cadena sencilla Santa Cruz) a partir de los
extractos de ADN, empleando un protocolo disefiado especialmente para crear bibliotecas a partir
de muestras altamente degradadas (4).

Logond

Fig. 1. Mapas de la procedencia de los sitios, grupos e individuos analizados en este estudio. (A) Mapa de
América del Sur que muestra la distribucidn geografica de los grupos de ascendencia genética descritos (33,
34), la ubicacién de los genomas de referencia publicados de individuos modernos (circulos) y antiguos
(triangulos) que constituyen estos grupos y de los sitios arqueoldgicos de los cuales derivan los individuos en
este estudio (cuadrados, ver también el recuadro). (B) Mapa que muestra la ubicacion de las cuevas funerarias
en Machu Picchu y destaca las cuevas muestreadas en este estudio [adaptado de la figura 2 de (25).

Las extracciones de polvo de dientes se realizaron siguiendo un protocolo basado en columnas de
silice optimizado para la recuperacion de pequefias moléculas de aDNA (56) utilizando ~60 mg de



muestra pulverizada. Antes del analisis, afadimos un tratamiento con lejia antes de la digestion, tal
como lo describen Boessenkool et al. (57). Aliquotas de 60 mg de polvo de diente se incubaron
primero en 1 ml de soluciéon de hipoclorito de sodio al 0.5% (Sigma-Aldrich) a temperatura ambiente
durante 15 minutos. Después de la centrifugacion, el sobrenadante se desechd y el pellet de polvo
dseo restante se lavd con 1 ml de H20 de grado molecular tres veces.

Para varios dientes, seguimos el método de extracciéon minimamente destructivo descrito por
Harney et al. (58) que no implica ninguna destruccién mecanica del diente. Envolvimos las coronas
de los dientes limpios en parafilm irradiado con ultravioleta y sumergimos parte de las raices en 1
ml del tampdn de lisis utilizado para el método previamente descrito durante ~3 horas a 37°C. El
lisado fue luego purificado como se describe para el muestreo destructivo (56, 58). Todos los lotes
de extraccién fueron acompafiados por al menos dos controles negativos.

Preparacion de la biblioteca de secuenciaciéon

Utilizamos dos métodos de preparacion de bibliotecas de secuenciacién para los datos generados
en este estudio. Para la mayoria de los individuos de Machu Picchu, construimos bibliotecas de ADN
de doble hebra y doble indice (dsDNA) a partir de 25 ul de extracto de ADN. Todos los extractos
fueron tratados parcialmente con Uracil-DNA Glycosylase (UDG) antes de la construccién de la
biblioteca para reducir, pero no eliminar, la cantidad de dafio inducido por desaminacién en los
extremos de los fragmentos de aDNA (59), Las muestras de los otros individuos tuvieron otra
biblioteca de ADN para mantener un orden.

En la Universidad de California, Santa Cruz (UCSC), para los extractos de ADN de todos los demas
individuos, utilizamos un protocolo de biblioteca que emplea la ligadura direccional con soporte de
los adaptadores P5 y P7 de Illumina para convertir ADN de cadena sencilla nativo (ssDNA) y calor.
dsDNA desnaturalizado en bibliotecas de secuenciacidon en una sola reaccién enzimatica (60).
Seguimos el protocolo descrito por los autores utilizando 25 ul de extracto de ADN para cada
individuo. Para las bibliotecas producidas en MPI EVA, se utilizd otro protocolo de biblioteca de
ssDNA descrito por Gansauge et al. (61), utilizando la version completamente automatizada del
protocolo.

Todos los lotes de bibliotecas fueron acompafiados por al menos dos controles en blanco, y las
bibliotecas también se construyeron y probaron para los controles de extraccion. Las bibliotecas de
reaccion en cadena de la polimerasa post-indexacién de ambos métodos fueron cuantificadas
utilizando el ensayo de ADN de alta sensibilidad en un Agilent 2200 TapeStation (Agilent
Technologies Inc., Santa Clara, CA, EE. UU.). Para el cribado inicial de ADN, las bibliotecas de
preservacion de lotes de preparacion se agruparon en cantidades equimolares y se secuenciaron en
un secuenciador NextSeg500 (lllumina Inc., San Diego, CA, EE. UU.) durante 2 x 75 ciclos en UC-PGL.

Enriquecimiento dirigido y secuenciacion de alto rendimiento

Tanto las bibliotecas de ADN de doble cadena (dsDNA) como las de ADN de cadena sencilla (ssDNA)
que, después de la secuenciacién shotgun, mostraron la presencia de dafios especificos de ADN
antiguo y un porcentaje de ADN enddgeno humano superior al 0.5% fueron transferidas a MPI-EVA
para el enriquecimiento de objetivos. Las bibliotecas de 34 individuos enterrados en Machu Picchu
mostraron una preservacion de ADN suficiente para el enriquecimiento. Ademas, las bibliotecas de
30 individuos (tabla S1) del Valle Sagrado/Urubamba (Ollantaytambo = 5 y Torontoy = 3), sitios en
barrios de la Cusco moderna (Casa Concha = 2, Kusicancha = 4, Qotakalli = 4, Sacsahuaman =5y San
Sebastian = 3), y Kanamarka (n = 4) en la regién sur de Cusco, a ~150 km de Cusco (Provincia de
Espinar), fueron enviado para enriquecimiento. Los datos de los individuos enterrados en Torontoy
y San Sebastian han sido reportados en Nakatsuka et al. (34).



En el MPI-EVA, las bibliotecas fueron enriquecidas para un conjunto de 1,237,207 SNPs dirigidos a
lo largo del genoma humano (captura en solucidon de 1240K) como se describié anteriormente (62).
Los productos de ADN enriquecido fueron secuenciados en un instrumento lllumina HiSeq4000
(Hlumina Inc., San Diego, CA, EE. UU.) con 75 ciclos de carrera de un solo extremo o 50 ciclos de
carrera de extremos emparejados utilizando el protocolo del fabricante. La salida fue luego
desmultiplexada utilizando bcl2fastq version 2.17.1.14 (software de conversidn Illumina) y dnaclust
versiéon 3.0.0 (63).

Procesamiento de lecturas de secuenciacidn, determinacién del sexo cromosdmico y autenticidad
del ADN

Después de la desmultiplexidn, las lecturas de secuenciacion resultantes se procesaron utilizando el
pipeline computacional interno UCSC-PGL desarrollado para aDNA descrito en (34) y disponible en
(https://github.com/mjobin/batpipe, v1, 10 de mayo de 2021). Esta tuberia recorta adaptadores,
fusiona lecturas de extremos emparejados (pardmetros predeterminados), alinea las lecturas de
secuenciaciéon contra un genoma de referencia especificado por el usuario, elimina lecturas
duplicadas y estima caracteristicas de calidad. Las secuencias de adaptadores residuales fueron
recortadas y fusionadas utilizando BC_bin_clip y SeqPrep 2 (64), con un solapamiento minimo de 11
pares de bases necesario para fusionar lecturas de extremos emparejados.

Las lecturas de secuenciacion se alinearon utilizando el alineador Burrows-Wheeler versién 0.7.12
(65), deshabilitando la siembra (-1 16500,-n 0.01) contra la referencia del genoma humano
GRCh37/hg19 del navegador del genoma UCSC. Se eliminaron los duplicados con DeDup version
0.12.2 (66), que elimina lecturas con coordenadas de inicio y fin idénticas. Se aplicd un filtro de
calidad de mapeo de 30 utilizando la version 1.3 de SAMtools.

Estimamos la tasa de contaminacidn para las lecturas de secuenciacidn utilizando dos métodos. Para
todos los individuos, utilizamos los parametros recomendados en Contammix (67) para estimar las
tasas de contaminacion mitocondrial. Ademas, también estimamos la contaminacién en el
cromosoma X para todos los individuos biolégicamente masculinos con ANGSD (68), que crea una
estimacion basada en la tasa de heterocigosidad observada en el cromosoma X. Las tasas de
contaminacion mitocondrial y del cromosoma X para todos los individuos secuenciados fueron bajas
(mitocondrial: <3%; cromosdmico X: <1%), lo que indica la autenticidad de los datos gendmicos
obtenidos (tabla S1). Estimamos los patrones de dafio en el ADN utilizando MapDamage 2 (69) y
observamos tasas de dafio en los extremos de lectura de >3% para todos los individuos (tabla S1),
como se esperaba para el ADN antiguo (aDNA). Para las bibliotecas de ADN de cadena sencilla
(ssDNA), observamos el desequilibrio esperado en la frecuencia de desaminacion terminal
reportado anteriormente (60).

El sexo cromosdmico de los individuos estudiados se determiné evaluando la proporcion (Ry) de
lecturas que se alinean con el cromosoma Y (nY) en comparacion con el numero total de lecturas
gue se alinean con los cromosomas sexuales (nX + nY), es decir, Ry = (nY/nY + nX), como se describe
en (70).

Ademas, utilizamos un enfoque de tasa de normalizacién del cromosoma X (Rx) que compara la
proporcién Rx con la variabilidad observada en todos los autosomas (71). Pudimos determinar el
sexo cromosdémico para 33 de los 34 individuos de Machu Picchu que fueron enriquecidos utilizando
la captura de 1240k. El conjunto analizado estd compuesto por 19 hembras bioldgicas y 14 machos
bioldgicos. Las estimaciones de sexo molecular estan de acuerdo con la evaluacidon de sexo
morfoldgico reportada por Verano (20). Las estimaciones de sexo para todos los individuos
analizados en este estudio se pueden encontrar en la tabla S1. Pudimos determinar la molécula



de sexo para un total de 67 individuos de los 68 genomas antiguos recién secuenciados en este
estudio (grupos de Machu Picchu y Urubamba y Cusco). De esos, un total de 27 individuos presentan
sexo biolégico masculino y 40 femenino.

Andlisis del cromosoma Y y del ADNmt Para la asignhacién de haplogrupos del cromosoma Y,
utilizamos los archivos BAM originales y realizamos un procedimiento de procesamiento
independiente. Filtramos las lecturas con una calidad de mapeo de <30 y las bases con una calidad
de base de <30 y recortamos los primeros y ultimos 2 pares de bases (pb) de cada secuencia para
eliminar posibles sustituciones inducidas por dafios.

Determinamos el haplogrupo al identificar la mutacién mas derivada para cada muestra utilizando
el arbol de la versidon 15.37 de la Sociedad Internacional de Genealogia Genética 2019-2020
(accedido el 15 de abril de 2021) mediante la funcidn de clasificacién de LineageTracker y la
construccién del genoma de referencia hgl9 (-b 37) implementada en Y-LineageTracker (72). Los
haplotipos mitocondriales de los individuos fueron analizados como se describe en Llamas et al. (73)
(ver Texto Suplementario).

Genotipificacidon y datos de referencia Recortamos 2 pb de cada extremo de las lecturas de las
bibliotecas enriquecidas tratadas parcialmente con UDG para reducir el sesgo potencial introducido
por el dafio en el ADN. Diferentes corridas de secuenciacidon y bibliotecas de los mismos individuos
fueron fusionadas, y los duplicados fueron eliminados y ordenados nuevamente usando SAMtools
(74). Para cada una de las posiciones SNP de 1240k enriquecidas en las bibliotecas de secuenciacion,
se eligié una lectura al azar para representar esta posicion utilizando el llamador de genotipos
pileupcaller (https://github.com/stschiff/sequenceTools, v1.5.3, 15 de febrero de 2023). Los datos
se fusionaron luego con genomas antiguos previamente publicados de las Américas (32, 34, 46, 75—
82), datos humanos actuales del Simons Genome Diversity Project (83), que incluian 26 individuos
nativos americanos de 13 grupos, y datos gendmicos de otros individuos genotipados para los
1,196,358 SNPs dirigidos por la captura de SNP de 1240k, compilados y proporcionados por el
laboratorio de Reich (84). También incluimos datos de 224 individuos nativos americanos de 34
poblaciones diferentes genotipados en el array Affymetrix Human Origins (HO) (33, 41, 85, 86) no
incluidos en el conjunto de datos de 1240k. Para varios analisis que involucraron poblaciones
modernas y que se beneficiaron de la mayor diversidad y representacion geografica de individuos
en el conjunto de datos HO, restringimos los datos a la interseccién de 597,503 SNPs entre el
conjunto de SNPs 1240k y el conjunto de datos HO. Sin embargo, debido a la baja cobertura general
obtenida para varios de los individuos de Machu Picchu (MP), la pérdida sustancial de poder
estadistico resultante de eso no fue aceptable. En la mayoria de los casos, realizamos analisis
utilizando tanto el conjunto de datos completo de 1240k como el conjunto de datos HO (también
mostrando los limites de resolucién). Para un nimero limitado de analisis, también fusionamos
nuestro conjunto de datos HO con los genotipos de 229 individuos de América Central y del Sur,
incluyendo individuos de las comunidades Cashibo, Shipibo, Huambisa, Ashaninka y Yanesha de la
Amazonia Peruana Central, genotipados con el HumanOmniExpress 1.1 BeadChip (OMNI, lllumina,
San Diego, CA), para aumentar la diversidad geografica de los grupos representativos (40). La
combinacion de los conjuntos HO y OMNI (HO_Omni) resulté en una superposicion de 125,320 SNPs
retenidos.
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Fig. 2. Afinidad genética de los individuos de Machu Picchu, el Valle Sagrado y Cusco. Grafico de PCA
proyectando individuos previamente publicados (3234, 41, 46, 75-82, 84-86) y los individuos antiguos
estudiados aqui sobre componentes principales calculados a partir de las poblaciones nativas americanas
actuales. Los individuos de Machu Picchu estan representados por estrellas negras.

Estimaciones de diversidad gendémica

Para estimar la diversidad genética autosémica, realizamos andlisis de heterocigosidad condicional
para los grupos de Machu Picchu y Cusco reportados aqui y datos gendmicos previamente
reportados de varios grupos andinos y sudamericanos prehispanicos y contemporaneos de
contextos rurales y urbanos utilizando POPSTATS con parametros predeterminados (85). La
heterocigosidad condicional es una estimacién de la diversidad genética en un grupo obtenida al
muestrear un alelo aleatorio de cada uno de dos individuos elegidos al azar en un panel conocido
de polimorfismos.

Parentesco



Para analizar la relacién o parentesco bioldgico entre los individuos enterrados en Machu Picchu,
utilizamos tanto READ (87) como IcMLkin (88). Ejecutamos IcMLkin con frecuencias alélicas de
poblacién calculadas a partir de n = 150 individuos prehispdnicos y nativos americanos
contemporaneos publicados en (32, 34, 46, 75, 78, 82), excluyendo a los individuos contemporaneos
gue exhiben mezcla con ascendencia no nativa americana (ver Texto Suplementario).

Andlisis de componentes principales

Realizamos el PCA utilizando la versién 16680 de smartpca en EIGEN-SOFT (89). Utilizamos los
pardmetros predeterminados y las opciones Isqproject: YES y newshrink: YES y realizamos PCA en el
conjunto de datos HO de los actuales individuos no mezclados de América Central y del Sur.
Proyectamos los individuos antiguos sobre los componentes principales determinados a partir de
los individuos actuales. Los individuos con menos de 20,000 SNPs no fueron proyectados.

Agrupacién de individuos del Valle de Urubamba y Cusco en clisteres de analisis

El PCA indica que muchos de los individuos de cada una de las regiones del Valle de Urubamba y
Cusco comparten un ancestro genético similar; por lo tanto, para identificar las diferencias a nivel
individual y para identificar un agrupamiento sensato, utilizamos gpWave (90) para probar si los
individuos de los sitios en el Valle de Urubamba y la regién de Cusco son genéticamente
homogéneos dentro de esos grupos, realizando comparaciones por pares entre cada individuo de
un grupo. Cuando los individuos dentro de un sitio eran consistentes con una ola de ascendencia
utilizando multiples grupos andinos como grupos externos (P > 0.01 para rango 0), los asignamos a
un grupo/poblacién (tabla S2). En el caso de Ollantaytambo y San Sebastian, todas las
comparaciones por pares indicaron que todos los individuos en el respectivo grupo son homogéneos
en ascendencia.

Para todos los demds grupos, este no fue el caso, resultando en varios subgrupos (por ejemplo,
Peru_Kanamarkal_LH, Peru_Kanamarka2_LH y Peru_Kanamarka3_LH) para cada sitio (ver tabla S1
para todos los agrupamientos utilizados en los andlisis posteriores). Debido a nuestro interés en
identificar historias genéticas individuales, no agrupamos a ninguno de los individuos de Machu
Picchu para la mayoria de los analisis.

Estadisticas f3.

Usando el conjunto de datos completo de 1240k, utilizamos el paquete gp3pop (v650) en
ADMIXTOOLS (90) para calcular estadisticas f3 con errores estandar calculados mediante un
jackknife de bloques ponderados sobre bloques de 5 Mb. Usamos el parametro inbreed: YES para
calcular las estadisticas f3 y tener en cuenta nuestra eleccion aleatoria de alelos en cada posicién.
Calculamos estadisticas f3 de grupo externo de la forma f3 (Mbuti; Pop1, Pop2), que miden la deriva
genética compartida entre la poblacidn 1y la poblacién 2. Creamos una matriz de los valores 3 del
grupo externo entre todos los pares de poblaciones y entre los individuos de Machu Picchu.
Convertimos los valores originales de f3 a distancias tomando el inverso de los valores y generando
un arbol de vecino uniendo (NJ-tree) utilizando la funcién neighbor de la versidn 3.696 de PHYLIP y
estableciendo USA MT_Anzickl _12800BP como el grupo externo (se usaron los ajustes
predeterminados para el resto del andlisis). Para el arbol NJ, solo incluimos a los individuos de Cusco
y Urubamba agrupados como se describié anteriormente, pero no a los individuos de Machu Picchu.
Mostramos el arbol usando FigTree (http://tree.bio.ed.ac.uk/software/) (fig. S4).

Ademas, calculamos estadisticas f3 de la forma f3 (Mbuti; Andino Antiguo, Sudamericano Actual)
para cada individuo de Machu Picchu y los grupos de Urubamba/Cusco utilizando el conjunto de



datos HO y para individuos seleccionados utilizando el conjunto de datos Omni. Representamos las
estadisticas f en un mapa de calor usando R (https://github.com/pontussk/point_heatmap, v1, 2 de
mayo de 2022) (figs. S2 y S7).

Para investigar mas a fondo la deriva compartida entre cada individuo enterrado en Machu Picchu
y para probar si su ascendencia genética se correlaciona con su distribuciéon a través de los
diferentes cementerios y cuevas funerarias, calculamos estadisticas f3 del tipo f3 (Mbuti; MP_ind1,
MP_ind2) y las visualizamos como una matriz de similitud (fig. S6) para los individuos de Machu
Picchu. Solo se incluyeron individuos con mas de 50,000 SNPs.

f4 estadisticas, gpWave y qpADM

Utilizamos las herramientas qpDstats, qpWave y gpADM empaquetadas en ADMIXTOOLS(90) para
probar la mezcla. Para evaluar las conexiones relativas entre los individuos y grupos antiguos que
comparten entre si y con otras poblaciones antiguas y actuales, calculamos varios estadisticos f4
utilizando el paquete gpDstat (v970) en ADMIXTOOLS con los parametros modo f4: S y printse: Si.
Los errores estandar (SE) se calcularon utilizando un tamafio de bloque de jackknife de 0.050. Para
obtener detalles sobre las pruebas especificas, consulte el Texto Suplementario posterior y las tablas
S3yS7.

Utilizamos gpWave (v1200) de ADMIXTOOLS (90) para determinar el nimero minimo de fuentes de
ascendencia para cada individuo y grupos de individuos utilizando poblaciones antiguas y modernas.
Los grupos de referencia (poblaciones adecuadas) fueron elegidos para representar ramas que se
consideran basales para las poblaciones bajo investigacion, manteniendo el nimero de poblaciones
al minimo como sugiere la documentacién del software. Mas precisamente, probamos, por ejemplo,
si alguno de los individuos o grupos de Machu Picchu, Cusco o Urubamba es consistente con una
sola ola de ascendencia (P > 0.05) para el rango 0 cuando se emparejan con San
Sebastian_combined, Ollantaytambo_LIP, o cualquiera de los clisteres de ascendencia andina
regional determinados por Nakatsuka et al. (34) u otros sudamericanos no andinos. Para todos los
anadlisis qpWave, utilizamos la configuracién predeterminada excepto por el cambio en el que
establecimos allsnps: Si. Los resultados compilados utilizando tanto los conjuntos de datos
completos de 1240k como los de HumOrg se pueden encontrar en la tabla S4, y la descripcidn
extendida de todas las pruebas se puede encontrar en el Texto Suplementario.

Para todos los individuos/grupos donde el rango = 0 fue rechazado en los analisis de gpWave,
utilizamos gqpADM (90) para probar modelos de mezcla bidireccional y tridireccional utilizando el
enfoque de modelo rotativo sugerido e implementado en qpADM_wrapper
(https://github.com/pontussk/qpAdm_wrapper, v1, 12 de marzo de 2022) (92). Bajo este enfoque
rotativo, las poblaciones se trasladan consistentemente del conjunto de fuentes al conjunto de
poblaciones de referencia. Utilizamos un conjunto fijo de fuentes/grupos externos para el analisis,
gue consiste en todos los clusteres de ascendencia andina antigua determinados por Nakatsuka et
al. Y otras poblaciones antiguas y contemporaneas de la Amazonia, el Cono Sur y América Central,
acumulando 120 modelos probados por individuo/grupo para los modelos bidireccionales.
Establecimos el pardmetro de detalles: Si, que informa un puntaje Z distribuido normalmente para
el ajuste (estimado con un jackknife de bloque). Los resultados compilados utilizando tanto el
conjunto de datos completo de 1240k como el conjunto de datos de HumOrg se pueden encontrar
en la tabla S5.

Resultados de la investigacion:

Perspectivas gendmicas desde la poblacion de Machu Picchu y Cuzco



Para explorar la diversidad genética y las afinidades de los individuos de Machu Picchu y Cusco en
el contexto mds amplio de América del Sur y Central, realizamos un analisis de componentes
principales (PCA) utilizando genomas modernos de estas regiones como referencias y proyectando
los genomas obtenidos en este estudio y otros genomas antiguos publicados en estos ejes (Fig. 2y
Texto Suplementario). Encontramos que los individuos de Machu Picchu se agrupan no solo con
individuos de toda la regidn andina, sino también con individuos de la costa peruana, desde el norte
hasta el sur. Ademas, seis individuos (MP3a, MP4b, MP4d, MP4e, MP4f y MP61) se agrupan con
individuos modernos de la Amazonia peruana central y noroccidental, asi como la regidon amazdnica
ecuatoriana y colombiana (Fig. 2). Los perfiles individuales de deriva genética compartida,
calculados utilizando estadisticas f3 (fig. S2 y Texto Suplementario), reflejan la diversidad de
afinidades genéticas observadas en el PCA, con algunos individuos (por ejemplo, MP3a, MP4b,
MP4d, MP4e, MP4f, MP5a, MP61 y MP107b) compartiendo la mayor parte de la deriva genética con
grupos amazénicos del noroeste o suroeste, y algunos (MP9b, MP31a, MP63 y MP78) mostrando
una atraccidén genética distinta hacia los hablantes de Kichwa modernos de Ecuador y el sur de
Colombia (33). En consecuencia, la mayoria de los individuos de Machu Picchu para los cuales
obtuvimos datos suficientes (>100,000 SNPs, n = 30) comparten alelos en exceso con otros grupos
de ascendencia andina costera o de altiplano regional y grupos de ascendencia de tierras bajas de
bosque tropical adyacentes (Fig. 1), en comparacién con los habitantes preincaicos del Valle de
Urubamba (Ollantaytambo_LIP) o los habitantes pre imperiales de la capital inca Cusco (San
Sebastian_LIP) utilizando estadisticas f4 (Fig. 3, fig. S3, tabla S3 y Texto Suplementario) hasta los
limites de nuestra resolucidén estadistica.

Usamos gpWave y gqpADM para probar si alguno de los retentores de Machu Picchu puede ser
modelado como compartiendo la misma poblacidon ancestral con alguno de los grupos que
representan los clisteres de ascendencia andina regional (34) y cualquier ascendencia no andina de
América del Sur grupo (33, 40, 41) o como una mezcla bidireccional de los dos (Fig. 1 yTexto
Suplementario). Hasta los limites de nuestra resolucidn estadistica, discernimos que 17 de 30
individuos pueden estar vinculados a una Unica fuente ancestral compartida con uno de los grupos
de ascendencia regional mencionados (P > 0.05 para rango O; Fig. 4 y tabla S4). Seis de estos
individuos (20%), todas biolégicamente femeninas, exhiben ascendencia asociada con grupos
actuales del Norte Peruano y del Centro Oeste de la Amazonia. Pruebas adicionales indican que
estos individuos comparten mas deriva genética con grupos que viven a lo largo del piedemonte
oriental de los Andes Centrales de Peru, como los Matsigenka, Shipibo, Piros y los Ashaninka, que
con grupos que habitan la Amazonia noroccidental peruana (figs. S2 y S4, tabla S5, y Texto
Suplementario). Los Ashaninka son uno de los grupos contempordneos de la selva tropical
geograficamente mads cercanos a Machu Picchu, viviendo en la cuenca baja del Urubamba y las
tierras bajas de los Departamentos de Junin y Ucayali, al norte de Machu Picchu (Fig. 1).

Cuatro individuos de Machu Picchu (tres hombres y una mujer) exhiben ascendencia asociada con
individuos prehispanicos y contemporaneos de la costa norte y central de Peru (tabla S4). Un
individuo masculino comparte la misma ascendencia con San Sebastidn_LIP, representando la
region de Cusco, mientras solo seis individuos (cuatro hombres y dos mujeres) exhiben ascendencia
asociada con los habitantes ancestrales del Valle de Urubamba (Ollantaytambo_LIP) y el grupo mas
amplio de ascendencia de las Tierras Altas del Sur de Peru. Esto no significa necesariamente que
estos seis individuos fueran locales, ya que el grupo de ascendencia regional South Peru Highland



incluye individuos de Ayacucho y Huancavelica, con algunos individuos de este grupo encontrados
en sitios arqueoldgicos hasta 260 km al oeste de Ollantaytambo en las partes altas del drenaje de
Nasca (Fig. 1).
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Fig. 3. Estructura gendmica y diversidad de los individuos de Machu Picchu. (A) Estadisticas f4 del tipo f4
(Mbuti, X; Ollantaytambo/San Sebastian, MPindividual).

utilizando el conjunto de datos HumOrg (26). X representa ya sea uno de los clusteres de
ascendencia andina o grupos seleccionados no andinos centrales de América del Sury Central (visién
completa, ver fig. S3 y tabla S3). (B) Estimaciones de heterocigosis condicional (HE). Barras negras
estrechas y mas gruesas, +1.96 y 3 DEs, respectivamente.

Ajustamos modelos de mezcla bidireccional para los 13 individuos restantes (Fig. 4). En muchos
casos, observamos multiples modelos en competencia, con varias fuentes andinas ajustandose,
mientras que las fuentes no andinas eran menos problematicas (tabla S6). La dificultad de
determinar fuentes andinas distintas cuando el nimero de SNPs es bajo se explica mejor por la baja
diferenciacidn genética entre los grupos regionales andinos, la mayoria de los cuales comparten una
ascendencia muy reciente (34, 40).
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Fig. 4. Modelado de ascendencia para individuos de Machu Picchu. Ancestrias estimadas para 30 individuos
enterrados en Machu Picchu ordenadas por fecha mediana (tabla S1), considerando los resultados de gpWave
y gpADM. Para los individuos mestizos, solo mostramos el modelo con el valor P mas alto (incluyendo SE),
pero, en la mayoria de los casos, se observaron modelos competidores (P > 0.05) (tabla S6). Las franjas de
caramelo azul claro/azul medio indican que no fue posible diferenciar entre la ascendencia de Peru North
Coast y Peru Central Coast.

Cinco individuos masculinos fueron modelados como mezclas entre dos fuentes andinas, como
North Highland-South Highland o South Highland-Titicaca Basin (Fig. 3). Para todos los demas
individuos, los modelos con el mayor soporte (el valor P mas alto) sugieren mezclas entre una fuente
andina y una no andina (Fig. 4, tabla S6 y Texto Suplementario). Para dos de los individuos, los
modelos sugieren una mezcla de ascendencia andina central (¥63 a 70%) con una fuente del
Amazonas peruano (~30 a 37%) que esta estrechamente relacionada con la ascendencia de los seis
individuos previamente descritos de ascendencia amazdnica. Sin embargo, también hay dos
individuos para los cuales los modelos mejor ajustados (tabla S6) fueron una mezcla de ascendencia
andina (~30 a 40%) y ascendencia asociada con grupos de la Amazonia sureste y la regidn del Gran
Chaco de Bolivia, Brasil, Argentina y Paraguay (~60 a 70%), como los Chané, Guarani, Karitiana y
Xavante. No podemos excluir que la mezcla observada refleje una ascendencia regional no
muestreada, como grupos de las laderas orientales de los Andes bolivianos, en lugar de un evento
de mezcla en tiempos incas. Las fuentes arqueoldgicas y etnohistdricas confirman interacciones
entre los incas y los ancestros de los Chané en las estribaciones de los Andes bolivianos, lo que hace
gue ambos modelos sean plausibles (42, 43).

Cuatro individuos (tres mujeres y un hombre) pueden ser modelados como una mezcla entre una
fuente gendmica compartiendo ascendencia con los hablantes modernos de Kichwa del este de
Ecuador (33) y ascendencia de la costa norte de Peru (Fig. 4, tabla S6 y Texto Suplementario).



Pruebas adicionales indicaron que estos individuos son genéticamente homogéneos (tabla S7); por
lo tanto, los agrupamos para aumentar nuestro poder estadistico y encontramos que un modelo
que considera una mezcla de 46 + 6% de ascendencia asociada a los Kichwa ecuatorianos y 54 + 6%
de ascendencia de la costa norte de Peru produce el valor P mds alto (P = 0.41). Sin embargo,
modelos alternativos que consideran otras fuentes andinas (Highland del Norte y Costa Central)
también estan respaldados (tabla S6). No hay genomas antiguos o modernos publicados de
individuos que vivan en las tierras altas ecuatorianas o a lo largo de la costa ecuatoriana, lo que
limita nuestra capacidad para evaluar si la mezcla observada indica un evento de mezcla reciente o
si refleja la ascendencia genética de un grupo no muestreado en algin lugar de Ecuador.
Similar al caso anterior, las intensas interacciones entre las poblaciones ecuatorianas y los incas
hacen posible tal alternativa (2, 44, 45).

Sobre la base de nuestros resultados, Machu Picchu era sustancialmente mds genéticamente
diverso—medido como heterocigosidad condicional para el ADN nucleary diversidad de nucleétidos
para el ADNmt—que las aldeas rurales contemporaneas en los Andes (Fig. 3 y fig. S5). Entre los
yanaconas de Machu Picchu, observamos ancestrias genéticas que representan todas las regiones
gue comprenden el Imperio Inca, excepto el centro de Chile/occidente de Argentina, que representa
la frontera sur. Esta observacion es consistente con andlisis previos de los entierros de Machu Picchu
que indicaron que muchos individuos exhibian firmas isotépicas no locales (Sr y O) o indicadores
culturales (12, 20, 21) no asociados con las tradiciones culturales locales (tabla S1).

La tasa de variacion en los sitios polimorficos observada para Machu Picchu parece mantenerse
consistentemente alta a lo largo de la ocupacidn del sitio (Fig. 2) (25). Individuos de ascendencia
genética no regional (Ollantaytambo, Cusco) y estroncio no local 87Sr/86Sr se encuentran en toda
la poblacidn de entierro a través de las edades de radiocarbono (por ejemplo, MP63 y MP107; tabla
S1). Cuando se combinan con las estimaciones de diversidad genética, este patrén sugiere que la
adicion de yanacona y ex-aclla a la comunidad de Machu Picchu continud después de la muerte de
Pachacuti. Esto es consistente con la evidencia histérica de que los yanaconas fueron regalados a
las propiedades reales después de la muerte del fundador (11, 14) porque las momias que fundaron
sus propiedades reales continuaron siendo reconocidas como las duefias de las propiedades y se
esperaba que entretuvieran a las momias de otros linajes y a sus invitados.

Observamos una diferencia significativa (P = 0.0157) cuando comparamos los linajes genéticos de
individuos biolégicamente masculinos y femeninos, con la mayoria de los individuos masculinos
exhibiendo linajes asociados con regiones de alta montafa, mientras que los individuos femeninos
exhiben linajes no asociados con la alta montafia mas diversos (Fig. 4 y tabla S1). La diversidad
genética observada en Machu Picchu también supera la diversidad observada en las Unicas
comunidades de mitimaes (es decir, grupos étnicos reubicados por la fuerza por el estado inca) del
Valle de Chincha en la costa central de Peru (46). Este patron es consistente con la conclusion de
que la poblacién enterrada en Machu Picchu estaba compuesta por yanaconay ex-aclla (17) en lugar
de mitimaes. La presencia de individuos que exhiben ascendencias asociadas con la Amazonia (por
ejemplo, MP4b), Ecuador (por ejemplo, MP9b) y la Costa Norte Peruana (MP42b) en las primeras
fases de ocupacion de Machu Picchu (Fig. 4 y tabla S1) puede sugerir que la expansion del Imperio



Inca ocurrié antes o de manera diferente a los modelos derivados de fuentes histéricas. Esta
observacién es consistente con la creciente opinidn entre los especialistas en Inca de que la
cronologia historicista dominante desde 1945 es insostenible a la luz de la reciente evidencia
arqueoldgica de Cusco y provincias distantes de los Incas (2, 6, 42, 47, 48).

La presencia temprana de individuos que exhiben ascendencia asociada, por ejemplo, con los
Ashaninka y otros grupos de habla Arawak a lo largo del piedemonte oriental andino es emocionante
pero esperada. Las fuentes arqueoldgicas, etnohistdricas, linglisticas y genéticas indican que los
habitantes de esta region interactuaron con las tierras altas adyacentes incluso antes de los Incas
(33, 40, 49-51), y estudios recientes sugieren una relacién complementaria entre los Incas y estos
grupos, en lugar de una dominada por el conflicto y la conquista (49). Todos los individuos
enterrados en Machu Picchu que exhiben esta ascendencia han sido determinados como
biolégicamente femeninos. sugiriendo que algunos podrian haber sido “regalados” como esposas a
individuos favorecidos, un proceso registrado en fuentes histdricas (13, 16).

La relacion entre los incas y las poblaciones del antiguo Reino de Chimor en la costa norte peruana
y grupos ecuatorianos como los Cafiaris era mas belicosa, y la presencia de algunos de los individuos
en Machu Picchu con ascendencias de estas regiones puede explicarse por su incorporacion como
yanacona, quienes eran especialistas en artesanias con habilidades en el trabajo de metales. La
identificacion de objetos metalicos inacabados y restos de produccién ha permitido a los
arqueologos identificar la metalurgia como una de las actividades presentes en Machu Picchu, pero
aparentemente ausente en muchas otras residencias reales (8, 52).

Implicaciones para la vida diaria en Machu Picchu

Los andlisis osteoldgicos (20) indican que los yanaconas y las antiguas aclla de Machu Picchu llevaban
vidas relativamente coémodas. No estaban involucrados en trabajos agricolas pesados ni en
proyectos de construccion.

Ninguno de ellos mostré heridas en la cabeza u otras patologias frecuentemente producidas por la
guerra, ni presentan interrupciones en el crecimiento resultantes de enfermedades infantiles o
escasez de alimentos (20). Notablemente, muchos de ellos (n = 67) sobrevivieron hasta la madurez
(de 15 a 49 afios), y un numero sustancial (n = 14) alcanzé la vejez (mas de 50 afios). Como se
menciond, sus diversos antecedentes étnicos se sugieren por la frecuente presencia de ceramicas
exoticas y herramientas de metal en las tumbas (21). El gran nimero de recipientes que mostraron
evidencia de reparaciones implica que estos objetos extranjeros, quizds de sus tierras natales,
continuaron teniendo un significado especial para los yanaconas y las antiguas aclla.

Un estudio previo establecié que los cuatro cementerios de Machu Picchu fueron utilizados durante
toda la ocupacion del sitio, con multiples entierros en las mismas cuevas realizados a lo largo de
varias décadas (25). Nuestros analisis muestran que individuos de diferentes ascendencias genéticas
fueron enterrados en los mismos cementerios y, en algunos casos, en la misma cueva funeraria,
como en las Cuevas Funerarias 4 y 42 (Figs. 1y 4).
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Fig. 5. Comparacidn de genética, isétopos de Sr, modificacidn craneal y bienes funerarios. El grafico muestra
el 87 Sr/ 86 Sr para los individuos estudiados reportados por Turner et al. (12)

y ordenados por macro region geografica (Costa, Altiplano y Llanuras) (53). Las lineas horizontales
sélidas y discontinuas representan el rango de 87 Sr/ 86 Sr bio disponible para las caracteristicas
geoldgicas que rodean Machu Picchu, segun lo determinado por Turner et al. (12) o Scaffidi y
Knudson (53), respectivamente. El contorno de color de las barras indica el sexo bioldgico, vy el
relleno representa la ascendencia genética. Los simbolos sobre las barras indican los estilos de
modificacién craneal y los objetos funerarios observados con los individuos.

Al probar la relacidon bioldgica, encontramos solo un par de parientes de primer grado,
probablemente una pareja madre-hija, en una sola cueva (MP4bandMP4f,r/kOratio: 2.88; tabla S8).
Tanto el ADN nuclear como el mtDNA indican que los otros individuos investigados aqui— incluso
aquellos enterrados juntos en el mismo lugar— no compartian una relacién familiar mas cercana
(tabla S8). Nuestras observaciones sugieren que ni la ascendencia genética ni la etnicidad ancestral
de los sirvientes fueron un factor importante en la estructuracién de los patrones mortuorios, una
conclusién consistente con una observacidn anterior de que se practicaba un Unico conjunto de
practicas funerarias compartidas en Machu Picchu (4, 21). Ademas, estos hallazgos respaldan aun
mas la conclusién de que las personas llegaron a Machu Picchu como individuos en lugar de
comunidades o familias extendidas, un patrén predicho para los yanaconasy las antiguas aclla segin
relatos histéricos (11, 13, 45).

Las historias gendmicas de los sirvientes en Machu Picchu sugieren ademds que la ascendencia o
etnicidad no restringieron su vida diaria y sus elecciones reproductivas. Varios de los retentores
mostraron una mezcla de ancestrias genéticas asociadas con diversas geografias. Mientras que, en
algunos casos, tales patrones de mezcla podrian reflejar ascendencias de grupos regionales
actualmente no muestreados (30,33, 34), otros casos parecen ser el resultado de apareamientos
entre individuos de diferentes ascendencias que componian la comunidad en Machu Picchu (por



ejemplo, MP48b, MP50a, MP51 y MP77; Fig. 4 y tabla S6). Ademas, observamos que las regiones
geograficas asociadas con las firmas culturales, genédmicas y geoquimicas no se alinean para algunos
individuos (Fig. 5 y Texto Suplementario). La complejidad de las historias de vida individuales

se sugiere, por ejemplo, a través de los andlisis isotdpicos y las interpretaciones actuales de su
significado (Fig. 5 y tabla S1). En el caso del par madre-hija MP4b-MP4f, ambas de ascendencia
amazonica (Fig. 4), el progenitor supuesto (MP4b) exhibe una firma de estroncio no local 87Sr/86Sr
asociada con las tierras bajas amazdnicas, que coincide con su ascendencia genética. Sin embargo,
la hija (MP4f) exhibe una firma que coincide con regiones andinas de mayor altitud o costeras (12,
53).

Otros individuos de ascendencias no locales, no andinas o ascendencias mezcladas exhiben
relaciones de 87Sr/86Sr, lo que indica que esos individuos pueden haber pasado su juventud
durante la cual se formaron y erupcionaron los dientes investigados (~¥7 a 17 afios) en las tierras
altas (por ejemplo, MP3a, MP5b y MP61; Fig. 4) antes de llegar a Machu Picchu.

Junto con los patrones de distribucion de enterramientos y el andlisis de enterramientos, nuestros
analisis gendmicos revelan que la comunidad de retentores en Machu Picchu era muy diversa y que
sus vidas no estaban estructuradas principalmente por antecedentes étnicos o regionales. Personas
de diferentes antecedentes gendmicos fueron enterradas juntas en las mismas areas del cementerio
y, en ocasiones, incluso en las mismas cuevas. Juzgando por el nimero de individuos con
antecedentes gendmicos mixtos, a veces de regiones bastante distantes entre si, pareceria que
entre los yanaconas y las antiguas aclla, el trasfondo gendmico no era el principal determinante en
la seleccidon de parejas y en la produccién de hijos. La ascendencia gendmica, por supuesto, no es
una categoria consciente, sino simplemente un producto de la historia reproductiva regional y otros
procesos evolutivos, y no necesariamente refleja una identidad vivida.

Desafortunadamente, los andlisis reportados aqui no nos dicen nada sobre la identidad genética
de la realeza inca y sus invitados para quienes se construy6 el palacio de campo. Estos individuos
de élite residian en Cusco y no habrian vivido a tiempo completo en Machu Picchu ni habrian sido
enterrados alli. A pesar de las limitaciones inherentes, nuestros analisis de los individuos no élite
demuestran que la informacidon gendmica, en combinacidn con fuentes arqueolégicas vy
etnohistdricas, puede revelar una visién mas matizada y completa de la vida cotidiana en Machu
Picchu que la que ha estado disponible en el pasado.

Contexto regional de los resultados: Machu Picchu

En contraste con los resultados de Machu Picchu, la mayoria de los individuos muestreados de otros
sitios en el Valle de Urubamba y el drea de Cusco se agrupan con otros individuos prehispanicos y
contemporaneos de las Tierras Altas del Sur de Peru y la Cuenca del Titicaca (33, 34, 40) en el PCA
(Fig. 2). Un pequefio numero de individuos de Kanamarka y Torontoy aparecen mas cercanos a
individuos de la Costa Norte Peruana y algunos de Sacsahuaman y Torontoy mds cercanos a
individuos prehispanicos y modernos de la Cuenca del Titicaca.

Estas afinidades genéticas también se reflejan en los f3 S2 y S7). Al calcular estadisticas f4 (figs.
estadisticas del tipo f4(Mbuti, X; Ollantaytambo/San Sebastian, Urubamba/Cusco), observamos que
varios individuos/grupos de esos sitios comparten alelos de acceso con otros grupos no locales de
las tierras altas, especialmente las tierras altas del norte de Peru o la Cuenca del Titicaca (tabla S2 y



fig. S8). Siete individuos de tres sitios en Cusco (Kusicancha, Casa Concha y Qotakalli) comparten la
misma ascendencia con los primeros individuos de Cusco de San Sebastian y, similar a estos ultimos,
pueden ser modelados como una mezcla bidireccional entre ascendencia de las Tierras Altas del Sur
de Peru (~70 a 80%) y ascendencia de la Cuenca del Titicaca (~20 a 30%; tabla S6 y Texto
Suplementario) usando qpADM. Cuatro otros individuos del principal centro ceremonial inca de
Sacsahuaman en Cusco (54) (ver Texto Suplementario) exhibe las mismas dos fuentes de
ascendencia pero muestra proporciones mas altas de ascendencia asociada a la Cuenca del Titicaca
(~60%; tabla S6). Otro individuo exhibe una ascendencia asociada al drea del Lago Titicaca sin mezcla
(tabla S4 y Texto Suplementario). Trece de los 17 individuos procedentes de sitios situados en o
cerca de Cusco exhiben algun grado de afinidad con las ancestrias gendmicas observadas en grupos
que viven en la Cuenca del Titicaca. Todos los esfuerzos para datar el evento de mestizaje que llevé
a la ascendencia observada en San Sebastian y otros sitios de Cusco no produjeron resultados
confiables (ver Texto Suplementario). Sin embargo, como se discutié anteriormente, los registros
arqueoldgicos indican que las interacciones entre Cusco y la Cuenca del Titicaca ya existian en el
Formativo Medio (1500 a 500 a.C.) (37, 38). Solo un individuo de Cusco exhibe ascendencia
SouthPeruHighland/Ollantaytambo, mientras que algunos otros muestran cierto grado de
ascendencia asociada con las tierras altas del norte de Peru (tabla S6 y fig. S8). Los individuos del
asentamiento rural inca de Kanamarka, al sur de Cusco (Fig. 1), todos exhiben ascendencia
SouthPeruHighland/Ollantaytambo, excepto por un individuo que comparte la misma mezcla de
ascendencia asociada con las poblaciones Kichwa ecuatorianasy la costa norte peruana, identificada
entre varios sirvientes en nuestra muestra de Machu Picchu (por ejemplo, MP63).

En resumen, como se esperaria de los documentos histéricos, la poblacidn del Cusco Inca era diversa
(Fig. 2). Sin embargo, mientras que la comunidad de sirvientes en Machu Picchu exhibia ancestrias
de todo el Imperio Inca, las ancestrias observadas en nuestra muestra de los habitantes de Cusco
estdn mayormente asociadas con las tierras altas peruanas y la cuenca del Titicaca (Fig. 6). Este
contraste puede ser el resultado de nuestra muestra limitada de Cusco, un complejo centro urbano
con mas de 100,000 habitantes (2, 3, 15). Es probable que una muestra mas grande de mas sectores
de la ciudad pueda proporcionar evidencia de una mayor diversidad gendmica. No obstante,
también es posible que estas diferencias fueran una expresién de la distinta estructura y funciones
gue Cusco y Machu Picchu tenian dentro de Tahuantinsuyu.

La diversidad gendmica tanto en Cusco como en Machu Picchu contrasta marcadamente con la
composicion genética de los grupos que habitaban asentamientos rurales de apoyo como
Paucarcancha y Patallacta en el Valle del Urubamba, donde los individuos parecen haber sido de
ascendencia local, al igual que los individuos de Ollantaytambo (55).

Como sugieren los registros histdricos, la estructura demografica y genética de los sitios incas estaba
determinada por su funcidn dentro del imperio, pero los analisis de ADN antiguo ofrecen una visién
mas detallada y matizada del grado de diversidad gendmica que existia entre los sirvientes de Machu
Picchu y los habitantes de Cusco. La representacion de una amplia gama de antecedentes gendmicos
de todo el imperio entre los sirvientes de Machu Picchu y el grado en que estaban mezclados en
vida y en muerte era previamente desconocida. La fuerte presencia de individuos, especialmente
mujeres, de multiples zonas de las laderas orientales boscosas de los Andes y las tierras bajas
amazodnicas fue un resultado inesperado, y sefiala la necesidad de una investigacién adicional sobre
el papel de los grupos de la selva tropical en el Imperio Inca.
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Fig. 6. Comparacion de la distribucién de ascendencias entre Cusco y Machu Picchu. Resumen
simplificado de las ancestrias/ancestrias mixtas bidireccionales exhibidas por individuos enterrados
en Machu Picchu y los sitios del Cusco urbano (excluyendo: sitios del Valle de Urubamba vy
Kanamarka).

Conclusiones y recomendaciones

Los resultados iniciales de secuenciacidon revelaron que 44 de las muestras contenian cantidades de
ADN humano suficientes para analisis mdas profundos (n = Torontoy 3, Kusikancha 13, Qotacalle 15,
Kanamarka 13). Para estos individuos, el ADN gendémico humano fue enriquecido para
aproximadamente 1 millén de Polimorfismos de Nucleétido Unico (SNPs) utilizando el reactivo
TWIST Ancient DNA Enrichment (5) y posteriormente secuenciado en varios carriles de un
instrumento Illlumina NovaSeq X (Illumina, Inc., San Diego, CA, EE.UU.).

El andlisis de los datos crudos se llevé a cabo mediante un flujo de trabajo interno (6), incluyendo el
mapeo de las lecturas de secuenciacién al genoma humano de referencia (hg19), determinacion de
patrones de dafio molecular, sexo cromosdmico y estimacién de las tasas de contaminacion
mitocondrial y del cromosoma X. Tanto los patrones de dafno como las estimaciones de
contaminacion indican la autenticidad de los datos obtenidos.

El analisis de un subconjunto de las muestras fue reportado en Salazar et al. 2023 (2). Los hallazgos
clave muestran que la poblacion de Cusco durante el Horizonte Tardio era altamente diversa en
comparacién con otros sitios arqueoldgicos previamente estudiados en los Andes, con personas que
exhibian ascendencia gendmica asociada a varias comunidades que habitaban la sierra andina



peruana, incluyendo regiones tan al norte como Ancash. Analisis adicionales, incluyendo todos los
individuos (no solo los reportados en Salazar et al. 2023), confirman la diversidad reportada.

El analisis de Escalamiento Multidimensional (MDS) en la Figura 2 muestra que la mayoria de los
individuos de los sitios de Cusco exhiben ascendencia gendmica mezclada entre comunidades del
Altiplano Sur-Central del Peru (tridngulos rojos) y la Cuenca del Titicaca (tridangulos morados).

Algunos individuos de Kusikancha y Qotacalle se agrupan con individuos de las tierras altas del norte
del Perd (Ancash). Curiosamente, los individuos de Kanamarka, al sur de Cusco, presentan un perfil
genético menos diverso, diferente al de los individuos de los sitios de Cusco. Todos los individuos
de Kanamarka presentan ascendencia gendmica asociada a grupos que habitaban el Altiplano Sur-
Central del Peru (por ejemplo, Ayacucho, Ica, Huancavelica, Apurimac). Un individuo de Kanamarka
exhibe ascendencia genética relacionada con grupos del sur del Ecuador, como se reporta en Salazar
et al. 2023 (2).

Todos los resultados confirman que Cusco, durante el Horizonte Tardio, tenia una comunidad
altamente diversa con personas que derivaban sus ancestrias de regiones circundantes y distantes
de la sierra central andina. Ademas de los perfiles de ascendencia gendmica, también observamos
cambios demograficos asociados con el establecimiento del Reino de Cusco y el posterior Estado
Inca. Observamos que el tamafio efectivo de la poblacidn en Cusco aumentd drasticamente a partir
de finales del siglo Xlll y principios del siglo XIV.

Al final en el anexo de este informe se presentan los resultados generales de cada una de las
muestras que pudieron ser ingresadas al laboratorio para el andlisis. Se debe indicar que algunas de
estas se degradaron, contaminaron y/o no preservaron ADN debido al estado de conservacién y
posiblemente por las condiciones de almacenaje, al tipo de pieza corporal, antigliedad, etc. y no
pudieron ser estudiadas, no obstante, una importante mayoria de las muestras pudieron ser
analizadas y brindaron la informacidn que se sintetiza y se ha presentado en el actual informe.

Equipo de investigadores y responsabilidades

Prof. Dr. Lars Fehren-Schmitz (UCSC): Preparacién de muestras, extraccion de ADN, secuenciacion
de ADN, analisis de datos de ADN.

Dr. Jannine Forst (UCSC): Encargada de la toma de muestras en Cusco, preparacion de muestras y
extraccion de ADN.

Prof. Dr. Richard Burger (Universidad de Yale): supervision del proyecto, contextualizacion
arqueoldgica.

Mg. Lucy Salazar-Burger (Universidad de Yale): contextualizacidon histdrica y arqueoldgica.

Acciones de conservacion preventiva:

Los restos de todos los huesos y dientes después del andlisis se almacenan actualmente a -20 °C en
las instalaciones de la sala limpia del Laboratorio de Paleogendmica de la UCSC para maximizar la
preservacion macroscépica y molecular de las muestras. Estan catalogados para que puedan ser



devueltas al Ministerio de Cultura; ademds podrian ser objeto de nuevos andlisis a futuro como
muestras comparativas, uso de nuevas tecnologias, etc.

Medios de difusion de la investigacion:

Los resultados parciales y preliminares del proyecto han sido presentados en conferencias y
seminarios publicos en Peru y Estados Unidos por los Dres. Fehren-Schmitz, Burger y Salazar. Los
datos gendmicos de algunas de las muestras se han publicado en dos articulos académicos
revisados por pares: Nakatsuka et al. 2020 y Salazar et al. 2023 (Avances cientificos). Ambos articulos
han recibido gran atencion de los medios, incluidos periddicos en espaiiol como El Pais y El
Comercio.

En agosto del afio 2023 se desarrollé un taller sobre ADN antiguo para estudiantes y docentes de la
UNSAAC de Cuzco donde se presentaron resultados de estos estudios a la comunidad académica
local.

Archivo fotografico:
(Ver Anexo 1 al final: inventario general y archivo fotografico)
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Kusica Highl
>2 ncha and
and
Titica
ca
Basin
admi
xed)
M | Caja | Dien | ULM | 1. | ADN | UCSC | KCA Sl XY Cusco
C- 4- te 3 4 Paleog | -265 (Sout
DD No enomi h
C- 265 cs Centr
GA EE.UU al
F Peru
Kusica Highl
>3 ncha and
and
Titica
ca
Basin
admi

xed)




M | Caja | Hue | Frag ADN | UCSC | KCA | NO n.d. n.d.
C- 4- SO men Paleog | -837
54 Kusica | DD No to de enomi
ncha C- | 837 costil cs
GA la EE.UU
F
M Caja | Hue | pars ADN | UCSC | KCA Sl XX Cusco
C- 5- SO petr Paleog - (Sout
DD No 0sa enomi | 136 h
C- | 1364 izqui cs 4 Centr
GA erda EE.UU al
F Peru
Kusica Highl
> ncha and
and
Titica
ca
Basin
admi
xed)
M Caja | Dien | LRM ADN | UCSC | KCA Sl XX Cusco
C- 5- te 2 Paleog | -807 (Sout
DD No enomi h
C- | 807/ cs Centr
GA | Ind.O EE.UU al
F 1 Peru
Kusica Highl
>6 ncha and
and
Titica
ca
Basin
admi
xed)
M | Caja | Dien | ULM ADN | UCSC | KCA Si XX Cusco
C- 6- te 2 Paleog - (Sout
DD No enomi | 257 h
C- | 2577 cs 7 Centr
GA / EE.UU al
F Ind.O Peru
Kusica 1 Highl
>7 ncha and
and
Titica
ca
Basin
admi

xed)




M | Caja | Dien | RLM | 1. | ADN | UCSC | KCA | NO n.d. n.d.
C- 6- te 3 3 Paleog -
58 Kusica | DD No enomi | 265
ncha C- | 2656 cs 6
GA EE.UU
F
M Caja | Dien | ULM | 1. | ADN | UCSC KCA Sl XX Titica
C- 7- te 3 2 Paleog - ca
59 Kusica | DD No enomi | 304 Basin
ncha C- | 3040 cs 0
GA EE.UU
F
M Caja | Dien | LLM | 2. | ADN | UCSC KCA Sl XX Admi
C- 7- te 3 1 Paleog - xed:
DD No enomi | 308 North
C- | 3089 cs 9 Peru
60 Kusica | GA EE.UU Highl
ncha F and -
South
Peru
Highl
and
M Caja | Hue | Frag | 0. | ADN | UCSC | KCA Si XX Cusco
C- 7- SO men | 4 Paleog - (Sout
DD No to de enomi | 309 h
C- | 3090 costil cs 0 Centr
GA la EE.UU al
F izqui Peru
Kusica erda Highl
61
ncha and
and
Titica
ca
Basin
admi
xed)
M | Caja | Dien | RLM | 1. | ADN | UCSC | KCA Sl XX Cusco
C- 8- te 3 9 Paleog - (Sout
DD No enomi | 311 h
C- | 3110 cs 0 Centr
GA / EE.UU al
62 Kusica | F Ind.O Peru
ncha 1 Highl
and
and
Titica

ca
Basin




admi

xed)
M | Caja | Hue | Frag ADN | UCSC | KCA | NO n.d. n.d.
C- 8- SO men Paleog -
Kusica DD No to de enomi | 311
63 ncha C- | 3110 costil cs 0-2
GA / la EE.UU
F | Ind.O izqui
2 erda
M | Caja | Hue | Met ADN | UCSC | KCA | NO n.d. n.d.
C- 8- so | atars Paleog -
64 Kusica | DD No al enomi | 314
ncha C- | 3141 cs 1
GA EE.UU
F
M Caja | Hue | Frag ADN | UCSC | OKI- Sl XY Cusco
C- 1- SO men Paleog | 24-1 (Sout
DD | Recin to de enomi h
C- | to24 costil cs Centr
GA / la EE.UU al
F | Fn.01 dere Peru
65 Qoték cha Highl
alli and
and
Titica
ca
Basin
admi
xed)
M | Caja | Dien | LLM ADN | UCSC | QKI- Sl XX North
C- 1- te 2 Paleog 4 Peruv
66 Qotak | DD | Recin enomi ian
alli C- | to04 cs Highl
GA / EE.UU and
F | Fn.03
67 | Qotak | M | Caja | Dien | LLM ADN | UCSC | QKI- | NO n.d. n.d.
alli C- 1- te 3 Paleog | 19-1
DD | Recin enomi
C- | to08 cs
GA | Fn.19 EE.UU
F | (02)/
Ind.O
1
68 | Qotak | M | Caja | Dien | LLM ADN | UCSC | QKI- | NO n.d. n.d.
alli C- 2- te 3 Paleog | 4-4
DD | Extre enomi
C- mo




GA | Este/ cs
F RG EE.UU
Q4/
Fn.
04
M Caja | Dien | LRM ADN | UCSC | QKI- Sl XX Cusco
C- 34- te 3 Paleog | 218 (Sout
DD | Secto enomi h
C- | rii/ cs Centr
GA Fn. EE.UU al
F 218 Peru
69 Qoték Highl
alli and
and
Titica
ca
Basin
admi
xed)
70 | Qotak | M | Caja | Dien | LLM ADN | UCSC | QKI- | NO n.d. n.d.
alli C- 38- te 3 Paleog | 130
DD | Secto enomi | 3-1
C- | riit/ cs
GA | Fn.13 EE.UU
F 03/
Ind.O
1
M | Caja | Dien | LLM ADN | UCSC | QKlI- Sl XY Cusco
C- 36- te 3 Paleog | 809 (Sout
DD | Secto enomi h
C- | rvil/ cs Centr
GA | Fn. EE.UU al
F 809 Peru
71 Qoték Highl
alli and
and
Titica
ca
Basin
admi
xed)
M Caja | Dien | URM ADN | UCSC | QKlI- Sl XX Cusco
C- 37- te 3 Paleog | 816 (Sout
Qotak DD | Secto enomi h
72 Alli C- | rvil/ cs Centr
GA Fn. EE.UU al
F 816 Peru

Highl




and

and
Titica
ca
Basin
admi
xed)
M Caja | Dien | URP ADN | UCSC | QKI- | NO n.d. n.d.
C- 35- te 4 Paleog | 732
73 Qotak | DD | Secto enomi
alli C-| rv/ cs
GA Fn. EE.UU
F 732
M Caja | Hue | Frag ADN | UCSC | QKI- | NO n.d. n.d.
C- 35- SO men Paleog | 739
7 Qotak | DD | Secto to de enomi
alli C-| rv/ costil cs
GA | Fn. la EE.UU
F 739
M Caja | Dien | URM ADN | UCSC | QKlI- Sl XX Cusco
C- 3- te 3 Paleog | 6-5 (Sout
DD | Recin enomi h
C- to cs Centr
GA | 75/ EE.UU al
F | Fn.6/I Peru
75 Qotf:\k nd.5 Highl
alli and
and
Titica
ca
Basin
admi
xed)
M | Caja | Dien | LRM ADN | UCSC | QKI- | NO n.d. n.d.
C- 4 - te 2 Paleog | 7-4
DD | Recin enomi
76 O,;)ltI?k C- to cs
GA 75/ EE.UU
F Fn.7/
Ind.4
M | Caja | Hue | Frag ADN | UCSC | QKI- | NO n.d. n.d.
C- 5- SO men Paleog 8
Qotak | DD | Recin to de enomi
77 .
alli C- to hues cs
GA 75/ o EE.UU
F Fn. 8 largo




M | Caja | Dien | LRM | 1. | ADN | UCSC | QKI- Sl XX Cusco
C- 5- te 1 6 Paleog | 9-3 (Sout
DD | Recin enomi h
C- to cs Centr
GA 75/ EE.UU al
F | Fn.9/ Peru
78 Qoték Ind.3 Highl
alli and
and
Titica
ca
Basin
admi
xed)
79 | Qotak | M | Caja | Hue | Fala | 1. | ADN | UCSC | QKI- | NO n.d. n.d.
alli C- 5- SO nge | 3 Paleog | 10-3
DD | Recin enomi
C- to cs
GA | 75/ EE.UU
F Fn.
10/
Ind.3
and 4
80 | Qotak | M | Caja | Dien | ULP3 | 1. | ADN | UCSC | QKI- | NO n.d. n.d.
alli C- 6- te 1 Paleog | 11-
DD | Recin enomi 13
C- to cs
GA | 75/ EE.UU
F Fn.
11/
Ind.1
3
M | Recin | No
C- to sufic
DD | 75/ | ient
C- Fn. e
Qotak | GA 12 para
81 .
alli F tom
ar
mue
stra
s
82 | Qotak | M Caja | Dien | LLM | 1. | ADN | UCSC | QKlI- Sl XY Cusco
alli C- 8- te 1 4 Paleog | 13-1 (Sout
DD | Recin enomi h
C- to cs Centr
GA 75/ EE.UU al
F | Fn.13 Peru




/ Ind. Highl
1 and
and
Titica
ca
Basin
admi
xed)
M | Recin | No ADN | UCSC | QKI- | NO n.d. n.d.
C- | to75 | sufic Paleog | 14
DD | /Fn. | ient enomi
C- 14 e cs
Qotak | GA para EE.UU
83 .
alli F tom
ar
mue
stra
s
84 | Qotak | M | Caja | Dien | ULM ADN | UCSC | QKI- | NO n.d. n.d.
alli C- 10- te 3 Paleog | 15-4
DD | Recin enomi
C- to cs
GA | 75/ EE.UU
F Fn.
15/
Ind.4
85 | Qotak | M | Caja | Dien | LLM ADN | UCSC | QKI- Sl XY Cusco
alli C- 11- te 3 Paleog | 16-4 (Sout
DD | Recin enomi h
C- to cs Centr
GA | 75/ EE.UU al
F Fn. Peru
16/ Highl
Ind.4 and
and
Titica
ca
Basin
admi
xed)
M | Recin | No ADN | UCSC | QKI- | NO n.d. n.d.
C- | to 75 | sufic Paleog | 17
DD | /Fn. | ient enomi
36 Qotak | C- 17 e cs
alli GA para EE.UU
F tom
ar

mue




stra

M | Caja | Dien | L?M ADN | UCSC | QKI- Sl XY Cusco
C- 11- te 2 Paleog | 18 (Sout
DD | Recin enomi h
C- to cs Centr
GA | 75/ EE.UU al
F Fn. Peru
37 Qoték 18 Highl
alli and
and
Titica
ca
Basin
admi
xed)
88 | Qotak | M | Caja | Dien | URC ADN | UCSC | QKI- | NO n.d. n.d.
alli C- 11- te Paleog | 19-1
DD | Recin enomi
C- to cs
GA | 75/ EE.UU
F Fn.
19/
Ind.1
89 | Qotak | M | Caja | Dien | ULM ADN | UCSC | QKlI- Sl XX Cusco
alli C- 12- te 1 Paleog | 20-5 (Sout
DD | Recin enomi h
C- to cs Centr
GA | 75/ EE.UU al
F Fn. Peru
20/ Highl
Ind.5 and
and
Titica
ca
Basin
admi
xed)
90 | Qotak | M Caja | Dien | URM ADN | UCSC | QKlI- Sl XY Cusco
alli C- 13- te 2 Paleog | 21-1 (Sout
DD | Recin enomi h
C- to cs Centr
GA | 75/ EE.UU al
F Fn. Peru
21/ Highl
Ind.1 and

and




Titica

ca
Basin
admi
xed)
91 | Qotak | M | Caja | Dien | URM ADN | UCSC | QKI- Sl XX Cusco
alli C- 13- te 3 Paleog | 22-6 (Sout
DD | Recin enomi h
C- to cs Centr
GA | 75/ EE.UU al
F Fn. Peru
22/ Highl
Ind.6 and
and
Titica
ca
Basin
admi
xed)
92 | Qotak | M | Caja | Dien | LLM ADN | UCSC | QKI- | NO n.d. n.d.
alli C- 14- te 3 Paleog | 23-4
DD | Recin enomi
C- to cs
GA | 75/ EE.UU
F Fn.
23/
Ind.4
93 | Qotak | M | Caja | Dien | LLM ADN | UCSC | QKI- | NO n.d. n.d.
alli C- 15- te 3 Paleog | 24-4
DD | Recin enomi
C- to cs
GA | 75/ EE.UU
F Fn.
24/
Ind.4
94 | Qotak | M | Caja | Hue | Frag ADN | UCSC | QKI- | NO n.d. n.d.
alli C- 16- so | men Paleog | 25-1
DD | Recin to de enomi
C- to costil cs
GA | 75/ la EE.UU
F Fn. dere
25/ cha
Ind.1
95 | Qotak | M | Caja | Hue | Fala ADN | UCSC | QKI- | NO n.d. n.d.
alli C- 16- SO nge Paleog | 26-1
DD | Recin enomi
C- to cs
75/ EE.UU




GA | Fn.
F 26/
Ind.1
96 | Qotak | M | Caja | Dien | RLM ADN | UCSC | QKI- Sl XX Cusco
alli C- 17- te 1 Paleog | 27 (Sout
DD | Recin enomi h
C- to cs Centr
GA | 75/ EE.UU al
F Fn.27 Peru
/ Highl
Mand and
ibulas and
Titica
ca
Basin
admi
xed)
M Caja | Dien | LLM ADN | UCSC | QKlI- Sl XY Cusco
C- 17- te 3 Paleog | 28-3 (Sout
DD | Recin enomi h
C- to cs Centr
GA | 75/ EE.UU al
F | Fn.28 Peru
97 Qotak /Ind. Highl
alli 3 and
and
Titica
ca
Basin
admi
xed)
M | Caja | Dien | URP ADN | UCSC | QKI- Sl XY Cusco
C- 19- te 3 Paleog | 29-1 (Sout
DD | Recin enomi h
C- to cs Centr
GA | 75/ EE.UU al
F | Fn.29 Peru
08 Qotf:\k /Ind. Highl
alli 1 and
and
Titica
ca
Basin
admi
xed)
99 | Qotak | M | Recin | No
alli C- to sufic
DD ient




C- 75/ e
GA | Fn.30 | para
F tom
ar
mue
stra
S
M Caja UCSC | QKI- | NO n.d. n.d.
C- | 19- Paleog | 31-1
DD | Recin enomi
100 Qotak | C- | to Dien | URM cs
alli GA | 75/ te 3 DN | EE.UU
F Fn.31
/Ind.
1
M Caja UCSC | QKI- | NO n.d. n.d.
C- | 21- Paleog | 32-1
DD | Recin enomi
101 Qotak | C- | to Dien | LLM cs
alli GA | 75/ te 3 DN | EE.UU
F Fn.32
/Ind.
1
M Caja UCSC | QKI- | NO n.d. n.d.
C- | 22- Paleog | 33-2
DD | Recin enomi
102 Qotak | C- | to Hue | Fala cs
alli GA | 75/ SO nge DN | EE.UU
F Fn.33
/Ind.
2
M Caja UCSC | QKI- | NO n.d. n.d.
C- | 22- Paleog | 35-7
DD | Recin enomi
103 Qotak | C- | to Dien | URM cs
alli GA | 75/ te 2 DN | EE.UU
F Fn.35
/Ind.
7
M Caja UCSC | QKI- | NO n.d. n.d.
C- | 23- Paleog | 36-4
DD | Recin enomi
104 Qotak | C- |to Dien | URP cs
alli GA | 75/ te 4 DN | EE.UU
F Fn.36
/Ind.




M Caja UCSC | QKI- | NO n.d.
C- | 23- Paleog | 37-1
DD | Recin enomi
kCll C- |to Dien L 1 i cs
105 I?taa GA |75/ |te |RM3 |5 |DN | EEUU

F Fn.37
/Ind.
1

n.d.
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45 Torontoy GAF Recinto 4/ | Diente URM2 1.8 ADN Paleogenomics
Ind.05 EE.UU
. ucsc
46 Kusicancha MC-DDC- Cajal- | piente URP3 1.1 ADN Paleogenomics
GAF No 1218
EE.UU
e . pars ucsc
47 Kusicancha MCGIZEC N?ﬁé Hueso petrosa 14.6 ADN Paleogenomics
derecha EE.UU
. ucsc
48 Kusicancha MC-DDC- Caja 2- Diente LLM1 1.7 ADN Paleogenomics
GAF No 1257
EE.UU
. ucscC
49 Kusicancha MC-DDC- Caja 3- Diente ULM3 1.8 ADN Paleogenomics
GAF No 1298
EE.UU
. ucsc
50 Kusicancha MC-DDC- Caja 3- Diente LRM2 1.8 ADN Paleogenomics
GAF No 1112
EE.UU
. ucsc
51 Kusicancha MC-DDC- Caja 3- Diente LRM1 2.4 ADN Paleogenomics
GAF No 1108
EE.UU
. ucsc
52 Kusicancha MC-DDC- Caja 3- Diente LRM3 1.4 ADN Paleogenomics
GAF No 1286
EE.UU
. ucsc
53 Kusicancha MC-DDC- Caja 4- Diente ULM3 1.4 ADN Paleogenomics
GAF No 265
EE.UU
. ucsc
- MC-DDC- Caja 4- Fragmento .
54 Kusicancha GAF No 837 Hueso de costilla 1.5 ADN Paleogenomics
EE.UU
Ape. - pars ucsc
55 Kusicancha MCGREC ,5:]15132 4 Hueso petrosa 4.5 ADN Paleogenomics
izquierda EE.UU
we.ope. | Caias ucsc
56 Kusicancha GAF No 807 / Diente LRM2 1.7 ADN Paleogenomics
Ind.01 EE.UU
MC-DDC- Caja 6- ucsc
57 Kusicancha GAF No 2577 / | Diente ULM2 2.1 ADN Paleogenomics
Ind.01 EE.UU
. ucsc
58 Kusicancha MC-DDC- Caja 6- Diente RLM3 1.3 ADN Paleogenomics
GAF No 2656 EE.UU




ucsc

59 Kusicancha MC-DDC- Caja 7- Diente ULM3 1.2 ADN Paleogenomics
GAF No 3040
EE.UU
. ucsc
60 Kusicancha MC-DDC- Caja 7- Diente LLM3 2.1 ADN Paleogenomics
GAF No 3089
EE.UU
. Fragmento ucsc
61 Kusicancha MCéIZII?_C- ,\?:J;OZ(') Hueso | de costilla | 0.4 ADN Paleogenomics
izquierda EE.UU
MC-DDC- Caja 8- ucsc
62 Kusicancha GAF No 3110 / | Diente RLM3 1.9 ADN Paleogenomics
Ind.01 EE.UU
MC-DDC- Caja 8- Fragmento ucsc
63 Kusicancha GAF No 3110 / | Hueso | de costilla 1.2 ADN Paleogenomics
Ind.02 izquierda EE.UU
. ucsc
64 Kusicancha MC-DDC- Caja 8- Hueso | Metatarsal | 2.0 ADN Paleogenomics
GAF No 3141
EE.UU
MC-DDC- Caja 1- Fragmento ucsc
65 Qotakalli GAF Recinto Hueso | de costilla 0.7 ADN Paleogenomics
24 / Fn.01 derecha EE.UU
mc-opc- | cdat- ucsc
66 Qotakalli GAF Recinto Diente LLM2 2.4 ADN Paleogenomics
04 / Fn.03 EE.UU
Caja 1-
. ucsc
67 Qotakalli MC-DDC- | Recinto 08 | ;0 LLIM3 | 1.5 | ADN | Paleogenomics
GAF Fn.19(02) /
EE.UU
Ind.01
Caja 2-
ucsc
68 Qotakalli MC-DDC- | Extremo | po e LLIM3 | 1.3 | ADN | Paleogenomics
GAF Este/ RG EE.UU
Q4/ Fn. 04 )
MC-DDC- Caja 34- ucsc
69 Qotakalli GAF Sector lll / | Diente LRM3 1.9 ADN Paleogenomics
Fn. 218 EE.UU
Caja 38-
ucsc
70 Qotakalli MC-DDC- sector Il / Diente LLM3 1.7 ADN Paleogenomics
GAF Fn.1303/
EE.UU
Ind.01
MC-DDC- Caja 36- ucsc
71 Qotakalli GAF Sector VII / | Diente LLM3 1.7 ADN Paleogenomics
Fn. 809 EE.UU
MC-DDC- Caja 37- ucsc
72 Qotakalli GAF Sector VII / | Diente URM3 1.4 ADN Paleogenomics
Fn. 816 EE.UU
MC-DDC- Caja 35- ucsc
73 Qotakalli GAF Sector V/ | Diente URP4 0.9 ADN Paleogenomics
Fn. 732 EE.UU
Caja 35- ucsc
74 Qotakalli MC-DDC- Sector V/ | Hueso | [ragmento | ., , ADN Paleogenomics
GAF de costilla
Fn. 739 EE.UU




MC-DDC- Caja 3- ucsc
75 Qotakalli GAF Recinto 75/ | Diente URM3 1.9 ADN Paleogenomics
Fn.6/Ind.5 EE.UU
MC-DDC- Caja 4 - ucsc
76 Qotakalli GAF Recinto 75/ | Diente LRM2 1.7 ADN Paleogenomics
Fn. 7/ Ind.4 EE.UU
MC-DDC- Caja 5- Fragmento ucsc
77 Qotakalli GAF Recinto 75/ | Hueso de hueso 3.6 ADN Paleogenomics
Fn. 8 largo EE.UU
MC-DDC- Caja 5- ucsc
78 Qotakalli GAF Recinto 75/ | Diente LRM1 1.6 ADN Paleogenomics
Fn. 9/ Ind.3 EE.UU
Caja 5-
; ucsc
79 Qotakalli MC-DDC- | Recinto 75/ | 1,04 Falange 1.3 ADN Paleogenomics
GAF Fn. 10 / EE.UU
Ind.3 and 4 ’
Caja 6-
; ucsc
80 Qotakalli MC-DDC- | Recinto 75/ | pionte | yLP3 11 | ADN | Paleogenomics
GAF Fn. 11/ EE.UU
Ind.13 ’
. MC-DDC- Recinto 75/ | No suficiente para
81 Qotakalli GAF Fn. 12 tomar muestras
MC-DDC- | Resinto 75/ uesc
82 Qotakalli Diente LLM1 1.4 ADN Paleogenomics
GAF Fn.13/ Ind.
1 EE.UU
. - ucsc
. MC-DDC- Recinto No suficiente para -
83 Qotakalli GAF 75 / Fn. 14 | tomar muestras ADN PalecEgEelrJlﬁmms
Caja 10-
. ucsc
84 Qotakalli MC-DDC- | Recinto 75/ | pionie ULM3 1.6 ADN Paleogenomics
GAF Fn. 15/
EE.UU
Ind.4
ja 11-
MC-DDC- Recto 75/ ucsc
85 Qotakalli Diente LLM3 1.1 ADN Paleogenomics
GAF Fn. 16 /
EE.UU
Ind.4
. .. ucsc
. MC-DDC- Recinto No suficiente para -
86 Qotakalli GAF 75/ Fn. 17 | tomar muestras ADN Paleggéeﬂamms
MC-DDC- Caja 11- ucsc
87 Qotakalli GAF Recinto 75/ | Diente L?M2 2.4 ADN Paleogenomics
Fn. 18 EE.UU
Caja 11-
. ucsc
88 Qotakalli MC-DDC- | Recinto 75/ Diente URC 1.2 ADN Paleogenomics
GAF Fn. 19/
EE.UU
Ind.1
ja 12-
MC-DDC- Recto 75/ ucsc
89 Qotakalli Diente ULM1 1.9 ADN Paleogenomics
GAF Fn. 20/ EE.UU

Ind.5




Caja 13-

. ucsc
90 Qotakalli MC-DDC- | Recinto 75/ | pionie URM2 2.5 ADN Paleogenomics
GAF Fn. 21/
EE.UU
Ind.1
2 13-
MCDDC- | Reciota 75/ ucsc
91 Qotakalli Diente URM3 2.4 ADN Paleogenomics
GAF Fn. 22/
EE.UU
Ind.6
ja 14-
MC-DDC- Rocto 75/ ucsc
92 Qotakalli Diente LLM3 1.4 ADN Paleogenomics
GAF Fn. 23/
EE.UU
Ind.4
3 15-
MC-DDC- Reocto 75/ ucsc
93 Qotakalli Diente LLM3 1.6 ADN Paleogenomics
GAF Fn. 24/
EE.UU
Ind.4
Caja 16-
" Fragmento ucsc
94 Qotakalli MC-DDC- | Recinto 75/ | a5 | de costilla | 1.3 ADN Paleogenomics
GAF Fn. 25/
derecha EE.UU
Ind.1
MC-DDC- Reccallﬂmic; (7):5/ ucsc
95 Qotakalli Hueso Falange 1.5 ADN Paleogenomics
GAF Fn. 26 /
EE.UU
Ind.1
MCDDC. | Recg 7/ ucsc
96 Qotakalli Diente RLM1 2.1 ADN Paleogenomics
GAF Fn.27/
h EE.UU
Mandibulas
MC-DDC- Caja 17- ucsc
97 Qotakalli GAF Recinto 75/ | Diente LLM3 1.3 ADN Paleogenomics
Fn.28/Ind.3 EE.UU
MC-DDC- Caja 19- ucsc
98 Qotakalli GAF Recinto 75/ | Diente URP3 1.2 ADN Paleogenomics
Fn.29/Ind.1 EE.UU
. MC-DDC- Recinto 75/ | No suficiente para
9 Qotakalli GAF Fn.30 tomar muestras
MC-DDC- Caja 19- ucsc
100 Qotakalli GAF Recinto 75/ | Diente URM3 2.1 ADN Paleogenomics
Fn.31/Ind.1 EE.UU
MC-DDC- Caja 21- ucsc
101 Qotakalli GAF Recinto 75/ | Diente LLM3 1.0 ADN Paleogenomics
Fn.32/Ind.1 EE.UU
MC-DDC- Caja 22- ucsc
102 Qotakalli GAF Recinto 75/ | Hueso Falange 1.0 ADN Paleogenomics
Fn.33/Ind.2 EE.UU
MC-DDC- Caja 22- ucsc
103 Qotakalli GAF Recinto 75/ | Diente URM2 2.1 ADN Paleogenomics
Fn.35/Ind.7 EE.UU
MC-DDC- Caja 23- ucsc
104 Qotakalli GAF Recinto 75/ | Diente URP4 0.9 ADN Paleogenomics
Fn.36/Ind.4 EE.UU
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