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Arqueologia molecular: “letras biologicas” para una época sin escritura.

A.- Resumen

A partir del descubrimiento de la genética y las moléculas implicadas en los
caracteres hereditarios se abrieron nuevos campos para el estudio y la utilizacién de este
conocimiento. La arqueologia incluy6 estas moléculas para el estudio de la prehistoria en
los afios 90 del pasado siglo. La tecnologia y empleo de moléculas, ADN principalmente, y
proteinas en los ultimos diez afios para el estudio de la prehistoria ha crecido de forma
exponencial llegando a publicarse una media de 3.000 publicaciones anuales en lo que
llevamos de década. Con el presente trabajo se pretende poner en valor su utilizacion y el

conocimiento que ha generado la arqueologia molecular.

B.- Abstract

From the discovery of genetics and the molecules involved in hereditary traits, new
windows were opened for the study and use of this knowledge. Archeology included these
molecules for the study of prehistory in the 90s of the twentieth century. The technology
and use of molecules, DNA, and proteins in the last decade for the study of prehistory has
grown exponentially, reaching an average of 3,000 publications per year so far this decade.
The present work intends to value its use and the knowledge that molecular archeology has
generated.

C.- Palabras clave

Arqueogenética, Paleogenética, ADN antiguo, Arqueologia Molecular, protedmica dental.

D.- Keywords

Archaeogenetic, Paleogenetic, ancient DNA, Molecular Archaeology, dental proteomic.
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Arqueologia molecular: “letras bioldgicas” para una época sin escritura

I.- INTRODUCCION.

1.- Objetivos.

La Prehistoria como ciencia se ha desarrollado gracias a la interdisciplinariedad. La
union de varias ramas es la que ha podido dar una respuesta robusta a las distintas
preguntas que se han ido planteando en una época sin contar con el apoyo de la escritura.
Arqueologia, Geologia, Quimica o Biologia, entre otras, son ciencias en las que se apoya la
Prehistoria. El presente trabajo se centra en una especialidad de esta ultima ciencia, la
Biologia Molecular, que se ha desarrollado desde mediados del siglo pasado e incorporado
al estudio de la prehistoria al final del siglo XX.

Es la tecnologia, basada principalmente en las llamadas moléculas de la vida
(ADN, ARN vy proteinas), el principal objeto de estudio incluyendo sus usos, limites y
nuevas expectativas desde una posicidon critica. Para ello basamos nuestro trabajo en la
realizacion de un estudio actualizado de la utilizacion de herramientas moleculares para la
comprension de la prehistoria. Herramientas que, hoy en dia, han dado respuesta
principalmente a quién y como. Pretendemos como objetivo de este TFG realizar una
exposicion sobre estos métodos de interpretacion cientifica basados en la Biologia
Molecular a partir de muestras arqueologicas. El estado de la cuestion principal es el
conocimiento y la utilizacion de la tecnologia actualmente disponible para el estudio de la
Prehistoria y las interpretaciones generadas. Intentaremos a lo largo del trabajo poner en
valor los resultados de los equipos espafioles y los estudios sobre la prehistoria peninsular

que han contribuido en la generacion de conocimiento con esta tecnologia.

2.- Fuentes y metodologia.

Para la elaboracion de este trabajo, se ha realizado una revision bibliografica
accediendo a los principales recursos digitalizados de distintas revistas cientificas
disponibles. Las fuentes primarias se basan en los articulos cientificos alojados en estas
revistas. Nos hemos apoyado en publicaciones de primer cuartil como Science, Nature o
PNAS, sin olvidar otras cabeceras con un criterio cientifico y un amplio bagaje en la
creacion de conocimiento.

Estos recursos han sido consultados directamente en las paginas de dichas revistas o

bien a partir de buscadores académicos entre ellos Dialnet, Academia.edu, Digital CSIC,
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Arqueologia molecular: “letras bioldgicas” para una época sin escritura

Springer link, SciELO, Pubmed o Google académico entre otros. A su vez, nos hemos
apoyado en la informacion digital disponible en bases de datos NCBI (National Center for
Biotechnology Information) y EMBL (European Molecular Biology Laboratory)
principalmente; asi como la pagina de NIH (National Human Genome Research Institute)
que podrian consultarse en la bibliografia.

Las fuentes secundarias utilizadas se basan principalmente en libros especializados
y/o monografias, revisiones que hemos creido conveniente consultar para resolver el estado
de la cuestion. Para elaborar la historiografia del presente estudio hemos elegido
principalmente el ejemplar A la busqueda del secreto de la vida. Una breve historia de la
Biologia Molecular (2008). Respecto al apartado conceptos basicos hemos seleccionado
los libros Curso de Genética Molecular e Ingenieria Genética (2014) y Bioquimica y
Biologia para ciencias de la salud (2000) y por ultimo, para el apartado usos de las
“Omicas” en el estudio de la Prehistoria, Quiénes somos y como hemos llegado hasta aqui
(2019), El viaje de nuestros genes (2020), Humanos: la extraordinaria historia del ser
humano (2022), y El mundo antes de nosotros (2023) cuyos autores dan una perspectiva

particular de la arqueologia molecular y sus usos.

3.- Estructura.

Para el desarrollo del presente trabajo se ha elegido, ademés de la introduccioén en
la que estamos inmersos, estructurar el estado de la cuestion en tres aparatados principales
que desarrollaremos en bajo el epigrafe con el mismo titulo.

Primero haremos una contextualizacion historica del desarrollo y la incorporacion
de la Biologia Molecular para el estudio de la prehistoria. Una segunda parte con los
conceptos basicos para facilitar la comprension del ultimo apartado que intenta dar
visibilidad al uso de las herramientas que se utilizan con este fin. Es el tercer apartado se
muestran los campos en los que pueden ofrecer una respuesta, a saber: evolucion humana,
mestizaje, dindmica y migraciones poblacionales prehistoricas, flora y fauna,
enfermedades. ..

Daremos vision, por ultimo, a las conclusiones a las que llegamos tras el
conocimiento y aprendizaje de estas técnicas moleculares en el estudio de la Prehistoria.
Completaremos el trabajo con las figuras y tablas necesarias para la comprension de este,
para lo que desarrollaremos un indice especifico al final. Tras este, finalizaremos con una

bibliografia que incluira todas las fuentes utilizadas, asi como los recursos de internet.

2|Péadgina



Arqueologia molecular: “letras bioldgicas” para una época sin escritura

IL.- ESTADO DE LA CUESTION.

1.- De la piedra a las 6micas. Un poco de historiografia.

La comparacion, la clasificaciéon y ordenacion (por tipologia y cronologia) son
recursos habituales para el avance cientifico. En efecto, la aplicacion de metodologias de
tipologia comparativa, aplicada a los artefactos que comparecen en los distintos
yacimientos arqueologicos hacen posible adscribir estos a una época o cultura determinada.
Las diferencias y caracteristicas morfoldgicas sirven para poder elaborar un relato historico
de la Prehistoria, dado que el recurso de las fuentes escritas es inviable. Este relato se
apoya bésicamente, en la tecnologia litica a lo largo de toda la prehistoria, asi como el
conocimiento de la metalurgia y ceramica, al final de esta, clasificandola por sus
diferencias morfoldgicas, en su composicion quimica y modo de elaboraciéon (Ramil, 2010
:143-166). El conocimiento y utilizacion de minerales ha significado un punto de partida
en el desarrollo de la tecnologia, cuyos avances nos ha permitido desplegar habilidades
para el progreso como sociedad. La tecnologia ha sido participe de cambios cognitivos y
socializadores de diferentes especies del género Homo, especialmente de la nuestra. La
generacion de conocimiento nos encuadra como un mero hecho biologico. Como tal, tiene
unas diferencias con otras especies, a la par que una variabilidad en ella misma que permite
la comparacion como recurso para el estudio de los homininos. Hoy en dia, sabemos que
las diferencias morfologicas son producto de multitud de diferencias en el material
genético que los organismos vivos contenemos, diferencias que han generado fenotipos en
el camino evolutivo.

Estas diferencias ya son patentes en el trabajo de eruditos del siglo XVI. Una de las
particularidades de este siglo es el encuentro de la corriente renacentista con el reciente
descubrimiento de América. La corona de Castilla se convierte en un potente generador de
conocimiento gracias a la inversion en las exploraciones que acarrearon el hallazgo del
nuevo mundo. Las personas que tuvieron la fortuna de viajar en la época a estos territorios
fueron sorprendidas por las diferencias de flora y fauna existente entre los dos continentes.
Tomamos como punto de partida al cronista oficial de las indias occidentales, el madrilefio
Gonzalo Fernandez de Oviedo y Valdés (1478-1557), que, en el libro octavo de su obra

Historia General de las Indias aumentada, dedica 25 capitulos a realizar una comparacion
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de la flora presente en el nuevo continente con los arboles frutales de caracteristicas
similares en la peninsula (Fernandez, 1547 :83-87) ! . Posteriormente, el jesuita
vallisoletano José de Acosta (1538-1600) se pregunta en su libro de Historia Natural y
Moral de las Indias (1590) como pueden existir “animales de la misma especie que en
Europa, sin haber sido llevadas de espaiioles” (Acosta, 1590 :278)2.

Las diferencias observadas por estos cronistas atienden a lo que el ojo humano es
capaz de captar, pero el presente trabajo requiere de una observaciéon mas all4, cuanto
menos a nivel microscopico que no estuvo disponible hasta el siglo XVII. Aunque otros lo
hicieron antes (Zacharias Janssen 1588-1628), hasta que Antoni Van Leeuwenhoek (1632-
1723) no construyd su prototipo de microscopio® no pudimos saber a nuestro alrededor
existia una vida no observable. Leeuwenhoek descubre la existencia de organismos a nivel
microscopico dando nombre a lo invisible presente en nuestro entorno Ilamandolos
animdlculos?. Robert Hooke (1635-1703) también construye uno de doble lente, pero este
artilugio presentaba dificultad para enfocar correctamente, por lo que sus observaciones
fueron menos llamativas y se centré en lo que denomina Célula en su libro escrito en 1665
bajo el titulo Micrographia (Goiii, 2018 :21-27).

El siglo XVIII cuenta con tres personas significativas, por un lado, Carl Linneo
(1707-1778) que propone la clasificacion de especies dividiendo estas en vegetales y
animales®. Linneo cimenta las bases para una nomenclatura binomial y jerarquica en clase,
orden, género y especie que manejamos en la actualidad. La sistematica es la forma de
actuar de Georges Cuvier (1769-1832), padre de la paleontologia, al presentar la relacion
entre la estructura y la disposicion de los 6rganos, que responde a la utilizacion de estos
por el tipo de dieta del animal. A esto hay que afiadir la teoria evolutiva lineal proyectada
por Jean Baptiste Lamark (1774-1829), propuesta en su libro Filosofia zoologica de 1809.
Lamark introduce la idea de que el medio es el precursor de los cambios en la estructura de

los caracteres hereditarios y estos duran mientras la presion selectiva ambiental esté

! Disponible en memoria chilena. URL: http://www.memoriachilena.cl/602/w3-article-10020.html

2 Disponible en Real Jardin Botanico. URL: https://bibdigital.rjb.csic.es/records/item/13416-historia-natural-
y-moral-de-las-indias?offset=1

3 Que enun principio disefio para ver la calidad de las telas confeccionadas con las que comerciaba.

4 Basicamente ademds de sus espermatozoides y globulos rojos, fueron bacterias, levaduras y protozoos sus
puntos fuertes de observacion.
> Realmente propone 3 reinos: Regnum vegetabilium, Regnum animale y Regnum Lapideum, en el que

incluye en este ultimo los fosiles con 3 o6rdenes y 21 géneros. Regnum Lapideum esta disponible en: URL:
https://linnean-online.org/120080/#?s=0&cv=4&z=0.303%2C0.0705%2C1.3259%2C1.7268
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presente. Ademads, bautiza la ciencia que se dedica al estudio de los seres vivos: la biologia.
Los postulados de estos dos tultimos fueron propuestos a partir del trabajo de Erasmus
Darwin (1731-1802) que formulaba la trasmision de adquisiciones a las generaciones
venideras en base a la actividad, generando asi transformaciones para dar lugar a otras
especies (Valpuesta, 2008: 24-29). Estos valientes postulados cimentan los pilares del
concepto evolucion.

El siglo XIX, al igual que en el siglo anterior tenemos que referirnos a dos
personajes cuyas hipdtesis aportan las bases para nuestro trabajo: Darwin y Mendel. El
naturalista Charles Darwin (1809-1882) realiza un viaje alrededor del mundo en la corbeta
Beagle, tras el cual mantiene una relacion epistolar con el naturalista Alfred Russel
Wallace (1823-1913). Ambos tienen ideas similares en sus postulados, asi pues, deciden
presentan conjuntamente en la Sociedad Linneana su hipdtesis en 1858 sobre la evolucion
de las especies. Un afio mas tarde Darwin decide publicar su obra conocida popularmente
con el titulo E/ origen de las Especies. La revolucionaria propuesta de Darwin se basa en la
asuncion de que el verdadero motor del cambio es la variacion, donde el ambiente es el que
selecciona las formas de vida que han producido estas variantes desechando las menos
aptas y manteniendo las exitosas. Ademas, esta evolucion genera a un patrén de aparicion
de especies de forma ramificada, por la cual, cada especie puede dar lugar a varias.
Darwin, como hemos visto, estd en contraposicion de las hipotesis de Lamark, aunque
hemos de decir que, de profundo calado, hasta el punto de escuchar voces actuales con la
intencion de mantener vigentes su postulados®. Darwin, sin embargo, no es capaz de
explicar como se produce esta variacion. Para ello necesitamos a Gregor Mendel (1812-
1884), eclesiastico que vislumbra una respuesta por lo que se le considera el padre de la
genética, La cual nacid oficialmente medio siglo después de su descubrimiento. El monje
austrohungaro realizo trabajos botanicos y aplico la estadistica para el seguimiento de
entrecruzamiento de varias generaciones de plantas de guisante (Pisum sativum) con
simientes de varios colores atendiendo a los caracteres fenotipicos. Sus conclusiones sobre
los caracteres hereditarios, asi como la dicotomia de estos en dominante o recesivo

respondia en parte a como se produce la variacion propuesta por Darwin. Su trabajo fue

¢ MELAMED, D et al. (2022) Proponen que es el medio ambiente el motor de cambios en la variacion de
organismos surgidos a partir de la adaptacion al medio a partir del estudio de la sangre individuos en Africa,
los cuales, seglin los autores, existe una tasa de mutacion HbS protectora de la malaria por presion ambiental.
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presentado en 1868 en la Sociedad Cientifica de Brno, donde residia, lo que le llevo a una
amonestacion por parte de la sociedad eclesidstica.

La clasificacion de Linneo y la propuesta de Darwin son los pilares de los actuales
arboles filogenéticos. Para su elaboracion necesitamos el sustrato base de nuestro trabajo:
el ADN. Nos habiamos quedado en “el descubrimiento” de la célula, que, gracias a la
observacion diferencial, sabemos que existen dos tipos: eucariotas y procariotas; es decir
con nucleo celular o sin ¢€l. Esta fue la conclusion que obtuvo el botanico escocés Robert
Brown (1773-1857) a principios del siglo XIX, al ver al microscopio las hojas de distintas
plantas localizando el nucleo celular en sus observaciones vislumbrando la importancia
que este tiene para los organismos pluricelulares. Medio siglo més tarde, en 1882, el
bidlogo Walter Fleming (1843-1905) buscando nuevas tinciones celulares se dio cuenta
que podria teiiir el interior del nticleo e incluso los cuerpos coloreados’ que contenian. Con
estos descubrimientos comienza la carrera para explorar el interior celular, ahora interesaba
saber sobre sus organulos. El naturalista Ernst Haeckel (1834-1919) se da cuenta que el
nucleo contiene la esencia de la trasmision de caracteres hereditarios y August Weissman
(1834-1914) descubre que la replicacion de los cromosomas esta directamente relacionada
con la herencia, en su estudio y descripcion de la mitosis. A partir del trabajo sobre los
cuerpos coloreados, el bidlogo Edouard van Beneden (1846-1910), se centra en su estudio
concluyendo que el nimero de cromosomas es caracteristico de las especies; da el numero
exacto de la nuestra (46 cromosomas) e identificando a los gametos como haplontes. Por
ultimo, e importante para nuestro trabajo hemos de comentar que Carl Benda (1857-1932)
descubre el organulo mitocondrial (Valpuesta, 2008: 34-39).

Necesitamos pasar del nivel microscopico al nivel molecular, para ello tomamos el
trabajo de quimicos y fisicos. Comenzamos con Edmund Beecher Wilson (1856-1939) y
Nettie Maria Stevens (1861-1912), quienes, analizando la division celular descubren que
en la mitosis hay una separacidon cromosdmica y redescubren el trabajo de Mendel.
Posteriormente se relaciona la herencia en cromosomas sexuales gracias a los estudios de
Alfred Henry Sturtevant (1891-1970) sobre la mosca de la fruta (Drosophila
melanogaster) a principios del siglo XX. El descubrimiento de proteinas y enzimas® es el
punto de partida para el desarrollo de la biologia molecular gracias a los trabajos centrados

en levaduras y la fermentacion de productos de la cerveza. Linus Paulin (1901-1994) es el

"La etimologia de cromosoma es “cuerpo coloreado”.
8 Etimologicamente fermento.
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principal responsable de la explicacion de muchas de las fuerzas presentes en los enlaces
quimicos, determin6 la primera molécula compleja, pero hay algo que tenemos que
resefiar, su empefio en la investigacion de la estructura de las proteinas. Para ello se
dispuso a investigar las moléculas repetitivas generando conocimiento sobre las distintas
formas espaciales de las proteinas.

En 1911 el cientifico Wilhelm Ludvig Johannsen (1857-1927) define que el gen es
la unidad hereditaria, que medio siglo mas tarde al descubrir la molécula responsable se
propone conceptualmente la triada genémica: un gen de lectura de nucledtidos de ADN da
lugar a un RNA mensajero y este a una proteina’. Phoebus Aaron Theodor Levene (1869-
1940) llegd a la conclusion de que el contenedor de los cromosomas, la nucleina, estaba
formado por acidos ricos en fosforo exclusivos del nucleo, con presencia en todas las
células animales. Posteriormente Albrecht Kossel (1853-1927) demuestra que la nucleina
contiene proteinas y compuestos ricos en nitrégeno, con glicidos de cinco atomos de
carbono, estas son las bases nitrogenadas que hoy conocemos con las letras de la inicial del
azlcar (A: adenina, C: citosina, G: guanidina, T: timidina y U: uracilo, estos ultimos
presentes en ADN y ARN respectivamente). Con el estudio de estas moléculas se pone de
manifiesto erroneamente que los animales contenian acido fosforico, unido a un aztcar de
cinco atomos de carbono (desoxirribosa) lo cual planted que la composicion quimica era el
nucleato de desoxirribosa, es decir el ADN o acido desoxirribonucleico, mientras que las
plantas el azucar es la ribosa, es decir ARN, incluyendo ambas como proteinas. Erwin
Chargaft (1905-2002) es el que explica la paridad de los enlaces quimicos de las moléculas
A-C-G-T que cuantitativamente es irregular pero conservado el nimero de bases cambia en
las especies, pero no en los individuos, observando las primeras evidencias diferenciales en
el ADN (CLAROS, 2003 :168-169).

Un afio antes de acabar la II Guerra Mundial Oswald Avery (1877-1955), Colin
MacLeod (1909-1972) y Maclyn McCarty (1911-2005) dan cuenta que la transformacion
con cepas virulentas bacterianas obedece a un principio de transformacion identificando el
compuesto responsable de este: el desoxirribonucleato de sodio o ADN. Con ello
descubrian que el ADN, y no las proteinas, era el responsable de la trasmision hereditaria.
Sentaban las bases para la genética, identificaba que no eran las proteinas, sino las

moléculas (realmente el ADN es un conjunto de moléculas) las responsables de la

% Conocido por el nombre de triada genética es el dogma principal de estos estudios.

7|Pagina



Arqueologia molecular: “letras bioldgicas” para una época sin escritura

trasmision hereditaria, y que todos los organismos contenian estas (COOB, 2014: R55-
R60)'.

Una vez que estan descritas las moléculas que responden a la trasmision de los
caracteres hereditarios, solo quedaba saber su estructura y la forma en que se produce. Para
encontrar una respuesta a la estructura en la que se organiza el ADN para formar los
complejos cromosdmicos, Paulin que ya habia descrito la forma de plegamiento de las
proteinas, se centra en su estudio con la difraccion de Rayos X. Este propone una cadena
de tres componentes al estilo de una trenza. Paralelamente un grupo de britanicos hace lo
mismo. Rosalind Elsie Franklin (1920-1958) trabaja en el laboratorio de Frederick Wilkins
(1916-2004), realiza una imagen obtenida por difraccion de las moléculas de ADN, trabajo
que es mostrado a dos companeros. Estos no son otros que James Watson (1928- ) y
Francis Crick (1916 — 2004) que concluyen que el ADN se organiza de forma helicoidal, y
ademas que la Adenina es siempre complementaria a la Timidina y la Guanina a la
Citosina, por lo que reciben el premio Nobel de fisiologia y Medicina en 1962. Hay algo
mencionable de los laureados, su estudio de esta molécula, el ARN y las proteinas, con la
intencion de conocer la funcionalidad de estas en virus. Su trabajo fue esencial para dar el
siguiente paso: entender como se produce la trasmision genética (MORA, 2019 :26-47).

Para ello nos tenemos que ir a EE. UU. donde encontramos a un espaiol, Severo
Ochoa Albornoz (1905-1993), que habia tenido que refugiarse al otro lado del Atlantico
por culpa de la Guerra Civil Espafiola. Severo Ochoa es el responsable de entender que las
moléculas de ADN se transcriben en moléculas de ARN y estas a su vez forman proteinas.
No solamente lo descubre, sino que, ademas, es capaz de reproducirlo de forma “sintética”.
El laureado con el Nobel nos prepara para los primeros pasos en el manejo del ADN!!, asi
como las herramientas necesarias para hacerlo!?, pues entre otras cosas, descubre la
primera enzima de restriccion'® (Valpuesta, 2008 :178-190).

Pasado el ecuador del pasado siglo ya estaban caracterizadas las moléculas

responsables en la trasmision hereditaria, su organizacion en las distintos tipos de células,

10 Matthew Cobb hace un repaso al momento historico del descubrimiento del ADN vy la relacion de esta con
todos los organismos vivos. Disponible en: https://doi.org/10.1016/j.cub.2013.11.060.

' Al entender que cada tres “letras” de las bases nitrogenadas (codon) corresponde a un aminoacido
especifico y el conjunto de estos generan una proteina. Todo gracias a un codén de inicio y otro de parada en
los genes. Con un leguaje “bioldgico” universal.

12 Para entender su trabajo y la persona de Severo Ochoa esta contado casi en primera persona en el libro
Severo Ochoa. La emocion de descubrir.

13 Los enzimas de restriccion son la llave para poder cortar el ADN en lugares especificos. Gracias a ellos se
ha podido desarrollar la Biologia Molecular.
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asi como su presencia en todos los organismos vivos, desde virus a animales y plantas.
Contamos con herramientas para manejar estas “cuatro letras moleculares” pero quedaba
pendiente el aprender a “leerlas”. Esto era necesario para comprender como se configuran
y generan los procesos en los que estaba implicado el ADN. La suerte surge cuando se
encuentran unos pedazos de ADN “extra cromosomicos” en bacterias a los que llamaron
plasmidos. E1 ADN plasmidico se podia incorporar en distintas cepas bacterianas, que,
unido al descubrimiento de otras enzimas de restriccion y la introduccion de pedazos de
ADN de otros organismos, preparan el camino para la biotecnologia y da los primeros
pasos para leer las secuencias. El primero en conseguir una lectura, es Frederick Sanger
(1918-2013), dos veces premio Nobel, que en 1975 desarrollé un tedioso método basado
en una reacciéon quimica, que incorpora isotopos de 3’P en una mezcla de bases
moleculares (ACGT), que tras hacer descartes de estas mezclas se puede realizar una
lectura (Sanger, 1975: 441-448). Es responsable de la primera secuenciacion completa, del
virus bacteriano X174 con un genoma de 5386 pares de bases tan solo dos afios més tarde
de su protocolo de secuenciacion. Mientras tanto dos quimicos americanos Allan Maxam
(1942-) y Walter Gilbert (1932- ) presentan en 1977 el método de secuenciacion que lleva
su nombre y que se basa en incorporacion de moléculas de parada marcadas
radiactivamente con isotopos *°S o 3?P (Maxam, 1977 :560-564).

Comienza la “carrera” de secuenciacién de genomas, que se inicia con los virus'*

y
llega hasta la lectura de nuestro genoma e incluso de especies extintas. Esto es posible
gracias a varios avances en la biologia molecular. El primero fue el descubrimiento de la
amplificacion de ADN de forma repetitiva y exponencial gracias a la técnica de Reaccion
en Cadena de la Polimerasa conocida habitualmente como PCR (Mullis, 1986 :263-273).
Descubierta en 1986 por Kary Mullis (1944-2019), produce un salto cuantitativo en la
lectura del ADN. Gracias a su técnica el paso por plasmidos para producir la lectura se deja
de hacer gracias a desarrollar la tecnologia de secuenciacion de nueva generacion. Es
importante resefiar que parejo a estos avances, en los afios 80-90 del pasado siglo van
apareciendo bases de datos en el Laboratorio Europeo de Biologia Molecular (EMBL) y
Centro Nacional para la Informacion Biotecnologica (NCBI) perteneciente a la Biblioteca
Nacional de Medicina de EE. UU. (Mora, 2019 :65-99).

Estas “lecturas” se realizan gracias al enzima llamado ADN polimerasa, la cual lee

moléculas de ADN e introduce la molécula complementaria que necesitamos para realizar

14 Para ser exactos los fagos o virus que infectan bacterias.
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la lectura posterior. Los primeros que trabajaron con esta proteina fueron dos estudiantes
discipulos de Alberto Sols Garcia (1917-1989) en el recién estrenado Centro de
Investigaciones Biologicas de Madrid. Eladio Vifuela (1937-1999) y Margarita Salas'>
(1938-2019), encontraron el sentido de la vida'® comenzando como investigadores
independientes con el fago phi-29. Gracias a la investigacion bdsica, intentando generar
conocimiento con el estudio del fago, actualmente se puede secuenciar y amplificar ADN
con alta capacidad de lectura fidedigna en el proceso de la PCR. Ademas, la polimerasa de
este fago (Garmendia, 1993 :2594-2599) es la mas utilizada actualmente en distintos
campos, incluido el estudio de muestras arqueologicas. Por su parte hemos de decir que los
estudios de Eladio Vifiuela se centraron en la comprension del comportamiento de
proteinas lo cual ha sido imprescindible para realizar el estudio proteico de muestras de
especies extintas, consiguiendo la secuenciacion de un virus en nuestro pais!’(Salas 2007
:1-22). Margarita y Eladio son los responsables de que la biologia molecular sea una
realidad en Espafia'®.

Sus trabajos tienen una proyeccion gracias al desarrollo de herramientas durante el
ultimo cuarto de siglo que luego se utilizaran para la comprension de la prehistoria. Como
hemos dicho en los afios 90 del siglo XX se desarrollan distintos proyectos de
secuenciacion de genomas. Virus y bacterias, por su tamafio, son los primeros en aparecer
seguidos de levaduras y por ultimo organismos superiores (VPPA 1995, Haemophilus
influenzae 1995, Saccharomyces cerevisiae 1996, Caenorhabditis elegans 1998,
Arabidopsis thaliana 2000...). Se comienzan paralelamente a realizar experimentos para la
obtencion de ADN de animales extintos. El primer animal extinto del que recuperaron
material genético fue del cuadrupedo Quagga (Equus quagga) en los anos 80 (Higuchi,
1984, 282-284). Un afo mas tarde se consigue la extraccion de ADN de humanos

fallecidos en la edad antigua'®, de la mano de Svante Piddvo (1955- ) el primero en

15 Primera mujer en recibir el titulo de Dra. Honoris Causa por la Universidad de Burgos.

16 Eg decir, el sentido en el que se produce la lectura y sintesis de la polimerasa, en el material genético por
lo que cada “letra” es leida e incorporada en los extremos de la ribosa o desoxirribosa, siendo este sentido
quimicamente hablando 5’ direccion 3°, asi las cadenas de material genético se sintetizan de forma
antiparalela y complementaria.

17 En 1995 el equipo de Eladio Vifiuela da a conocer el resultado de la secuencia completa del Virus de la
Peste Porcina Africana (VPPA) considerado como el primer genoma viral secuenciado en nuestro pais. Un
trabajo que llevd 3 afios de secuenciacion y uno de analisis, muy lejos de los plazos actuales. Este grupo en
lugar de utilizar plasmidos, introdujeron el ADN viral en un fago. YANEZ, R.J. et al (1995).

18 Para conocer en primera persona los protagonistas del desarrollo de la Biologia Molecular en nuestro pais
es recomendable la lectura del libro El fago phi-29 y los origenes de la biologia molecular en Espana.

19 Para ser exactos es una momia los primeros restos 0seos de los que se obtiene ADN.
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realizarlo con éxito (Pddvo, S., 1985: 644-645). La estrategia seguida entonces fue la
realizacion de mapas de restriccion de sus genomas, clonaje en plasmidos y secuenciacion,
semi automatica con base en el protocolo de secuenciacion de Maxam & Gilbert. Este
protocolo se actualizo, sustituyendo las moléculas de parada unidas a la fuente radiactiva
por cromodforos detectados por laser. Con el buen resultado de estas, la ultima década del
pasado siglo comienza con el mapeo del genoma humano para su posterior secuenciacion.
Los inicios de este Genoma Humano (PGH) se produce al anunciarse el 1 de octubre de
1990 por el Instituto Nacional de Salud (NIH?°) de EE. UU. arrancando un afio después
con el nacimiento del Instituto para la investigacion genomica (JVIC?'). El primer mapa de
nuestro genoma estaba listo en 1994. En 1999 se dispone de la primera secuencia de un
cromosoma humano, el numero 22; el primer borrador del genoma de sapiens estaba listo
en 2003. La informacioén que reportaba era de un tamafio considerable, las secuencias de
nuestro genoma escrito en papel ocupaban la friolera de 100 volimenes de nada mas y
nada menos que 1000 paginas por volumen, escrito tan solo con las cuatro letras basicas de
nuestro ADN (Reguero, 2014 :7-8).

Estas lecturas son un recurso para la investigacion biomédica, y en base a la
comparacion de secuencias de personas contemporaneas de distintos lugares del globo se
empieza a determinar el endemismo genético para ciertas enfermedades. Esto hace que
empiece a utilizarse también para rastrear los movimientos migratorios buscando el origen
de estos endemismos, asi pues, se comienza a obtener ADN de restos 6seos arqueologicos.
Ponemos como punto de partida con este proposito el ambicioso proyecto de la realizacion
de un arbol genealdgico mundial de la mano de Luigi Luca Cavalli-Sforza (1922-2018).
Este investigador utiliza los factores sanguineos para poder realizar el titdnico proyecto.
Con el trabajo comienza a relacionar estos factores y la dispersion lingiiistica y poblacional
en la actualidad y en el pasado. Al utilizar el principio del reloj molecular de Paulin y
Zuckerkandl?? (que propone un cambio en las bases genéticas mitocondriales cada 3.000
afios en nuestra especie) Luigi afirma que nuestro ADN “cuenta” que sapiens dejo el

continente africano hace 100.000 afos corroborando la tesis de Darwin (Cavalli-Sforza,

1996 :49-56).

20 gy pagina web https://www.genome.gov la utilizaremos como recurso para el discurso conceptual de este
trabajo.

21 https://www.jcvi.org/

22 La teorfa del reloj molecular es la que postula que los organismos se diferenciaban molecularmente con un

determinado tiempo correspondiente en las especies dependiendo de estas y los cambios que acumulaban en
su material genético (Zukerkandl, 1965 :357-366).

I11|Pagina



Arqueologia molecular: “letras bioldgicas” para una época sin escritura

El trabajo de Cavalli-Sforza es el pionero en la utilizacion de la informacion del
ADN de arqueologia, recogiendo la informacion que ofrece como una herramienta mas
para el estudio de la prehistoria con un fin dual, la evolucion humana y el estudio de
poblaciones. La arqueologia procesual la pone en valor, Collin Renfrew (1937- ) y Paul
Bahn (1953- ) le dan nombre (arqueogenética) y definen esta metodologia: el estudio del
pasado humano mediante el empleo de las técnicas de genética molecular (Renfrew, 2005
:35). Estos autores, se sorprenden de como una de las fuentes de informacion acerca de
nuestro pasado se encuentre en nuestro propio organismo (Renfrew, 2005 :37), y perfila la
utilizacion de estos estudios para producir conocimiento del pasado humano, pues entre
otras cosas, este método nos permite acercarnos a la historia de la domesticacion y
explotacion de especies de plantas y animales (Renfrew, 2005 :39).

En poco méas de dos lustros que llevamos de siglo XXI las aplicaciones del ADN
antiguo, formas de obtencion, secuenciacion y generacion de datos ha crecido casi de
forma logaritmica respecto a sus inicios en el mismo espacio tiempo del pasado siglo. Los
primeros trabajos con el ADN antiguo (aADN a partir de este momento) se hacen

obteniendo este de las mitocondrias??

, que se heredan exclusivamente por via materna.
Investigaciones posteriores consiguen la obtencion de aADN nuclear y se concentran los
estudios en la informacion del cromosoma Y. Asi pues, intentaron realizar un rastreo de los
origenes de nuestra especie por sexos, buscando la “Eva mitocondrial” y el “Adan
primigenio” como luego veremos?*. Se comienza a la par a intentar hacer un érbol
evolutivo con las muestras disponibles del género Homo, siendo una vez mas, Piivo?® la
punta de flecha pues obtiene en 2005 ADN mitocondrial de Homo neanderthalensis,

incorporando asi la genética al servicio de la evolucion humana, iniciando un proyecto tan

ambicioso como en nuestra especie con el Proyecto Genoma Neandertal.

B Esel organulo que alberga mas niimeros de copias de ADN.

24 La impronta religiosa no nos la hemos quitado de encima, solo nos ha faltado encontrar el pecado original
que generara las mutaciones.

23 En su libro El hombre de Neandertal: en busca de los genomas perdidos, cuenta en primera persona como
la historia de secuenciacion dirigida por él y que ha reforzado nuestra historia evolutiva.
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Figura 1. Medio siglo de “lecturas” de ADN. Fuente: Imagen propia realizada con

BioRender.com

Afortunadamente, paralela a esta “revolucion” se desarrolla la tecnologia digital, la
cual no solamente hace posible el manejo de ingente cantidad de informacion, también su
almacenamiento y desarrollo para poder leer toda la informacioén que presenta el ADN con
la lectura de alto rendimiento gracias a la secuenciacion de nueva generacion (NGS — Next
Generation Sequence) utilizada en la actualidad. Este desarrollo tecnologico vy
especialmente con la biocomputacion hace que el estudio de la biologia molecular
incorpore nuevas concepciones en la utilizacion de biomoléculas, generando técnicas
conocidas como omicas. El estudio del ADN es la primera en desarrollarse con la

genomica, de la que ya hemos hablado largo y tendido, siendo la proteémica®® y la

2614 protedmica se basa en el estudio de las proteinas, en nuestro caso fosiles. Si recordamos que el ADN da
lugar al ARN mensajero y la lectura de este da lugar a una proteina, tenemos que el analisis de esas proteinas

nos ofrece un posible aADN. Con esta técnica se superan los limites técnicos y cronoldgicos que tiene el
aADN.
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epigenética®’ las ultimas en incorporarse al estudio de la prehistoria®®. Esto hace que la
prediccion de Renfrew se quede corta. La utilizacion de estas técnicas hace que podamos
utilizarlas para el estudio de la prehistoria con varios propositos: evolucion humana,
morfologia, movimientos migratorios, estudio de poblaciones, lingiiistica, paleoambientes,
estudio de la domesticacion y uso de flora y fauna, rastreo de enfermedades o cuanto
menos cuales son los microorganismos que nos han afectado y/o acompafiado. Estos usos
los iremos desgranando en distintos apartados de este epigrafe.

Pondremos en el punto de mira, sobre todo en la tultima década, el trabajo
desarrollado en nuestro pais por investigadores que han dado respuestas a la prehistoria
peninsular. Diferentes estudios para la recuperacion del genoma de individuos del
mesolitico (Sanchez-quinto, 2012 :1494-1499). Trabajos en el que se establecen las rutas
migratorias en el periodo neolitico-bronce (Valdiosera, 2018 :3428-33). La realizacion de
un mapa genético de los ultimos 8000 afos peninsulares (Olalde, 2019 :1230-1234). La
incorporacion de hallazgos de nuestro pais al proyecto ADN Neandertal, siendo los
primeros los 13 del Sidrén (Asturias) (Brigs, 2009 :318-321) y la hemeroteca fosil de
Atapuerca (Burgos) (Meyer, 2016 :504-507). Para terminar en este repaso a los hitos de la
arqueologia molecular para el estudio de la prehistoria, hemos de citar que el equipo del
Sidron consiguié poner a punto un protocolo para la obtencion de aADN de muestras
sedimentarias de cuevas, sin tener que recurrir a restos 6seos (Slon, 2017: 605-608). El
equipo de burgalés lo reproduce e invita a abrir nuevas expectativas para la utilizacion de
estos recursos en estudio de yacimientos prehistoricos (Vernot, 2021 :1667). Terminamos
este apartado con la utilizacion de otra 6mica; la protedmica. El proteoma dental de Homo

antecessor pone al equipo de Atapuerca como pionero en su uso (Welker, 2020: 235-238).
2.- Conceptos basicos.
El analisis y deteccion de ciertas moléculas en el estudio de la prehistoria no es algo

novedoso. Lipidos, glicidos, protidos, oligoelementos son sustancias que se han

encuadrado tradicionalmente dentro de la arqueometria utilizando métodos fisicoquimicos

27 La utilizacién de la epigenética ofrece respuestas a posibles variaciones por la interaccion con el medio
ambiente en el ADN sin recurrir al lamarckismo.

28 Nos centraremos basicamente en estas tres micas, pero el espectro empieza a ser mas amplio, utilizando
estas también para la conservacion de arte, estilos de vida y tradiciones con la utilizacion de la
metagendmica, metaprotedmica y metabolomica (Vilanova, 2019 :435-441).
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para la caracterizacion de materiales o dataciones cronologicas. A lo largo del trabajo nos
centraremos en dos tipos de moléculas, sobre todo el ADN vy la utilizacion de proteinas
dentales. En este apartado nos centraremos en ellas para realizar un repaso conceptual muy
basico de estas moléculas, su organizacion biologica, la obtencidon y los métodos para su

utilizacion en la prehistoria.

2.1.- Moleculas.

2.1.1.-Acidos nucleicos: Son polinucledtidos cuyas unidades, los nucledtidos, estan

formados por una base nitrogenada, una pentosa y un grupo fosfato. La pentosa puede ser
2-dexosirribosa en el caso del ADN y ribosa en el caso del ARN. Esta diferencia es
fundamental para poder utilizarlo en arqueogenética pues le confiere cierta estabilidad en
el caso del ADN?°, ya que en condiciones de pH alcalino y superando la temperatura de
37°C el ARN se degrada minutos. Las bases nitrogenadas se disponen en dos categorias:
Purinas (Adenosina y Guanina) presentes en ambas moléculas y Pirimidinas (Citosina y
Timina en ADN; Citosina y Uracilo en ARN)°. Estas bases son estructuras planas que se
aparean siempre con su complementaria por puentes de hidrogeno, siendo dos en el
apareamiento entre A y T, y tres en el apareamiento entre C y G. Estas estructuras se
encuentran siempre en el interior de la macromolécula de ADN y los grupos fosfatos en el
exterior formando una doble hebra en forma de hélice que se “empaqueta” formando
cromosomas. La macromolécula cromosoémica puede ser unica o duplicada y dispuesta en
nimero par en organismos con reproduccion sexual conteniendo informacion de ambos
progenitores. Los cromosomas se albergan en el citoplasma en las células procariotas y en
el ntcleo en las células eucariotas. Ademas del ADN nuclear encontramos la molécula en
las mitocondrias de las células animales y vegetales, y en el caso de estas Gltimas también
en el cloroplasto (figura 2). Para separar la doble hebra molecular molécula hay que
romper los puentes de hidrogeno (desnaturalizacidon) por la intervencién de proteinas
especificas, calor o pH alcalino alto (> 11).

La informacion genética de los organismos vivos esta contenida en el ADN con un

codigo ordenado de las bases moleculares, de tal forma, que las células lo interpretan y

29 Posteriormente veremos los efectos fisicoquimicos que limitan la utilizacion del ADN.

30 A partir de este momento citaremos las bases con sus iniciales: Adenina (A), Citosina (C), Guanina (G) y
Timina (T).
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elaboran los productos necesarios para su ciclo vital. Esta ordenacion se produce en
conjuntos de tres bases o codon. Sin profundizar mucho en la ordenaciéon del material
genético, generalmente hay un coddn caracteristico de inicio, indicado previamente por un
promotor, y otro de final. Entre medias contienen los codones con la informacion necesaria
para la formacion de un gen que puede dar lugar a proteinas o enzimas. Los genes son
“leidos” por el enzima polimerasa con dos posibles resultados: bien la duplicacion de la
informacion genética pora la division celular, bien para la sintesis proteica. En este caso la
polimerasa transcribe la informacion del gen o conjunto de genes, formando una o mas
molécula de mARN (ARN mensajero). Posteriormente el ARN es traducido por los
ribosomas que interpretan el orden de lectura para sintetizar la/s proteina/s que codifica esa

informacion. Las proteinas pueden ser de caracter enzimatico, metabolico, estructural...
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Figura 2. Estructura, tipos y formas de ADN. Fuente: Imagen propia realizada con

BioRender.com

Cuando se produce la division celular en lo que se conoce como replicacion, se
realiza una copia de la informaciéon que contiene el cromosoma donde la molécula parental

se copia formando dos moléculas hijas iguales. En este complejo mecanismo, cuanto
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mayor es el nimero de cromosomas, mas origenes de replicacion contiene, por lo que
existe mas posibilidades de producir errores. Estos errores de lectura modifican el nuevo
ADN generado, fenémeno que conocemos como mutacion. También puede ocurrir que se
escapen origenes de replicacion produciendo perdida de ADN, lo que se conoce como
delecion (figura 3). La conservacion de ADN depende de las condiciones ambientales, que
puede llegar a miles de afios, mientras el ARN se degrada en cuestion de minutos
(Izquierdo, 1993 :17-27).

Con esta informacion previa pasamos a describir los distintos tipos de ADN
cromosomicos que se puede encontrar en las células. En nuestro caso ya hemos dicho que
genéricamente llamamos aADN a la molécula que se ha obtenido de muestras
arqueologicas. Dependiendo del tipo de aADN que hemos obtenido esta proporciona
distintas informaciones. En caso de las células procariota solo existe en el citoplasma, en el
caso de las eucariotas tenemos dos o tres tipos de cromosomas:

ADNmt o ADN mitocondrial: Se encuentra en un organulo celular conocido como

mitocondria situada en el citoplasma celular, con funciones metabodlicas y energéticas de
las células. Cuenta con un nimero de entre 2 y 10 copias, con forma circular. Se hereda
siempre por parte materna’! y cuenta con un ADN de aproximadamente 16.500 pares de
bases.

ADN nuclear: como su propio nombre indica contiene la informaciéon genética
dentro del nucleo en plantas y animales. Esta organizado por pares de cromosomas. En el
caso de nuestro género son 22 (autosomas) mas 1 sexual (alosomas) haciendo un nimero
total de 46. Cada par cromosdémico se numera con excepcion de los cromosomas sexuales,
que en caso de hembras son ambos con forma X33y en caso de los machos uno de ellos
tiene forma de Y34,

ADN cloroplasmatico: Se encuentra exclusivamente en plantas, en un organulo

llamado cloroplastos. Estos son responsables de procesos metabolicos y fotosintesis. Cada
célula vegetal tiene entre 400 y 1.600 copias de este genoma circular. Su tamafio varia

entre 120.000 y 160.000 pares de bases (Espinosa, 2019 :201-206).

31 En zoologia las células de reproduccion sexual, ovulo y espermatozoide ambos tienen mitocondria, pero
esta ultima esta alojada en la cola que se pierde al introducirse en el ovulo.
32 Informacion obtenida de: https://www.genome.gov/es/genetics-glossary/ADN-mitocondrial

33 Los cromosomas, en apariencia, tienen 4 brazos con el ADN enrollado, con forma de X y el Y tiene tres.
Pero eso es incorrecto, el cromosoma Y tiene 4 brazos cromosémicos con forma de X pero es mas pequefio.
34 Informacion obtenida de: https://www.genome.gov/es/genetics-glossary/Cromosoma
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ADN cromosomico: en el caso de bacterias, estas contienen su cromosoma en una

unica molécula contenida en el periplasma celular.

2.1.2.- Proteinas: LLa mayoria de los genes se codifican en proteinas. Son moléculas
grandes y complejas formadas por la variacion de veinte aminoéacidos unidos siguiendo la
instruccion de ADN de forma especifica. Estas moléculas pueden plegarse dependiendo de
su estructura catenaria. La funcién de las proteinas es vital para los organismos vivos y
pueden ser estructurales, enzimaticas, moléculas sefalizadores, reguladoras o moléculas de
secrecion, puede participar en conversion de unas moléculas en otras, hasta el corte,

pegado o copia del ADN de forma eficiente y fidedigna.

2.2.- Organizacion y estructura génica.

El conjunto de instrucciones para el organismo que produce en el ADN que est4 en
las células se conoce como genoma. Este contiene toda la informacioén para hacer un
organismo vivo, utilizdndose para su morfologia, asi como de todas las herramientas
bioldgicas que se necesitan para su subsistencia. Esa informacion se organiza en
cromosomas, con una estructura similar a una madeja de hilo compuestas por ADN y
proteinas. Los cromosomas estan dispuestos para que en cualquier momento se pueda leer
la informacion para su utilizacion, para ello se ordena enrolldndose, y gracias a las
moléculas llamadas histonas, se generan sefales quimicas para recurrir a su informacion de
forma inmediata.

La unidad bésica de la herencia es el gen. Cada uno de ellos pueden codificar para
una proteina. El genoma humano contiene aproximadamente 20.000 genes codificantes.
Las diferencias en las secuencias codificantes nos muestran informacion de la funcion y/o
evolucion de estas. Se supone que el 50% de nuestro genoma no contiene o produce
ninguna informacion genética, a esto se le ha mal llamado ADN basura, lo cierto es que
estas secuencias estan alli gracias a millones de afnos de evolucion y su presencia puede

estar contribuyendo a la regulacion, silenciamiento y expresion de distintos genes.
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Figura 3. Triada genémica. Organizacion y formacion de los procesos genéticos.

Fuente: Imagen propia realizada con BioRender.com

Los genes se transcriben en ARN que a su vez se traducen en proteinas. Los genes
estan fijados en el cromosoma en una posicidon exacta que se conoce como Locus (loci).
Contienen una version de secuencia de nucleotidos larga (intrones + exones), que al
traducirse se concreta en una nueva version reducida con la lectura de los exones. Los
cambios que se producen en las secuencias de ADN se conocen como mutaciones (figura
3). Las mutaciones pueden ser sin cambio en el fenotipo (silenciosa), a nivel de
nucledtidos (SNP: Single Nucleotide Polymorphisms), con alteracion del codon resultante
(no sinonima), o mantener el mismo aminodcido (sindnima). Hay cambios en los
organismos que obedecen a modificaciones en el ADN asociado a proteinas que afectan a
la funcion génica, por presion ambiental, sin dejar informacion de los cambios en el ADN
y que intenta explicar la epigenética®. Esta 6mica se empieza a implementar en el estudio

de la prehistoria (Roma, 2016 :11-61).

3 La epigenética, etimologicamente “por encima de la genética” intenta resolver el papel de distintos
condicionantes ambientales en el fenotipo sin modificar el genotipo. Hoy en dia se conocen modificaciones
quimicas en el genoma por metilacion y acetilacion, y los cambios en las proteinas que organizan los
genomas. Actualmente se utiliza para la comparacion entre especies del género homo e incluso con otros
hominidos. Hay que alejarse de la sensacion lamarkista que puede dar.
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2.3.- Conceptos para la busqueda de divergencias genéticas.

El objeto de estudio de la lectura de ADN o secuencias es encontrar divergencias o
similitudes entre las muestras. En el estudio de especies cuanto mas diferentes sean las
secuencias de un gen en concreto, significa que estdn mas alejadas de su ancestro comun.
Similitud en el ADN o fenotipo debido a la historia evolutiva compartida de un ancestro
comin es lo que se conoce como homologia. Las mutaciones que han ocurrido en el
material genético a lo largo del tiempo hacen que se acumulen consiguiendo asi una
diferenciacion cada vez mas grande entre las secuencias®®. Estas mutaciones se producen
en especies aisladas en un momento y espacio concreto de la historia de la tierra, y se
conoce como deriva genética. Para hablar de las relaciones historicas en los loci lo
denominamos filogenia.

Para el estudio de poblaciones utilizamos el termino haplotipo como conjunto de
modificaciones (alelo) en distintas posiciones en el genoma que se heredan juntos. Los
individuos de este haplogrupo comparten un haplotipo dado. Y si la diferencia alélica es
mas del 1% de la poblacion se denomina polimorfismo.

Nuestra especie se rige por estas definiciones biologicas universales que han dado

respuesta a esa divergencia por seleccion natural: a partir de mecanismos aleatorios, el

“popurri” genético del individuo le da ventajas en un determinado ambiente, estos
individuos pasan esta informacion genética a su descendencia, configurando una ventaja

competitiva. Efecto fundador se denomina al resultado de la llegada de un conjunto grande

de poblacion que se establece colonialmente, reduciendo asi la variacion genética de los
pueblos originarios, dando lugar incluso a diferenciacion entre ambas tanto en sus

genotipos como en sus fenotipos®’. También podemos encontrar el efecto cuello de botella,

por el cual hay un significativo descenso en el nimero de miembros en algiin momento del
pasado (causado por enfermedad, guerra o cataclismo natural) llegando en algunos casos a
estar al borde de la extincion. Los ejemplares de las generaciones posteriores este
fenomeno presentan una escasa variabilidad genética y la antigua proporcion de alelos en

el conjunto de la poblacion ha cambiado considerablemente (Herrera-Paz, 2013 :40-45).

36 Recordemos la teorfa del reloj molecular de Paulin.

37 Podemos utilizar para este concepto el ejemplo de la colonizacion americana, tanto en tiempos
prehistoricos, como por espafioles, portugueses e ingleses en la Edad Moderna.
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3.- E1 ADN como material para el estudio de la prehistoria.

Hemos visto a lo largo del trabajo, la “fuente primaria” es el ADN, recurrimos a
esta molécula para entender distintos procesos de la prehistoria. Su utilizacion requiere de
protocolos de extraccion y procesado de las muestras. Es necesaria la obtencion de la
mayor cantidad posible para poder realizar una amplificacion posterior. Realizar pruebas
cualitativas, cuantitativas y de integridad. Por ultimo, hay que realizar un analisis que nos

permita acceder a la informacion que proporciona con distintos objetivos.

3.1- Obtencion de ADN de muestras arqueologicas.

La arqueogenética se basa en técnicas que previamente ha utilizado la ciencia
forense. Seglin esta, las fuentes obtencion de ADN de muestras bioldgicas son la sangre,
saliva, orina, liquido amnidtico, semen, fluido vaginal, pelo, madera, semillas, polen,
resinas, células epiteliales y distintos tejidos, huesos (incluidos dientes), coprolitos... En
nuestro caso no podemos utilizar los seis primeros. Ademas, dependiendo de la antigiiedad
nos encontramos que son muestras criticas por su escasez, fragmentacion y degradacion
del material genético. En el caso de tejidos solo estan disponible en ciertos casos como son
momificaciones naturales. Estas han conseguido una configuracion fisicoquimica
caracteristica por procesos naturales: ambiente con calor extremo sin humedad, donde la
degradacion de su material genético es lo mas probable; o ambiente de frio extremo con
humedad, en la que hay posibilidad de éxito en la extraccion de ADN. Ponemos como
ejemplo de momificacion natural la persona de la Edad de Bronce encontrada en los Alpes
y conocida como Otzi*®. En el caso de la momificacion artificial, esta se produce por
procesos quimicos inducidos por accion humana y donde empezaron los primeros intentos
de obtencion de aADN en individuos del antiguo Egipto.

Los restos Oseos se utilizan por su resistencia a la degradacion, exclusion de
microorganismos y contaminantes que pueden interferir en la degradacion, bajo contenido

en agua y enzimas, asi como el secuestro de ADN por hidroxiapatita®. Segin las

38 Otzi ha sido un individuo que por su forma de momificacion se ha podido utilizar para hacer
arqueogenética. En un principio se hizo a partir de piel aislado el ADNmt en 1994. (Handt, O. et al.) hasta
sacarle informacion fenotipica con el ADN nuclear en 2012 (Keller, A. et al.).

39 Hidroxiapatita son cristales de fosfato calcico con una matriz proteica. Esta configura una proteccion al
ADN que va perdiendo seguin se degradan estos cristales.
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caracteristicas Oseas (figura 4). Hay que contar con el estado de fosilizacion, limitante para
la obtencion, aunque como norma general hay mayor probabilidad de éxito con los huesos

del oido interno o las piezas dentales, escaso en los restos 0seos de tarsos y metatarsos.

Created in BioRender.com bio

Figura 4. Esquema de la probabilidad de obtencion de aADN de elementos 0seos.

Fuente: Imagen propia realizada con BioRender.com

No existe un protocolo normalizado* para la obtencion de las muestras de aADN,
asi que expondremos uno genérico para restos 0seos y sedimentarios (figura 5). De forma
generalizada han de tomarse las muestras con cuidando ante la posible contaminacion con
ADN de las personas que manipulen la muestra y entre las propias muestras. Es
imprescindible una conservacion adecuada y el manteniendo una cadena de custodia desde
el yacimiento hasta el laboratorio (Saiz, 2012 :22-24). Para los procesos de laboratorio
tampoco existe un protocolo normalizado. Por lo general se limpia la muestra

pulverizandola para tener unas estrictas condiciones de garantia en la extraccion evitando

40 podemos encontrar informacion ampliada de distintos protocolos con la metodologia actualizada en el
libro Ancient DNA. Metods and protocols, editado por la editorial global Springer del afio 2019.
https://doi.org/10.1007/978-1-4939-9176-1
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una posible contaminacion, y se realiza la obtencion de ADN por tratamiento quimico. Por

ultimo, se amplifica por PCR y se secuencia la amplificacion.

Traslado a laboratorio
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Figura 5. Protocolo generalizado de obtencion de aADN. Fuente: Imagen propia
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Hasta hace poco, la destruccion de la muestra, especialmente elementos dseos, ha
sido una de las caracteristicas de la extraccion de ADN en paleogenética, en un intento de
hacer esta técnica lo menos invasiva posible, el equipo de la Universidad del Pais Vasco
(UPV/EHU) genera una forma de trabajo sobre dientes que permite conservar la mayor
parte de ellos (Hervella, 2015 :136-145). Poco después, un grupo interdisciplinar de
genetistas, forenses y arquedlogos espafioles ha desarrollado un método de extraccion de
aADN, tratando con quelantes y tampones las muestras dentales permitiendo la
conservacion de estas piezas una vez obtenido el material genético(Gomes, 2015: €279—
€282). Distintas formas de abordar un problema con magnificas soluciones. Es la
tecnologia desarrollada por este tltimo equipo multidisciplinar, la que ha permitido obtener
aADN de restos 0seos de animales que se han utilizado para la realizacion de colgantes, asi

como de los portadores de los mismos, sin la destruccion de la muestra (Essel :2023).
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En la actualidad se han podido realizar obtenciones de aADN a partir de muestras
sedimentarias. Ya es posible la extraccion de forma optimizada, asi como su utilizacion
especialmente en yacimientos cavernarios gracias a la conservacion que le confiere la
humedad y temperatura casi constantes. En 2021 se comparan muestras oseas y de
sedimentos circundantes observando que los depodsitos mineraldgicos, especialmente de
calcita, conservan la informacién de aADN. Depositos que pueden utilizarse para
dataciones cronologicas como el U-Th y que podrian evitar destruccion de muestra Osea.
Este avance tecnoldgico se puede emplear para realizar archivos paleogenéticos
adicionales con informacion sobre los genomas de humanos, animales y plantas presentes
en estos lugares con la tnica limitacion cuantitativa en la obtencion (Sarham, 2021).

Para la amplificacion del aADN por PCR, se suele poner cebadores*!' (Figura 2
apartado 5) que pueden ser especificos, dependiendo de la informacion que queremos
obtener de este material genético antiguo, generando exponencialmente una copia de cada
molécula gracias a la polimerasa. Hasta aproximadamente el afio 2000 se clonaba en
plasmidos para crear una banca o libreria gendmica, se secuenciaba, finalizando con un
analisis de las lecturas generadas. Cuando se desarrolld la tecnologia NGS, la
amplificacion por PCR se secuencia directamente tras la creacion de librerias por otros
métodos*?, esto permite la identificacion y secuenciacion o lectura de cada molécula de
ADN sea cual sea su procedencia. Para ello es importante hacer una buena extraccion y
una PCR funcional. Esto ha permitido el desarrollo de extraccion de aADN mads genéricos
utilizando todas y cada una de las moléculas generadas (De la Rua, 2013:433-434).

Por ultimo, hemos de realizar una comparacion de las lecturas obtenidas utilizando
herramientas con este fin como BLAST* (Altschul, 1990 :403-410) en los distintos bancos
de genes que hay disponibles, siendo uno de los mas utilizado GENBANK* por poner un

ejemplo. Este lugar de la red alberga todos los genomas, genes y metagenomas*’ que se

4 Los primer o cebadores son moléculas de ADN (aproximadamente 20 nucledtidos) que se unen en los
extremos de las moléculas a amplificar. Estos pueden ser inespecificos o bien si estamos intentando
amplificar una region o gen concreto se utilizan especificos. En caso de ser inespecificos se suele utilizar la
combinacion en 20 nucledtidos que se pueden hacer con cada uno de ellos (ACGT).

42 Es decir, prescindir de realizar clonajes y grandes almacenamientos de clones en bacterianas.

43 hitps://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi en la pagina de NCBI, pero existen otras disponibles.

44 https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/

4 Los metagenomas son las secuencias de nucleodtidos analizadas de distintas muestras (piel, tierra, agua,
organismos vivos y muertos) con el fin de estudiar las bacterias o consorcios de estas cultivables y no
cultivables, asi como los genes que estas tienen con fines médicos, biotecnoldgicos... Estos estudios
permiten que en la secuenciacion con las NGS podamos discriminar las moléculas del aADN en estudio, asi
como los microorganismos presentes o que han acompaiiado al individuo en estudio.
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han ido secuenciando. También se utilizan potentes programas para el ensamblaje de
moléculas, como por ejemplo GENEIOUS BASIC# (Kearse, 2012 :1647-1649), con los
que se obtiene informacion de los genomas individuales o de especies. Para poder realizar
el estudio comparativo gendmico se toman tres genomas control (uno cercano al ADN
problema y otros dos en especies cercanas y mas alejadas) més el genoma problema, se
coteja la posicion de las mutaciones en el genoma. Con ello se consigue saber cuando se

produce esa mutacion o delecion, en tiempo y forma (Patterson, 2012 :1065-1093).

3.2.- Limitaciones técnicas en la obtencion y secuenciacion de aADN.

En papel, con lo que la prensa se dedica a predicar, y audiovisualmente, con lo que
la industria cinematografica*’ nos ha llevado a imaginar, aparentemente, parecen ser
técnicas sin limitaciones. Nada mads lejos de la realidad, pues, a pesar del avance de la
tecnologia nos vemos con finas lineas que pueden conducirnos al éxito o al fracaso total.

Estas, son las limitaciones con las que las estas técnicas cuenta actualmente:

Degradacién: Una vez que el organismo ha muerto, comienza una degradacion
quimica cuyo avance y rapidez dependen directamente de la temperatura®® y humedad. A
esto hay que afiadir ataques flingicos y bacterianos que la muestra (individuo, animal,
planta) puede sufrir en el proceso de descomposicion. Como ya dijimos pH, temperatura y
falta de humedad son verdaderos degradadores de ADN. Con lo expuesto, cuanto mas
tiempo tenga la muestra menos posibilidades de obtencion tenemos, dependiendo, que bien

sabemos por tafonomia de las caracteristicas ambientales®.

46 https://www.geneious.com

47 Merece la pena ver la gestacion de muchas de las ideas que la famosa saga de peliculas que comenzé con
la magnifica pelicula Parque Jurasico donde se resucita a los dinosaurios y la evolucion de la ciencia hasta el
momento de la aparicion de la pelicula utilizando y “resucitando” ADN, que puede a la vez servir como
extension de la introduccion de este trabajo en Jones (2018). https://doi.org/10.1016/j.shpsc.2018.02.001

48 En el caso de la temperatura no solamente tenemos en cuenta la ambiental. Los restos 6seos que han sido
calcinados a mas de 350 °C es casi imposible conseguir ADN. Aun asi, se puede llegar a conseguir
dependiendo de varios factores, recientemente se ha recuperado material genético de dos individuos del
yacimiento de Pompeya (Italia), cuyos cuerpos aguantaron temperaturas proximas al limite tras muchos
fracasos anteriores en la obtencion de ADN (Scorrano, 2022 :6468).

49 En cuanto a limitacion cronologica, los homininos secuenciados mas antiguos son los preneandertales
(Homo heidelbergensis) de la Sima de los huesos de Atapuerca con 430.000 afios (Meyer 2016). Sin
embargo, los animales extintos mas antiguos secuenciados son 700.000 afios de Equus spp. (Orlando 2013) y
1.000.000 de afios en mamuts (Mammuthus spp.) conservados en permafrost (Van der Valk 2021).
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Escasez: La procedencia, antigliedad y metodologia elegida para su obtencion nos
puede dar lugar a una produccidn insuficiente como para realizar todo el proceso con
garantias, pues puede suponer la pérdida total del posible aADN.

Contaminaciéon: Debida en muchas ocasiones por la obtencion de otros ADN que

encontramos en el ambiente, al muestrear, o por introducir nuestro propio ADN al
manipular la muestra.

Metodolbgica de la ingenieria genética: La técnica de amplificacion por PCR tiene
como limitante la presencia de posibles inhibidores, que pueden llegar desde distintos
lugares y que inevitablemente podemos arrastrar en la obtencion de aADN. Se encuentran
tanto en la procedencia de la muestra, como al realizar la lisis celular en la obtencion de la
molécula, e incluso en los reactivos. Esto puede dar lugar a la no obtencién de moléculas, o
generar una obtencion paupérrima con elementos degradados (Sainz, 2012 :26-28).

Para poder evitar estos problemas hay que hacer distintas pruebas de integridad,
criterios de autentificacion y controles de contaminacion. Estos controles, se hacen en
obteniendo el material genético por duplicado, incluso por varios laboratorios en distintas
partes del mundo para realizar replicas técnicas. Su tratamiento posterior, con apoyo de
salas que solamente se utilizan con este fin, en los que tras su utilizacion se tratan con luz
ultravioleta para la destruccion de toda secuencia de ADN que quede en la sala, incluido el
material que se utiliza en ella. Se aplican controles de garantia de calidad para evitar dudas
de la muestra en las que se incluye la obtencion de secuencias de arqueologos y analistas
que han intervenido en el proceso y busqueda de genes humanos caracteristicos para saber
si es un genoma de nuestra especie (De la Rua, 2013 :430-431). Respecto a la integridad y
la fiabilidad de las muestras obtenidas, se sabe que con el tiempo se produce una
degradacion quimica, ciertos nucledtidos se convierten en otras moléculas homologas,

siendo su presencia una garantia de obtencion de aADN.

3.3.- Limitaciones éticas y patrimoniales.

Estas limitaciones vienen expuestas en la redaccion de la Declaracion Universal de

la 29* Conferencia General de la UNESCO sobre el genoma humano firmada 11 de

>0 Disponible en:

https://unesdoc.unesco.org/ark:/48223/pf0000253908 spa?posInSet=11&queryld=5ed14{60-b41e-4211-
a769-f570414876a9
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septiembre de 1997. En la sesion se propone tomar diferentes consideraciones de respeto
en el trabajo con restos humanos, se propone, ademas, que los resultados obtenidos sean
divulgados a todos los idiomas posibles. Esto ultimo fue abordado posteriormente en la
Declaracién Internacional sobre los datos genéticos humanos de 2003. Ambas
declaraciones han sido firmadas y ratificadas por nuestro pais. Se trata de realizar
consideraciones y recomendaciones técnicas y éticas en la utilizacion de aADN (Alpaslan-
Roodenberg, 2021 :41-46).

Comenta el preambulo de la declaracion, que el proyecto Genoma Humano ha
generado datos, expectativas y posibles herramientas que puede acarrear un problema por
la posible obtencion de beneficios economicos y que hay que regular. Los resultados de la
arqueogenética han servido para hacer un rastreo de la dispersion de la especie Homo
sapiens, incluyendo movimientos culturales. El principio regulativo de estos estudios ha
comenzado con los pueblos originarios americanos y las dispersiones prehistoricas
buscando los origenes genéticos masculinos y femeninos en el continente americano
(Dejean, 2010 :153-174). En comisiones de ética se observa la utilizacion de los datos del
aADN para un uso con fines politicos e identitarios.

Queda pendiente la divulgacion de resultados. Practicamente todos los trabajos se
publican en revistas cientificas escritas en inglés. No se ha seguido que de forma
generalizada se traslade la generacion de conocimiento y resultados a todos los idiomas
posibles, apelando en este sentido a la universalidad del ADN. Se entiende que el idioma
franco en el ambito cientifico es el inglés. S6lo aparece en otros idiomas por el recurso
mediatico en prensa, pero no se realiza una divulgacion generalizada en otros recursos'.
Esto ha traido conflictos ético-periodisticos al afirmar o interpretar los resultados con un
fin nada claro, poco divulgativo en el sentido propio de la palabra. Existe un ejemplo en

resultados sobre la prehistoria peninsular’? (Fernandez, 2019 :40-69).

31 Si buscamos la palabra arqueogenetic/arqueogenética arroja 300 resultados en Pubmed, 150 en Google
académico y solo 9 en Dialnet; con aADN son 10.500 en Pubmed, 43.500 en Google académico y 138 en
Dialnet; por ultimo, si realizamos la busqueda con “ADN prehistoria” son 200 los resultados en Pubmed,
5.000 en Google académico y tan solo 20 en Dialnet. Lo cual nos dice la desventaja del idioma para poder
hace divulgacion en castellano.

32 Es interesante el articulo de Fernandez. No solamente recoge la forma y tratamiento de la arqueogenética
por parte de la prensa, trata también algo que creemos imprescindible para que la generacion de
conocimiento sea posible y es el entendimiento y consenso en las interpretaciones finales de la ciencias
arqueologicas, genéticas y prehistoricas. No podemos dejar la responsabilidad de interpretar los datos
solamente desde el punto de vista genético.
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Seria impensable que las instrucciones para nuestra existencia, mantenimiento y
pasado evolutivo almacenadas en la molécula que contiene la informacion hereditaria no
fuera considerada patrimonio universal. Existe la consideracion de incluir formalmente el
material genético de otras especies de nuestro género como Patrimonio Universal de la
Humanidad por la UNESCO. Sabemos que el genoma de Neandertal y Denisova, esta
presente en las poblaciones actuales de europeos y asidticos (3% y 8% respectivamente).
Basandose en que somos la tnica especie viva de nuestro género, y teniendo un borrador
de los primeros pasos del mapa genético de Homo neanderthalensis sus genomas deberian
ser considerados como Patrimonio Universal. En el caso de sapiens la legislacion esté clara

pues solo se puede utilizar la informacién de nuestro ADN como recurso no comercial.

4.- Proteémica: donde el ADN no llega.

La limitacion cronoldgica es, como hemos repetido en varias ocasiones, una
restriccion de la tecnologia actual. También hemos repetido que la ciencia forense es la que
abre el camino para este tipo de analiticas en arqueologia prehistorica, pues la tecnologia
empleada por los forenses es especular en la forma de obtencion de informacion sin
recurrir al ADN, obteniéndolo indirectamente (Diaz, 2019 :114-122).

Recordando la triada genética, por la que el ADN codifica el ARN y este configura
una proteina, si sabemos los aminoacidos que componen las proteinas podremos hacer un
intento de lectura de ADN (Torrades, 2004 :126-130). Si hacemos un analisis de arriba
abajo podremos comprender parte de su genoma. Ya dijimos que cada aminodcido se
resuelve por la lectura de un triplete de nucleo6tidos caracteristico. Si somos capaces de leer
las secuencias de aminodcidos en huesos fosilizados, seremos capaces de tener de alguna
forma las posibles secuencias de genéticas®® de la especie en estudio. De esta forma
podremos tener parte de un perfil caracteristico de la especie/individuo en estudio.
Ademas, tal y como pasa con el ADN, las proteinas confieren una estructura caracteristica
gracias a la posicion de los aminoécidos en dicha estructura. La composicion de estos es

fija para cada proteina de cada especie y su variacion nos da informacion no solamente de

33 Volvemos a las émicas, con la gendomica (ADN) sabemos que puede pasar, con la transcriptomica (ARN
que no podemos utilizar) sabemos que esta pasando, y por ultimo con la protedmica (proteinas) sabemos que
ha pasado.
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la especie, ademas de los procesos metabolicos y fisiologicos, asi como la relacion con el

medio ambiente.
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Figura 6. Principios y descripcion de la utilizacion de proteémica. Fuente: Imagen

propia realizada con BioRender.com

La forma de identificacion se basa en la obtencion de las proteinas estructurales
dentales, con un tratamiento posterior por digestion, y la utilizacion de la espectrometria de
masas para su andlisis quimico. Tecnologia que el Institut Catald de Paleoecologia Humana
1 Evolucié Social junto a las universidades de Copenhague y Cambridge, utilizaron para
descifrar el proteoma de una especie extinta de rinoceronte (Stephanorhinus sp.) de 1.7
millones de afios de antigiiedad, cuyos resultados se emplean para realizar un arbol
evolutivo (Capellini, 2019, 103-107). Un afio més tarde, el equipo de Atapuerca hace lo
propio con el proteoma de Homo antecessor (Walker, 2020, 235-238).

El proteoma dental esta en pleno desarrollo, pero existen desde hace tiempo otros
ensayos de biologia molecular que nos permiten la identificacion proteinica de restos
6seos, determinando con estos el género al que pertenecen. Con estos procedimientos y la
revision de estos se ha llegado a la conclusion de que fosiles hallados en los yacimientos de
Orce y Venta Micena (Granada) son de homininos (Torres, 2022 :1108-1184). Como

vemos esta tecnologia estdn en los primeros pasos para su utilizacion, pero la proteémica
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nos va a ayudar a entender junto a arqueologia la evolucion humana, convirtiéndose en la

proxima frontera de la utilizacion de la biologia molecular para el estudio de la prehistoria.

5.- Utilizacion de la arqueologia molecular en el estudio de la prehistoria.

Una vez que hemos visto como podemos obtener y utilizar el material genético de
cierta antigiiedad, proponemos conocer qué ha aportado al conocimiento de la prehistoria,
gracias a la lectura del aADN y los datos del proteoma dental. En la mayoria de los casos,
obtenemos respuesta para incdgnitas que pueden dar luz a quiénes somos y cOmo nos
hemos expandido. La arqueogenética, especialmente, y la protedbmica dental,
particularmente, es una tecnologia que estd constantemente arrojando nuevos resultados,
cuya utilizacion es exponencial. Parejo al desarrollo tecnoldgico>* encontramos que el
numero de secuencias e incluso genomas, tanto de nuestra especie, como de las mas
proximas evolutivamente hablando, es de una magnitud que solamente con el desarrollo de

la tecnologia digital podemos manejarlo en la actualidad.

5.1.- Prehistoria natural.

La propuesta de Darwin para comprender la historia natural y los caminos
evolutivos fue un arbol. De forma figurativa éste presentaba el tronco como el ancestro
comun de todas las especies, que divergia en distintas ramas segun los reinos propuestos
por Linneo. Estas ramas volvian a dividirse segiin aparecian nuevas especies a partir de
una ramificaciéon comun. El modelo del arbol evolutivo actualmente sigue vigente para
poder visualizar los distintos estadios de las familias, géneros y especies, siendo las hojas
las especies presentes en la actualidad. Hasta la aparicion del ADN la ramificacion se ha
ido dibujando con los registros fosiles de los ultimos 200 anos. Con la incorporacion de los
resultados genéticos el disefio ha sido modificado ocasionalmente. Estos estudios se basan
en la comparacion de genomas disponible de numerosas especies.

Un primer paso para el empleo y estudio del aADN, fue la secuenciacion de la

especie extinta de Equus quagga en los afios 80 del pasado siglo. Con su andlisis genético

* Qe puede hacer un completo seguimiento de todos los individuos secuenciados, situandolos
geograficamente y con su informaciéon gendmica disponible en el proyecto publico de informacion de
haplotipos con el mapa de aADN en la URL: https://haplotree.info/maps/ancient_dna/index.php
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se marca el comienzo para el conocimiento de la filogenia de animales exintos. Los arboles
filogenéticos mejor estudiados son los de equinos y proboscideos. De hecho, como ya
hemos mencionado, el aADN secuenciado con mayor antigiiedad corresponde a estos dos
tipos de mamiferos. Para ser exactos 700.000 afios para los primeros, en el caso de Equus
spp. (Orlando, 2013 :395-408), llegando al 1.000.000 de afios en Mammuthus spp.
conservados en permafrost (Van der Valk, 2021 :265-269).

En la actualidad, gracias a las nuevas tecnologias de secuenciacidon existen
proyectos similares al del genoma humano que nos lleva al estudio actual y evolutivo de
las especies de mamiferos presentes en nuestro planeta (Zoonia Consortium, 2020 :240-
245), asi como de plantas (Pont, 2019 :20-29). Actualmente gracias a la tecnologia en uso,
se ha podido reconstruir la organizacion cromosémica en los mamiferos actuales a partir
del ancestro comun datado en 180.000.000 afios, remontando en el tiempo gracias a los
datos gendmicos disponibles (Damas, 2022). Hace escasamente dos meses aparecieron
resultados del estudio del consorcio Zoonia. Estos resultados generan dos comparaciones
que nos interesan. Una entre los genomas de los animales placentarios resolviendo la
diversificacion y aparicion de los mismos coincidiendo con la fragmentacion continental
del cretacico (Foley, 2023). La otra, es la comparativa con todos vertebrados a nivel
gendmico, encontrando que en nuestro genero Homo existen un total de 10.032 regiones
altamente conservadas con deleciones que no se ha producido en otros mamiferos
(hCONDEL). Estas deleciones estan implicadas en fenotipos, funciones neuronales y
cognitivas (Xue, 2023). Con este estudio se propone la posibilidad de que la ausencia de
ciertas secuencias sea un condicionante de lo que nos hace humanos.

Nos centramos ahora en el género Homo. Segiin Darwin en su libro The Descendent
of man and selection in Relation to sex escrito en 1871 aventuraba que el hombre es un
simio descendiente de los catarrinos al igual que chimpancés y gorilas. La gendmica
corrobora esa teoria, confluyendo datos de biologia molecular y anatomia, aparece la
divergencia entre especies de homininos en una cronologia de 5 millones de afios. Las
técnicas de ADN han permitido hacer un arbol filogenético de los homininos donde los
géneros Pan y Homo tienen ancestro comun alejando las especies de Gorilla. Los avances
del estudio de la genética humana nos inducen a pensar que la diversidad del género Homo
tiene un proceso genético mas complejo del que se pensaba. Actualmente las dmicas nos
invita a especular que los cambios no se producen en los genes de forma genérica, es

especifica de ciertas regiones, a lo que hay que anadir procesos en microgenes que es muy
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probable que estén implicados en configuracion de microproteinas participantes en
cambios morfologicos significativos (Valkiris, 2022).

Cuando el premio Nobel de 2022 Svante Paidbo” consigue las primeras obtenciones
de aADN de neanderthalensis, realizando una comparacion de secuencia con los datos que
arrojaron la secuenciacion de nuestra especie, hicieron posible la prediccion de fenotipos
en la especie extinta. Se ha podido dilucidar la coloracion de piel’®, ojos y pelo®’ (Lazueza-
Fox, 2007 :1453-1455), pero también su posibilidad de contar con algo tan relevante como
el lenguaje. La comparacion con distintos genes>® presentes en ambas especies y un estudio
pormenorizado del registro fosil se ha llegado a la conclusion de la utilizacion de
comunicacion lingliistica de Homo neanderthalensis, presentando una propuesta que
afirma el desarrollo cognitivo en la especie extinta (Conde-Valverde, 2021 :609-615). Se
conoce también la existencia de 200 genes exclusivos en sapiens que codifican para la
expresion de otros genes cerebrales, que no existen en neandertal ni tampoco en
chimpancés (Pan troglodytes), implicados en las capacidades de autoconciencia y
creatividad lo cual presentaria una ventaja competitiva (Zwir, 2021 :354-376). Esto plantea
la posibilidad de que sea el lobulo frontal la region cerebral en la que se genere una posible
divergencia en la forma de produccion neuronal®® (Pison, 2022 :1170).

La tendencia comparativa de sapiens versus neandertalensis cambia cuando en
2008 aparece una falange como tnico hallazgo en un yacimiento de la cueva Denisova, en
el macizo de Altai en Siberia (Rusia). Este hueso lo adscriben, originariamente, a un nifio
que supuestamente podria ser de un individuo de Homo neanderthalensis. Este resto 6seo
se llevo al equipo de Pédédvo, que logrd extraer ADNmt, cuya secuencia saco a la luz una
nueva especie de nuestro género y que lleva el nombre de la cueva donde se encontrd

(Krause, 2010 :894-897). Gracias al estudio del genoma completo les llevo a la conclusion

33 La justificacion del premio Nobel en fisiologia o medicina a Svante Piibo se basa en los descubrimientos
de los homininos extintos y la evolucion humana, asi como la creacion de la disciplina conocida como
paleogendmica. Disponible en URL: https://www.nobelprize.org/prizes/medicine/2022/press-release/

36 Con los primeros datos se presentaba un Homo neandertalensis pelirrojo y piel blanca como caracteristica
de la especie. Hoy sabemos que esto no es asi, pues tenian una variacion de estos rasgos parecidos a los de
nuestra especie (Dannemann, 2017 :578-589) .

7T El gen MCR1 es uno de los responsables de estos fenotipos. Los cambios en numero de copias de genes
dan lugar a distintas coloraciones tanto de piel, como de pelo u ojos, y estos a su vez se asocian con cambios
en otros genes que dan lugar a distintos problemas tanto fenotipicos como cognitivos. En nuestra especie esta
en proceso de estudio, con extrapolacion a otras especies gracias al estudio de enfermedades raras como el
albinismo (Montoliu, 2022).

38 En este caso concreto es el gen FOXP2 esta implicado en la posibilidad de comunicacion oral (Krause
2007).

39 Para ello han utilizado como objeto de estudio el gen TKLK1 y la posible evolucion del neurocortex.
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de que eran otras versiones del género Homo, con relacion evolutiva con sapiens y
neanderthalensis, de los cuales se separ6 hace unos 470.000 — 380.000 afos de estos
ultimos, y una cronologia mas alejada 770.000 — 550.000 afios de nuestra especie (Priifer,
2013 :43-49). Con el tiempo se consiguid la “secuenciacion completa” de su genoma y se
ha decidido determinar que es una nueva especie a la que se ha llamado Homo
denisoviensis. Es una de las especies de las que apenas existe registro fosil, pero en cambio
su ADN se ha conservado de forma excepcional.

A estos estudios gendmicos dirigidos a entender su fenotipo y su genotipo, ahora
podemos afiadir una nueva observacion, la organizacion social en esta especie extinta. Un
estudio aparecido recientemente en las cuevas de Chagyrskaya y de Okladnikov en Altai
(Siberia, Rusia), nos acercan a la relacion familiar en una comunidad neandertal en las que
se ha determinado la relacion filio paternal, asi como parientes hasta segundo grado. Esta
relacion la establecen por la comparativa gendmica entre individuos de poblaciones
cercanas. El trabajo lleva a la conclusion de que las comunidades se establecian y
generaban por la migracion femenina (Skov, 2022 :519-252).

La genética no solamente ha intentado explicar cudl era el aspecto fisico y
cognitivo de esta especie, se interesa por descubrir los motivos por los que desaparecen
otras especies de nuestro género y por qué prevalece Unicamente la nuestra. Para ello se
han realizado estudios comparativos entre genomas y se ha relacionado los posibles genes
implicados en diferentes problemas genéticos (Green, 2010 :710-722). Como la genética
nos cuenta lo que podria pasar, se ha intentado dar solucion a la lectura de ADN y su
interaccion con el medio ambiente con intencion de entender las posibles ventajas
evolutivas. Para ello se recurrid6 a la epigenética, realizando un primer mapa en
neanderthalensis y denisoviensis (Gokhman, 2014), profundizando un afio mas tarde con
un estudio del aADN en especies extintas de mamiferos (Orlando, 2015 :395-408). La
genética explica que somos como especie con la incorporacion o cambio de genes
heredados en el mestizaje®. En un intento de utilizar las herramientas 0micas, se comienza
un estudio pormenorizado comparando los genomas de especies de homininos disponibles

comenzando con el cromosoma 21 (el mas pequefo) y viendo como podrian interaccionar

60 Siguiendo la estela de las comparaciones genomicas encontramos que los restos hereditarios del gen
EPASI presente en poblaciones actuales tibetanas y denisoviensis es la que confiere la ventaja evolutiva para
vivir en lugares de gran altitud (Zang, 2022).

33|Pagina



Arqueologia molecular: “letras bioldgicas” para una época sin escritura

los micro ARN para dar predicciones mas concretas de lo que podria pasar en su
regulacion gendmica (Johnson, 2022 :223-243).

Sobre la extincion de neanderthalensis se ha escrito y teorizado desde muchos
puntos distintos, dando una vision de la consecucion de distintos factores (bioldgicos,
conductuales y ambientales) que intervinieron en su desaparicion (Olieves, 2016 :127-
139). Un estudio de los ADN de fosiles de El Sidron (Asturias), Feldhofer (Alemania) y
Vindija (Croacia) cuyos individuos podrian pertenecer al mismo linaje neandertal a pesar
de su distancia geografica, dan una vision del empobrecimiento genético implicandole
directamente como participe en su extincion (Lazueza-Fox, 2006). Las distintas teorias
apuntan a varios eventos coincidentes con origen biologico, conductuales y
medioambientales. Los estudios de arqueologia molecular han intentado aportar
conocimiento en las causas bioldgica donde la endogamia, unida a distintos factores
sanguineos analizados, sugieren una escasa tasa de fertilidad y una propension a contraer
enfermedades viricas de afeccion a fetos y neonatos (Condemeni, 2021).

Con los datos que disponemos en la actualidad encontramos que en el paleolitico
medio se conocen hasta cinco especies de genero Homo en las placas euroasidtica y
africana, a saber: longi, floresiensis, neanderthalensis, denisoviensis y sapiens. Hay datos
de secuencias de todas menos de Homo longi (Ni, 2021). La secuenciacion sus genomas
confirman la hibridacion entre ellas y un perfil genético de una especie arcaica todavia no
resuelta (Disotell, 2012 :24-39). De las tres ultimas especies se sabe que hubo mestizaje
entre especies, dando como resultado la incorporaciéon de distintos genes, los cuales
sustituyeron a otros, o bien se incorporaron en distintas regiones de los genomas. A esto lo
conocemos con el nombre de introgresiones y sabemos que se produjeron varios eventos.
Las introgresiones pueden producir una ventaja genética frente a otros individuos, o por el
contrario la incorporacion de genes de forma incorrecta que arrastre problemas de salud de
distinta indole®'.

La introgresion genética entre sapiens, neanderthalensis y denisoviensis nos lleva al

eterno debate si somos una especie distinta o versiones de una sola especie, pues la

61 por poner un ejemplo de introgresion es como si cada uno de los genomas de las especies los
referenciamos con una baraja de cartas. Por ejemplo, sapiens baraja espafiola, neanderthalensis francesa y
denisoviensis inglesa. Ahora mezclamos de vez en cuando tacos de distintos tipos de barajas. Posteriormente
volvemos a mezclar tacos del mismo tipo. Y asi sucesivamente. En los tacos resultantes tras mezcla continua
de vez en cuando aparecen tacos en los que se encuentran cartas de “palos” diferentes a su baraja, pero que se
puede continuar jugando por su similitud con la baraja utilizada. Pero por el contrario puede aparecer una
carta en la baraja que no permita utilizarla en el juego.
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biologia entiende como especies distintas aquellas que siendo del mismo género pueden
hibridarse, pero el resultado son individuos estériles. Existen estudios que justifica que este
tipo de hibridos estdn presentes en la naturaleza, y, en algunos casos, conducen a nuevas
especies. Cuando se forman nuevas especies, aparece un periodo de transicion: las especies
estrechamente relacionadas pueden producir descendencia viable, pero si los cromosomas
ya no son compatibles, se producen resultados asimétricos de cruzamiento, que parece que
es lo que ha pasado con el género Homo (Gibeaux, 2018 :337-341). Cuando las especies se
separan ain mas, el mestizaje ya no conduce a una descendencia viable. Esta cercania entre
especies puede justificar el hallazgo de Deni, cuya genética nos dice que tenia padre
denisoviensis y madre neanderthalensis (Slon, 2018 :213-216). Estas introgresiones se
pueden rastrear genéticamente entre las poblaciones actuales de sapiens, encontrando la
herencia de aproximadamente un 3% de ADN neanderthalensis en europeos Yy

norteafricanos, y 6-8% de ADN denisoviensis en asiaticos.

P
©
- == = == == == == = //OMO sp.desconocida L_ G
3
o
©
.0
— @
£
H. denisoviensis denisoviensis surasiaticos <
- )
2 T ©
S8 denisoviensis siberianos — L0
59 n <
£ ) N .
L QO
ig Al 3
. t:
=< H. neanderthalensis “ 2
53
o
173
Homo - 3
antecessor ——— neanderthalensis europeo
©
.Q
“
H. sapiens <
. 2 : . . Salida
32’5:‘9:::'3 0"('19:“ Divergencias de
hominilnos saplens poblacionales Africa Presente

650 450 200 150 100

A

Created in BioRender.com bio

Figura 7. Representacion de todas las especies con aADN secuenciadas, los acervos y
las introgresiones genéticas entre las especies (en negro) Homo denisoviensis, Homo

neanderthalensis y Homo sapiens. Fuente: imagen propia creada con biorender.com.
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El equipo de Atapuerca realizd la extraccion y secuenciacion de Homo
heidelbergensis (preneandertales). ADNmt (Meyer, 2014 :403-406) y ADN nuclear
(Meyer, 2016 :504-507) se pudieron extraer de los fosiles de La Sima de los Huesos®.
Actualmente se propone esta especie como ancestro comun de ambas especies
desaparecidas, ya que el genoma del cromosoma Y, asi como el mitocondrial arroja
similitudes con neanderthalensis y denisoviensis (Pert, 2020 :1653-1656). En parte
corroborado por la hibridacién en Eurasia entre ambas especies observable en el caso de
Deni (Slon, 2018 :113-116). Propone el mismo estudio que los cromosomas Y de
neandertales tardios representan un linaje extinto estrechamente relacionado con el
cromosoma homoélogo de humanos modernos, lo que proyecta una introgresion hace entre
370.000 — 100.000 afios. Por su parte Homo florensiensis comparte un ancestro comun con
todos menos con sapiens, y no hay signos de hibridacion con las tres especies de las que se
dispone de una secuencia genomica (Tuci, 2018 :511-516).

Neanderthalensis y denisoviensis se separaron solo unos pocos cientos de
generaciones después de que sus antepasados abandonaran el linaje precursor. Durante el
intervalo intermedio, el linaje neandertal-denisova era escaso, la poblacion neandertal
crecid fragmentandose en grupos locales aislados. En los humanos modernos podemos ver
una proyeccion genética neandertal en la historia hereditaria de euroasiaticos modernos,
separados de una poblacion africana que sufrieron un cuello de botella que generd
poblaciones regionales (Rogers, 2017 :9859-9863).

Una revision reciente propone a Homo antecessor como el ancestro comun de
sapiens y neandertal siendo un estadio temprano de esta Ultima heidelbergensis (Parins-
Fukuchi, 2019 :378-393). Para poder entender un poco mejor este puzle de dificil encaje,
se recurre a la secuenciacion proteinica de Homo antecessor de Trinchera Dolina %
(Burgos) junto con el proteoma de Homo erectus hallado en Dmanisi (Georgia)®. El
esmalte dental les propone como serio candidato para la utilizacion de esta tecnologia. Los
resultados de este estudio presentan a este hominino como probablemente el taxén mas
relacionado con el ancestro comun de Homo sapiens, neanderthalensis y denisoviensis
(Welker, 2020 :235-238). Se dotan de nuevas herramientas genéticas para la comprension

del arbol evolutivo de nuestro género, reforzando a la teoria del equipo de Atapuerca que

62 Marcando el limite cronologico méaximo en este tipo de extracciones de aADN.

3 El estudio del proteoma dental revelo que el chico de la gran dolina era realmente, por la informacion de
esta secuenciacion de aminoacidos, la chica de la gran dolina.
64 Volviendo marcar una cronologia mas longeva en cuanto a proteomas analizados de nuestro género.
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sittan a Homo antecessor con un posible origen asidtico a la par que sugieren viajes de ida
y vuelta por Asia desde el corredor levantino (Martinon-Torres, 2011 :251-255; Bermudez
de Castro, 2013 :102-112). Esta teoria explicaria en parte el hiato espacial de fosiles en la
que la o las especies de 1.500.000 - 1.200.000 afios encontrados en Orce y Atapuerca son
los primeros que se expanden en el continente europeo. En contraposicion a esta teoria se
sugiere que una poblacion temprana de sapiens se hibrido en Atapuerca con la presencia de
una poblacion mixta originaria de Homo neanderthalensis (Posth, 2017).

Lo que hemos mostrado hasta ahora se basa en los estudios genéticos donde el
ADNmt y pequefias partes de aADN nucleares se ha obtenido del registro fosil, recurso
tedioso y costoso. Los avances protocolarios y tecnoldgicos han permitido que en la
actualidad se pueda obtener la molécula directamente de sedimentos (Slon, 2017 :605-
608). Esto permite, en parte, obtener informacion sobre la posible presencia de homininos,
asi como de otras especies de animales gracias al desarrollo del conocimiento en el aADN
que se han utilizado para la realizacioén de arboles filogénicos. Esta informacion abre una
nueva ventana en la genética pues se pueden hacer reconstruccion paleoambiental y
testificar la especie que ha utilizado la tecnologia litica, si la hubiera, en los lugares de
estudio dentro del rango cronolédgico que el ADN es posible obtener. Nuevos estudios han
podido caracterizar la fauna y flora de los ultimos 50.000 afios en el circulo polar artico
(Wang, 2021 :86-92) e incluso romper la barrera de los 2 millones de afios en la obtencion

de aADN del permafrost de Groenlandia con el mismo fin (Kjer, 2022 :283-291).
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Ponemos de nuevo el foco sobre los yacimientos de Atapuerca, pues en este caso se
ha obtenido aADN nuclear de sedimentos de distintas cuevas en Europa (Galeria de las
Estatuas, Burgos; Cuevas de Denisova y Chagyrska, Georgia) que ha permitido
aproximarse a la evolucion de neanderthalensis y denisoviensis como especies, generando
nuevas expectativas la escritura de la prehistoria natural del género Homo en base a la
genética (Vernot, 2021 :1667).

Retomamos la protedmica, la cual estd empezando a dar soluciones para intentar
interpretar la prehistoria. Existen voces que reclaman, junto a otras técnicas analiticas que
se incorporen a las que ya estdn consolidadas en la arqueologia. Ponen como ejemplo la
obtencion del proteoma de un ave extinto (Genyornis newtoni) del que no existe registro
6seo fosil, pero si fragmentos de la cascara de huevo, demostrando no solamente la
existencia de la especie, ademas la utilizacion de esta como alimento en el actual territorio
de Australia hace 50.000 afos (Pilaar, 2022). Esta tecnologia, al igual que el aADN
permite la identificacion de taxones, la una a partir del material genético y la otra a partir
del material proteico, relacionados intrinsecamente.

Son muchos los individuos que han participado con sus mutaciones para “dar lugar”
a nuestra especie tal como somos. La elasticidad adaptativa ha permitido dispersar su
huella genética colonizando otros continentes, ha vuelto de este al anterior, e incluso se han
dedicado a mezclarse con otras versiones evolutivas de nuestro género, los primos lejanos
(que sepamos) Neandertal y Denisova, distintas versiones de nosotros mismos. Nuestra
especie, hasta donde hemos podido determinar genéticamente, ha tenido un origen en el
continente africano, desde donde migracion y mestizaje ha sido una constante durante toda
la existencia de sapiens. La informacion que aporta la genética de nuestro género dibuja

algo méas parecido a una enredadera que a un arbol.
5.2.- Historia genética de Homo Sapiens.

Renfrew y Bahn comienzan a emplear las tecnologias disponibles e introducen la
ingenieria genética para el estudio de la prehistoria, apoyandose en el registro arqueoldgico

para entender la fisiologia. El punto de inicio para intentar utilizar los recursos genéticos

que a principios de este siglo estaban disponibles eran principalmente las secuencias de los
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genes del factor Rh®. Para ser exactos se utilizan los que carecen de la proteina heredada
que se encuentra en los globulos rojos, es decir lo que se conoce como Rh negativo.
Posteriormente, Cavalli-Sforza comienza a incorporar informacion de otros marcadores
que le permitieron hacer una primera aproximacion de la expansion de la agricultura (que
trataremos mas tarde). Consecutivamente se utilizan los trabajos que centran el estudio en
la expansion y los distintos registros de climaticos para descubrir tanto movimientos como
perfiles genéticos de estos en los haplogrupos que fueron analizando (Renfrew, 2011 :474-
475). Ha pasado méas de una década desde entonces. Gracias a ello sabemos que todos esos
datos arrojan una historia de mestizajes y migraciones constantes.

Recordemos los primeros pasos que se dieron en los afios 90 del pasado siglo con
distintos trabajos sobre el ADNmt, las primeras moléculas utilizadas para la investigacion
de la prehistoria gracias a la posibilidad de encontrar mayor cantidad de estas en los restos
arqueologicos. Con los datos generados se retrasa el reloj bioldgico de nuestra especie,
calibrado para las caracteristicas mutacionales de nuestro ADNmt, de esta forma, se
pretende encontrar los primeros pasos de nuestra especie a través de la historia genética
femenina de nuestra especie. Los avances consiguieron que con el tiempo se obtuviera
también ADN nuclear. Con este progreso se podia recurrir a la misma operacion de
blsqueda de ancestro masculino a través del cromosoma Y. Con la informacion recogida,
se sincronizaron ambos relojes bioldgicos, los cuales arrojan una cronologia para el
ancestro comun mas antiguo con 315.000 afios por linea materna (Cabrera, 2020 :78) y
208.000 por linea paterna (Elhaik, 2017 :1111-1116). Todos estos estudios se cotejan con
los datos generados en el proyecto Genoma Humano y se correlaciona con los estudios de
poblaciones actuales, dando una vision de las migraciones gracias a los haplogrupos®®. Es
decir, se rastrean los grupos humanos que tienen unas determinadas caracteristicas
genéticas por los conjuntos de genes conservados en su genoma que se han heredado

juntos. O lo que es lo mismo, con los haplotipos que contienen en la informacion aportada

%5 Estos estudios, dejando a un lado las propuestas de Cavalli-Sforza, intentan utilizar estos datos para hacer
apologia de la diferencia, buscando la existencia de razas, precisamente lo contrario que demostr6 el autor.
En el caso de nuestro pais, es un momento de tension con dramaticas consecuencias sobre la poblacion en
forma de atentado. No bastaron la utilizacion de principios decimononicos en los que la lengua y la nacion,
ademas intentaron utilizar de forma poco correcta la diferenciacion con otras poblaciones peninsulares en su
ADN (Calderon, 1988 :217-228). Afortunadamente el tiempo, la secuenciacion y la cordura nos ha llevado a
conocer y entender quiénes son, a la par que nos han hecho encontrar la forma de utilizar el genoma para el
estudio de la difusion lingiiistica y cultural como luego veremos.

% En relacion con los distintos haplogrupos europeos se puede obtener informacién en la pagina web
https://www.eupedia.com/genetics/index-es.shtml
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por parte de la madre en el ADNmt o del padre con el aADN del cromosoma Y (Hortola,
2017 :47-48).

El relato de los acontecimientos prehistoricos estaba basado en los artefactos e
inhumaciones que los yacimientos habian aportado. Al unirse la biologia, genera una
version que ha ratificado o puesta en duda esta lectura. Hasta ahora los analisis que se
hacian en los descubrimientos contaban con una certeza cronoldgica, pero no la relacion
“familiar” que nos ha aportado la genética. Esta relacion familiar comienza en el
continente africano hace aproximadamente 200.000 afios BP, coincidiendo el reloj
molecular con los fosiles mas antiguos de nuestra especie encontrados en Etiopia (Faulp,
2013 :621-622). Aunque hubo algun intento aislado, sapiens tuvo éxito expansivo desde el
continente africano hace poco mas de 60.000 anos (Quintana-Murci, 1999 :437-441),
probablemente neanderthalensis y denisoviensis impidieron su itinerancia por la placa
euroasiatica®’. Estudios recientes sugieren que la deriva en la especie resultante como
spiens es la consecuencia evolutiva de cuanto menos dos poblaciones con origenes
cercanos a hace 300.000 afios, moviéndose por todo el continente africano, lo que les
confiere nuevas caracteristicas genéticas esas poblaciones itinerantes, las cuales se
encuentran de nuevo hace unos 135.000-120.000 afios BP (Ragsdale, 2023).

El primer individuo con rasgos del hombre anatoémicamente moderno en el
continente europeo se localiza en Siberia hace unos 45.000 afios (Fu, 2014 :445-449), pero
el mas interesante lo encontramos en Rumania con una cronologia de 42.000 afios, y se
trata de un hibrido de sapiens y neandertal (Fu, 2015 :216-219). Comenzaba el declive de
las especies dominantes Eurasia, y el éxito expansivo de la nuestra que, a lo mejor, no
solamente le perdimos el miedo, comenzamos a observarlos de otra forma hasta el punto
de hibridarnos con ellos. Estos fueron los primeros encuentros, aunque seguro que hubo
otros de los que no tenemos constancia. Lo que es seguro es que nuestros ancestros se
repartieron desde el oriente medio en varios eventos colonizando el continente europeo

hace unos 45.000 afios.

67 Este hecho es probable que quedara en la memoria colectiva de sapiens, hasta el punto de que en
sociedades cazadores-recolectores como los Hadza en su tradicion oral hablen de otras especies que han
convivido con la nuestra (Ndagala 1994; 51-56.). Es posible que en la mitologia queden residuos del miedo
que nos ha proporcionado las otras especies del género Homo viéndolos como gigantes “come hombres”
(Ruiz, 2021 :137-142).
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Tracing Human History Through Genetic Mutations

By examining DNA patterns that are inherited maternally or paternally, scientists can trace human lineages
back to the original branches, or sons and daughters, of a genetic Adam and an Eve,
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Este afio se ha secuenciado y analizado los genomas de 356 individuos del
paleolitico superior y el mesolitico, siendo el estudio méas completo por el momento gracias
a los datos recogidos tanto en Europa, como en Asia central. Con este estudio se ha
corroborado que la llegada de individuos de sapiens con mas antigiiedad en la Europa
occidental data del 47.000 BP compartiendo espacio con neanderthalensis. Ambos
tuvieron una extincion paralela, pues no hay registro genético de estos pobladores en
grupos posteriores. Durante el Gravetiense se constata la existencia de dos grupos
genéticamente diferenciados. Por un lado, el grupo genético europeo occidental, el mas
antiguo detectado hasta ahora datado en el 45.000 BP, y otro centroeuropeo-itdlico que
convivio con neandertales y se extinguid, como hemos dicho, aproximadamente al mismo
tiempo que éstos. La publicacion sugiere que los habitantes europeos de la cultura
Gravetiense no estaban relacionados, existiendo cuanto menos dos poblaciones que

producen esta cultura y su tipologia litica. Una con un acerbo genético en el occidente
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europeo (Francia y peninsula ibérica) y otra en Centroeuropa y peninsula itélica.
Posteriormente durante el maximo glaciar, son los habitantes del occidente continental, los
que sobrevivieron gracias a las condiciones climaticas mas benignas en estos territorios.
Los asociados a la cultura Solutrense y Magdaleniense, se expanden desde los territorios
suroccidentales por todo el continente al acabar el periodo climéatico glacial. Se descarta la
peninsula itdlica a modo de refugio climatico, pues desaparece el acervo genético existente
y se remplaza por individuos de la peninsula balcanica (Posth, 2023 :117-125). Los analisis
genéticos de la conocida como Dama Roja de la Cueva del Mir6n en la actual Cantabria,
de época Magdaleniense y fechada en el 19.000 BP presenta un parentesco hereditario con
contemporaneos de los actuales Francia, Bélgica y Alemania, describiendo asi la forma de
irradiacion de esta cultura (Fu, 2016 :200-205).

La arqueologia molecular tiene un potencial que, poco a poco, va rompiendo sus
propios limites en la forma de extraccion de material genético. Hace poco mas de un mes
se publicaba una nueva forma de extraccion de aADN con metodologia no destructiva a
partir de los adornos dseos con cronologia del paleolitico superior. En el estudio analizan
los colgantes Oseos encontrados en Denisova (Rusia). Se realiza con una compleja
extraccion por fases®®. El material genético obtenido ha ayudado a determinar el animal
que se utiliz6 para hacer los colgantes e informacion de los portadores y manipuladores del
mismo gracias a los datos del ADNmt y nuclear. Se abre asi una nueva ventana de
informacion para la caracterizacion ambiental por el resto dseo, asi como sexual y genética
poblacional, contando como tecnologia para la estimacion cronologica por la comparacion
de secuencias (Essel, 2023).

Paralelo al estudio de Posth aparece el trabajo en el intentan resolver la transicion
genética con la poblaciones anteriores y posteriores al ultimo maximo glaciar. Se
contrastan datos de individuos del Aurifiaciense peninsulares con un individuo de época
Solutrense de la granadina cueva de Malalmuerzo. Este tiene un acerbo genético
emparentandose con los individuos analizados de Aurifiaciense. En ello no solamente
confirman a la peninsula ibérica como refugio principal durante la Edad de Hielo, sugiere
una correccion de la cronologia de yacimientos malaguefios (Caserones y Aguilillas)
adscritos como Solutrense los individuos que vivieron en estos lugares, desplazando la

cronologia entre el neolitico y Bronce (Villalba-Mouco, 2023).

%8 Basado en la metodologia de extraccion no destructiva que se desarrollo en Espafia (Gomes, 2015).
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Los primeros cazadores recolectores que se asientan en Europa, de los que existe un
registro arqueologico y genético disponible, nos cuentan que producen tres expansiones
desde Oriente proximo. Una por la actual Turquia hacia los Balcanes y la Europa
occidental, desde donde parte una segunda hacia el norte del Mar Negro, y la tercera hacia
Asia. Posteriormente, los moradores del norte del Mar Negro vuelven hacia el oeste
continental al alcanzar el maximo glacial, que al acabar este, se produce el trayecto inverso
hace unos 14.000 afios, que se encuentra con un fenomeno expansivo ocurrido en este
momento desde la region de los Balcanes homogenizando las poblaciones venideras de
todo el continente. Durante este tiempo se producen varios cuellos de botella y efectos
fundadores que dan cuenta la progresion cultural parejo a los haplotipos que van
apareciendo en el espectro europeo y que veremos con los eventos de dispersion cultural.
Estos grupos de cazadores recolectores fueron remplazados poco a poco por grupos
humanos agricolas (Fu, 2016 :200-205).

Con la calidez climatica que presentaba el holoceno, se dieron los cambios
“naturales” para que nuestra especie viviera mimetizada con el entorno con recursos
carnicos y vegetales suficientes para su subsistencia de cazador recolector. Un analisis de
los genomas de individuos de La Brafia (Ledn) respaldan una heterogeneidad en las
poblaciones del mesolitico al compararlas con individuos del continente europeo. Estos
cazadores recolectores tienen un haplotipo caracteristico en el ADNmt y se produce un
remplazo en las poblaciones al final del mesolitico con la llegada de agricultores neoliticos
(Sanchez-Quinto, 2012 :1494-1499). Esto propicia que comiencen a establecerse en
lugares mas habituales para sus estancias estacionales. Prueba de ello es Gobekli Tepe,
punto de partida para el final del mesolitico. Es en esta regiéon de la Anatolia donde
aprendemos gracias a la observacion mas detenida de ciertas gramineas, no solamente a
cultivarlas, también a seleccionarlas en torno al 9.000 BP.

Con el Neolitico se realizan nuevas migraciones, no solamente por Europa y Asia,
gracias a las nuevas formas de obtencion de recursos alimentarios se genera una expansion
colonizadora. De la regién de la denominada media luna fértil, en el oriente proximo
vuelve a realizarse otras tres oleadas que se expanden por todo el globo terrdqueo con
futuros agricultores en las zonas fértiles y cercanas a los rios que comparten espacio junto
a grupos de cazadores recolectores que todavia aprovechan otro tipo de recursos. Estas
oleadas migratorias se producen en varias etapas tal y como cuentan los distintos
haplogrupos nos ayudan a comprender su expansion por Europa (Deguilloux, 2013 :121—

132), se expanden por el Indo y colonizan el continente asiatico encontrandose con las
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poblaciones que existian en la primera salida del continente en el 40.000 BP (Mellars, 2013
:10699-10704) y por ultimo pasan el estrecho de Bering (Roca-Rada, 2020 :629-635) y el
océano Pacifico (Castro, 2021) para recorrer y asentarse en todo el continente americano
desde distintos lugares de Asia.

Centrandonos en la poblacion de la peninsula ibérica, esta tiene un sustrato de las
migraciones producidas desde la Anatolia en torno al 8.000 BP con divergencias genéticas
con otros pueblos agricolas del centro de Europa. Es patente que la expansion neolitica se
produce desde el Oriente proximo por dos vias, una por la costa mediterranea y otra
centroeuropea remontando el Danubio. Los primeros agricultores peninsulares llegaron por
la “ruta mediterranea”, se mezclaron con cazadores-recolectores locales, produciendo una
recuperacion de la pérdida de diversidad genética de estos grupos migrantes que traian
consigo. Solo después de la difusion de la ceramica campaniforme llegd la ascendencia
relacionada con la estepa continental a Iberia, donde tuvo menores contribuciones a la
poblacién en comparacion con el impacto que tuvo en Europa central (Valdiosera, 2018
:428-3433). La corriente de expansion de los agricultores de la “ruta mediterranea” parece
que sigue el mismo patron mas allad de la peninsula, pues tras atravesar el estrecho de
Gibraltar recurren de nuevo al mestizaje con los cazadores-recolectores del norte de Africa,
en el actual Marruecos en torno al 7.000 BP (Simdes, 2023). Hay estudios que invitan a
pensar en una fuerte endogamia dentro de estas, evidenciando la escasa movilidad de los
agricultores del momento. Es a partir del comercio maritimo cuando se realiza una
incorporacion de nuevos elementos genéticos (Skourtanioti, 2023).

Tras la colonizacion neolitica peninsular, gracias a los datos que aporta la
arqueologia molecular, parece que no hay migraciones importantes que dejen su impronta
genética hasta la Edad de Bronce (Valdiosera, 2018 :3428-3433). En este momento hay un
sorprendente hecho que se sabe gracias a la informacion genética y que no se ha podido
constatar sus causas con la evidencia arqueologica. Este es el remplazo de la totalidad de
hombres y mas de la mitad de las mujeres durante casi medio milenio. El remplazo se
produce por pueblos esteparios del norte del mar negro, la conocida como cultura yamnaya
5.000 BP, hecho que posteriormente explicaremos (Olalde, 2019 :1230-1234).

Los cambios que produjeron estos movimientos migratorios generaron rasgos
fenotipicos observables en la actualidad a pesar del constante mestizaje entre poblaciones.
Siguiendo un sistema alfanumérico para orientar los cambios observables en los haplotipos
y rastrear las rutas por la deriva genética, se puede generar un mapa que muestra la

aparicion de mutaciones que permitieron una mejor adaptacion al medio de sus portadores.
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Los rasgos fenotipicos vienen dados por la coloracion de piel y ojos y como han sido
propagadas en distintos eventos. Son caracteristicos los cazadores-recolectores del
paleolitico superior que mutaron sus ojos al azul hacia el 45.000 BP en el Caucaso, la piel
fue cambiando de color claro sobre el 23.000 BP en el mismo lugar, y el pelo rubio aparece

en el este de Asia hace 18.000 BP (Carlberg, 2020 : 864—875).
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Figura 10. Mapa de migraciones y fenotipos en los distintos momentos de la entre el

paleolitico superior y el Neolitico en Fuente:

https://onlinelibrary.wiley.com/doi/full/10.1111/exd. 14142

Europa.

5.3.- Eventos de dispersion cultural.

La aparicion de distintas formas culturales ha buscado en la genética explicacion a
la forma de dispersion cultural durante la prehistoria contando con la informacidn genética.
El encaje no es sencillo pero la busqueda ha permitido obtener informacién de procesos
que nos han llevado a intentar comprender como se produjo. La explicacion de estos
remplazos no es sencilla, parece que en el calcolitico desaparecen muchas lineas genéticas,
pero los datos son escasos como para sacar una conclusion clara. Es probable que la
hambruna por condiciones climaticas participase en la expansion de los cazadores

recolectores esteparios e incluso que estos pueblos tuvieran caracter bélico (Novak, 2021).

45|Pagina



Arqueologia molecular: “letras bioldgicas” para una época sin escritura

Respecto a la hambruna, existe un caso en estudio que incide en la seleccion natural
positiva. Al estudiar la explotacion de los recursos lacteos a partir de la evolucion de los
genes de persistencia a la lactasa, asi como la distribucion geografica de los portadores del
gen de la enzima lactamasa. Se sabe del consumo de productos lacteos desde el Neolitico.
Los portadores de la mutacion que conformaba la tolerancia, al contrario de lo que se
pensaba, en momentos de presencia de enfermedades infecciosas y épocas de hambruna
permitieron la supervivencia por seleccion natural, ya que pudieron alimentarse con
productos lacteos especialmente a partir de la Edad de Bronce (Evershed, 2021 :E1-10).

Se ha buscado la explicacion a los eventos culturales confrontando la evidencia
genética y la ceramica. Se ha comparado por arqueologia molecular los perfiles genéticos
de los habitantes de yacimientos con presencia de ceramica cardial, cordada y
campaniforme entre Neolitico y Bronce. La informacion que aporta el aADN sugiere
profundos cambios demograficos. Tradicionalmente se han generado debates sobre los
procesos de difusion cultural y la migracion como elementos responsables de la generacion
de estos tipos de ceramica. Como hemos aventurado los primeros pueblos neoliticos eran
portadores de elementos de ceramica cardial, y es probable que en el calcolitico por un
lado los yamnaya expandieran la ceramica cordada al norte de Europa y desde los pueblos
ibéricos se produjera la expansion de elementos campaniforme. Es el Campaniforme el
elemento mejor estudiado con apoyo genético. Para dar luz a los eventos culturales basados
en la ceramica se estudiaron genéticamente a cuatrocientos europeos que vivieron entre el
neolitico y la Edad de Bronce, incidiendo en enterramientos con presencia de la ceramica

% como mecanismo de

campaniforme. Estos estudios excluyen la inmigracion masiva
propagacion del fendémeno campaniforme, pero encuentran una relacion con la ascendencia
genética en los pueblos esteparios en el continente europeo. Proponiendo estos pueblos
como el origen de la morfologia y el proceso de expansion de los elementos en individuos
de la peninsula ibérica (Olalde, 2018 :190-196).

Cambiando el registro, nos adentramos en el intento de encontrar el fenomeno de
las expansiones lingiiisticas. El registro arqueologico proponia varias versiones de
dispersion lingiiistica desde Anatolia, el Caucaso y migraciones desde las estepas entre el

neolitico y Edad de Bronce como difusores de las lenguas indoeuropeas. Tomamos

entonces el punto anterior y se comienza a realizar la comparativa con las poblaciones en

% Hay que tener en cuenta que, durante el calcolitico, cuanto menos en la peninsula ibérica hubo una
heterogeneidad en las poblaciones existentes. Ponemos como referente el estudio de ADNmt de la Cueva del
Mirador de la Sierra de Atapuerca (Gomez-Sanchez, 2014).
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base a la cerdmica y la firma genética de los pobladores europeos. Por lo cual se propone
que esta rama lingiiistica hubiera sido expandida desde la Anatolia en el Neolitico. Pero sin
perder de vista la posibilidad de que los cazadores recolectores de la estepa de la cultura
Yamnaya (ca. 5.300 - 4.200 BP) fueran los precursores de las lenguas indoeuropeas. Sin
embargo, es un problema no resuelto pues los modelos lingiiisticos no encajan con las
escasas muestras de aADN fuera del continente europeo, por lo que no genera mas que
especulaciones del origen de las lenguas indoeuropeas. El registro genético ha permitido
correlacionar ciertos movimientos migratorios que llevarian consigo la propagacion
lingliistica, pero no ha resuelto el problema de la localizacion original ni el momento de
expansion (Mallory, 2020 :22-27; Haak, 2015 :207-211).

Las lenguas indoeuropeas son las primeras en ser estudiadas, pero el campo se ha
ampliado mucho mas, de tal forma, que, gracias a los datos masivos se estd expandiendo el
estudio a nivel global para poder entender la expansion lingiiistica de forma generalizada.
Los recientes estudios determinan la influencia de los remplazos genéticos y con
diferenciaciones gramaticales posteriores, que afectaron a los distintos troncos lingiiisticos
durante la prehistoria. Es relevante como el caso de los Andes centrales la diversificacion
genética es anterior a la cultural y lingiiistica, mientras en el Indoeuropeo es todo lo
contrario. En Oceania la rama lingiiistica del austronesio es llevada por los grupos
migrantes del 50.000 BP con mezclas con grupos sustratos genéticos divergentes muy
posteriores (Barbieri, 2022).

En el caso de la peninsula ibérica se propone intentar dar respuesta a la posible
relacion entre el euskera con las migraciones indoeuropeas. Para ello analizaron secuencias
genomicas antiguas de los individuos de El Portalon de la Sierra de Atapuerca con
muestras fechadas entre el 5.000 y 3.000 BP, comparando estas con otros pobladores
europeos. La comparacion de los 17 genomas propone que los primeros agricultores
ibéricos podrian hablar un idioma no indoeuropeo que asimilaron los cazadores
recolectores establecidos desde el Mesolitico, lo que permiti6 gracias al aislamiento
geografico el mantenimiento del idioma entre el Neolitico hasta el Calcolitico, con
continuidad en el tiempo hasta la actualidad, pues todos los grupos ibéricos modernos,
excepto los vascos, muestran una mezcla distinta con los grupos del Caucaso/Asia Central

y del Norte de Africa en los distintos eventos migratorios (Giinther, 2015 :11917- 11922).
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/\/

Figura 11. Distribucion geografica de las culturas arqueolégicas, movimientos
migratorios, y tipologia ceramica. A) Primeros agricultores hacia Europa entre el
9.000 y 7.000 BP. B) Movimientos durante el Mesolitico entre el 7.000-5.000 BP. C)
Expansion de pueblos esteparios hacia el 4.500 BP. Fuente: Haak et al. 2015.
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Centrandonos en los estudios genéticos de Valdiosera y Olalde podemos evidenciar
que en la peninsula ibérica hay una base gendmica de cazadores recolectores del este
europeo coincidiendo con la expansion agricola. Recordemos que hay claras diferencias
genéticas entre los agricultores ibéricos del Neolitico temprano y los agricultores
centroeuropeos cuando el neolitico estd en plena expansion, que apuntan hacia dos
poblaciones con migraciones independientes. Estas siguieron diferentes rutas, una a lo
largo de la costa mediterranea, dando lugar a los primeros agricultores ibéricos del
Neolitico, y otra a través de Europa continental formando las primeras generaciones de
agricultores centroeuropeos del Neolitico. Vinculando asi a los pueblos neoliticos ibéricos
con los migrantes de la ola inicial expansiva que recorrieron todo el mediterraneo,
mezclandose con los cazadores-recolectores locales. Esto trajo a los moradores existentes
una recuperacion de la diversidad genética, recuperandose asi del cuello de botella
fundador de la migracion inicial de cazadores recolectores (Valdiosera, 2018 :3428-3433).
Durante el calcolitico las poblaciones ibéricas son bastante endogamicas con encuentros
esporadicos con poblaciones del norte continental africano. Existe un remplazo posterior
cuando en la Edad de Bronce se produce la mezcolanza de individuos de la region
esteparia europea, el Mediterraneo central y oriental y Asia occidental, especialmente en
las regiones de la cultura de El Algar que dio lugar a una transformacion social peninsular
(Villalba-Mouco, 2021). Por su parte durante la Edad de Hierro hay una expansion
continental de poblaciones a la peninsula ibérica con intercambio genético evidenciado con

la llegada de pueblos griegos y fenicios a la peninsula (Olalde, 2019 :1230-1234).
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Figura 12. Mapa genético de los ultimos 8000 afios en la peninsula ibérica y los

yacimientos de los que obtuvieron aADN. Fuente: Olalde et al. 2019.
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Gracias al analisis genético de ciertas poblaciones se ha podido determinar la
procedencia original de los fundadores de nuevas ciudades fenicias peninsulares, que en
sentido contrario a lo que se pensaba, no siempre eran desde las ciudades del levante
mediterraneo. Sirva como ejemplo el estudio de los andlisis genéticos mitocondriales, que
demuestran que las poblaciones de los puertos fenicios ibicencos tienen sus colonos

procedencia en habitantes de la actual provincia de Cadiz (Zalloua, 2018).

5.4.- Domesticacion de flora y fauna.

Por casualidad, observacion y generacion de conocimiento, las sociedades
neoliticas comienzan por un lado a una recoleccion “controlada” gracias a blisqueda de
especies con caracteristicas favorables por el tamafio y contencion de las semillas, que
dieron lugar a una seleccion de estas. Aparece a la par una convivencia con la fauna, la
cual por motivos parecidos a los de la flora nos garantizaron recursos constantes sin tener
que recurrir a la caza.

La domesticacion vegetal se ha interpretado como un proceso relativamente rapido,
pero no hay que olvidar que para entender esta hay que localizar un punto intermedio entre
la seleccion natural y artificial. Esto es entendible gracias a la aportacion de la
arqueogenética a la botinica en los estudios de prehistoria, pues nos acerca a una
posibilidad de multiplicidad en los origenes de las plantas aptas para la agricultura basadas
en el éxito productivo gracias a la variabilidad de poblaciones vegetales. La seleccion
fenotipica de las plantas se basa en caracteristicas como infrutescencias tardias,
agrandamiento de los frutos, mayor produccion de semillas, temporadas de crecimiento
corta y concentracion de carbohidratos, lo cual les aventaja para su domesticacion. Una vez
que se ha eliminado la seleccion biogeografica de las plantas originarias, estas pueden
tener una reproduccion selectiva facilitando la distribucion, que es pareja a la expansion de
nuestra especie (Allaby, 2008: 13982-13986). La agricultura comenzé de manera
independiente y paralela en China, Mesoamérica y el Creciente Fértil del suroeste de Asia,
una region que comprende las llanuras de Mesopotamia, partes de Siria y Palestina, y
algunas de las dreas montafiosas al este de Anatolia (Diamond, 2002).

La domesticacion faunistica generd animales que facilitarian la caza, las labores
agricolas, la expansion comercial y por altimo la disponibilidad de carne. Su forma de
domesticacion obedece a tres vias, el comensalismo, la caza y el control intencionado. Su

control y amansamiento no obedece a un solo evento, pues se produce en distintos lugares
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del globo con el mismo resultado con un proceso en tres tiempos. La primera
domesticacion, recurriendo al comensalismo y del que se tiene registro y evidencia
genética es la del lobo (Canis lupus). Los ultimos estudios genéticos sobre el mejor amigo
del hombre revelan que la domesticacion del lobo surgié en dos’® eventos diferentes en
Europa en el 15.000 BP, y en la actual China en 12.500 BP a partir de especies de canidos
extintos antes del Neolitico (Frantz, 2016 :1228—1231). Comienza la primera dispersion de
animales domésticos con el perro ya domesticado hacia el 10.000 BP. La segunda y la
tercera dispersion son casi contemporaneas, involucrando la domesticacion de cerdos
(Frantz, 2019 :17231-17238) y tienen lugar como resultado de la expansion de la
agricultura desde la zona del indico hacia Europa en el 8.000 BP. Contemporanea es la
domesticacion y dispersion de cabra y oveja desde la zona de la Anatolia hacia el levante
mediterraneo.

En el calcolitico y Bronce se presentan también varios eventos de domesticacion y
dispersion. Una de las més importantes es la domesticacion del caballo (Equus sp.), la cual
fue totalmente intencionada. Con este proceso se produce la expansion comercial la
utilizacion del caballo en contiendas bélicas de forma evidente. Como el caso anterior son
dos los eventos de domesticacion, uno en la peninsula ibérica en el 4.000 BP y el otro en la
zona de Siberia en el 5.000 BP (Fages, 2019 :1419-1435). Los ultimos domesticados son
especies bobinas en Africa, Asia y Europa con cronologias entre el 5.000 y 3.000 BP.

(Frantz, 2020 :449-460).

5.5.- No estamos solos: Virus, Bacterias y otros microorganismos.

La domesticacion de flora y fauna, especialmente esta ultima, trajo consigo un
aumento en el contacto con los microorganismos que conviven con ellos. Como hemos
visto en los ultimos dos afios con la zoonosis del coronavirus SARS Cov-2, la hacinacion
de animales puede dar lugar a una trasmision de virus. Tras una lucha titanica a
contrarreloj para contener la enfermedad mirando a los datos genéticos desde la
prehistoria, se ha determinado que los que tenemos informacién de las introgresiones desde
neanderthalensis, dependiendo los genes y como se insertaron en distintos cromosomas

puede conferir cierta proteccion inmunitaria (Zeberg, 2021); o ser proclives a contraer la

70 Eg probable la aparicion de un tercer evento de domesticacion desde la zona esteparia.
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enfermedad de forma severa, pero a cambio nos confiere cierta resistencia frente al Virus
de la Inmunodeficiencia Humana (VIH) (Zeberg, 2022).

Afortunadamente hoy en dia existen vacunas basadas en el ARN, que han podido
crearse gracias a la comparacion de los genomas de primates (Bettini, 2021), hasta
entonces la estrategia de vacunacion residia en generar virus modificados que tras la
infeccion en humano generaban las proteinas receptoras que bloqueaban el virus (Garcia-
Arriaza, 2021). Como hemos dicho anteriormente, nuestro genoma se compone de
secuencias que contienen el “libro” evolutivo de nuestra especie, ejemplar compuesto de
capitulos donde los virus han interferido para generar los cambios que han dado lugar
incluso a nuevas especies, con una “escritura” genética conocida viroma.

Se calcula que entre el 5 -8 % de nuestro genoma son virus que se han insertado en
los cromosomas humanos. Estos han producido cambios que nos han diferenciado con
otros animales, un ejemplo de ello es la evolucion de la placenta en los mamiferos parece
haber sido impulsada por virus no solo una, sino seis o mas veces. La placenta de los
mamiferos es un intercambio multifuncional que permite el suministro de nutrientes, la
eliminacion de desechos y el intercambio de gases entre la madre y el feto en desarrollo
(Mi et al. 2000 :785-789). Los analogos de las proteinas placentarias se encuentran en los
genomas de los mamiferos, pero la evidencia de la secuencia sugiere que este importante
gen fue adquirido por infeccién con Retrovirus’! en mamiferos en al menos seis ocasiones
independientes, incluidos los primates (Dupressoir, 2012 :663-671).

Asi pues, gracias a la comparacion y el empleo de fundamentos biotecnoldgicos se
entiende la participacion de los virus en los procesos evolutivos, asi como su presencia e
infeccion durante la prehistoria en distintas especies de hominidos. Si ponemos a punto el
reloj molecular podemos tener informacion de cudndo y cémo los virus participaron en los
procesos poblacionales en la prehistoria, especialmente los Retrovirus, cuya presencia en
nuestros genomas son cercanos al 10%. Es habitual en nuestro calendario estacional es
coger un resfriado comun en invierno, causado por el Adenovirus C humano (HAdV-C),
los datos arqueogenéticos apuntan que ya estaba presente entre la poblacion infantil del
31.000 BP (Nielsen, 2021). Otra de las enfermedades infantiles que nos viene a la cabeza

al pensar en las enfermedades viricas es el Morbivirus que produce el Sarampion, el cual se

" Los Retrovirus son particulas viricas que tienen ARN como material genético, el cual se transcribe e
inserta en el ADN de la célula infectada generando enfermedades posteriormente. Ejemplo de ello son VIH y
ciertos virus responsables de tumores y leucemias. Pero también puede incorporar cambios genéticos
beneficiosos como fue la placenta.
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sugiere que esta entre nosotros desde la Edad de Hierro y que es una variacion del virus de
la peste bovina consecuencia de la ganaderia (Dux, 2020, 1367-1370). El estudio del virus
de la Hepatitis B (VHB) nos cuenta que esta presente en las poblaciones europeas desde
los principios del holoceno y se produce una expansion en el continente americano,
generando una recombinacion genética que le confiere una infeccion parecida a la actual
en el 4.000 BP en Eurasia (Kocher, 2021 :182-188).

El viroma nos ha permitido saber tanto la posibilidad de sobrevivir a ciertos virus
como la posibilidad de trasmitir estos. Tenemos el caso del Herpes simple tipo 2 (VHS-2)
que fue uno de los problemas que tuvo que acarrear neanderthalensis y que es probable
que también participara en la desaparicion de la especie (Houldcroft, 2016 :379-388). Este
virus parece que evoluciono, consiguiendo adaptarse a las especies de homininos de origen
africano, y es probable que neanderthalensis hubiera perdido la respuesta inmune. Se ha
determinado que los primeros posibles portadores del virus fue la especie Parathropus
boisei y posteriormente Homo erectus, asi como a las distintas especies evolutivas que han
participado en la configuracion de sapiens (Underdown, 2017).

2, es el tmico que

Uno de los virus que ha generado la mayor mortandad en sapiens’
se ha podido erradicar gracias a la vacunacion: la Viruela. Segun los estudios moleculares
el virus original es un poxvirus ancestral africano que afecta a roedores, que, por
mutaciones posteriores se produce una separacion evolutiva dando lugar a dos
divergencias. Una origina el virus del alastrim entre hace 6.300 y 1.400 BP, que no
presentaba mas que una enfermedad endémica con escasa mortandad. La otra dio lugar a la
viruela clasica o mayor difundida por Asia en el 600 BP generando numerosas pandemias
en época historica (Babkin: 2015 : 1100-1112).

El rastreo de enfermedades en la prehistoria con la arqueologia molecular ha
llevado a buscar formas de extraccion de aADN con ese fin. Una de las muestras utilizadas
ha sido el sarro dental, el cual tras su obtencion se pudo concretar los microorganismos que
han convivido y/o compartido huésped en las especies de Homo neanderthalensis y
sapiens (Actinobacterias, Espiroquetas, Bactoridetes, Estreptococos incluyendo patdgenos
como Neisseria gonorrhoeae o gonorrea) y los divergentes entre especies
) 73

(Methanobreviobacter oralis neanderthalensis) > siendo este el estudio de genomas

bacterianos con una cronologia mds antigua (Weyrich, 2017 :357-361). El analisis

72 Cuenta con una mortandad de entre el 30 y 90% de la poblacion infectada.
7 Arquea simbionte que produce metano (CH4), lo que le conferia un especial olor bucal.
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metagendémico del sarro nos lleva también a una aproximacion de la alimentacién con
vegetales y del conocimiento de botanica de estos homininos por la utilizacién de musgos
y hogos (Penicillium sp.) como biocidas; asi como los cambios que la comunidades
microbianas han tenido con la implicaciéon de la coccidon de alimentos para la alimentacion,
que participan en el desarrollo cerebral del género Homo (Fellows, 2021).

Hemos hablado en este trabajo sobre la secuenciacion del genoma de la momia de
Otzi. La informacion genética que aportaron los calculos dentales le convierte en el primer
paciente documentado portador de la enfermedad bacteriana de Lyme (Borrelia
burgdorferi) probablemente consecuencia del contacto con animales domesticados. La
domesticacion y explotacion ganadera trajo consigo nuevos microorganismos con
potencial infectivo. Asi pues, el contacto con el ganado bobino dio una oportunidad a las
bacterias del género Micobacterium, lo que produjo varios tipos de tuberculosis desde el
Neolitico. Ademas de brucelosis (Brucella sp.), salmonelosis (Salmonella sp.), ulcera
estomacal’* (Helicobacter pylory), asi como otras enfermedades de trasmision por los
parasitos como la ya nombrada enfermedad de Lyme. Consecuencia de esta interaccion se
acarrearon problemas en numerosas ocasiones por distintos tipos de peste (Yersinia spp.) y
una variada coleccion virica entre ellos los ya citados Coronavirus, Herpesvirus,
Papilovirus, Adenovirus...

Como hemos visto ciertos virus, bacterias, parasitos e incluso priones afectaron a
poblaciones del género Homo desde, cuanto menos, el Pleistoceno. El mestizaje entre
especies produjo por un lado un refuerzo en el sistema inmunitario con las introgresiones
genéticas y por otro facilitd la trasmision de ciertas enfermedades infecciosas. Ya en el
Holoceno, se generan cambios gendmicos que afectaron a la infectividad/virulencia de
microrganismos con la practica de la ganaderia. Los cambios genéticos se podrian dar en
zoonosis entre mamiferos incluyendo nuestra especie en infecciones de ida y vuelta
(Houldcroft, 2016 :379-388). Existe la posibilidad de que la expansion durante el
Neolitico, los “colonizadores” se encontraran con nuevos patdogenos que se adaptaron a los
nuevos vecinos en una “guerra bioldgica” por la supervivencia. Parece que los que tuvieron
mas éxisto de supervivencia fueron aquellos que se mezclaron con los cazadores-
recolectores existente en esos lugares de expansion en el Mesolitico, ya adaptadas a esos

patogenos (Davy, 2023 :1-7).

74 También presente en Otzi.
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Enfermedades infecciosas presentes

desde el Pleistoceno

Enfermedades infecciosas presentes desde

principios del Holoceno

Virus
Bronquitis (Adenovirus)
Infecciones respiratorias (Coronavirus)
Fiebre amarilla (Flavivirus)
Hepatitis A (Hepatovirus)
Neoplasias (Herpesvirus)
Tumoraciones (Papilomavirus)
Sistema nervioso (Polyomavirus)

Rabia (Radovirus)

Virus
Infecciones intestinales (Norovirus)
Hepatitis B (Hepatovirus)
Infecciones linfaticas HTLV (Deltavirus)
Respiratorios (Influenzavirus)
Meningitis (Arvovirus, Herpesvirus...)
Sarampion (Paramixovirus)
Paperas (Paramixovirus)

Viruela (Poxvirus)

Bacteria
Enfermedad de Lyme (Borrelia burgdorferi)
Brucelosis (Brucella spp.)
Tuberculosis (Mycobacterium tuberculosis)
Lepra (Mycobacterium leprae)
Tosferina (Bordetella pertussis)
Salmonelosis (Salmonella spp.)
Fortinculos (Staphylococcus spp.)

Turalemia (Francisella tularensis)

Bubas (Treponema pallidum)

Bacteria
Colera (Bordetella pertussis)
Difteria (Corynebacterium diphtheria)
Gonorrea (Neisseria gonorrhoeae)
Peste (Yersinia spp.)
Leptospirosis (Leptospira spp.)

Parasitos Parasitos
Piojos (Pediculus spp.) Nematodos (Enterobius spp.)
Lombrices (Oxyuris spp.) Malaria (Plasmodium spp.)
Tenia (Taenia spp.)
Priones

Tabla 1. Enfermedades infecciosas que se han podido determinar su presencia en
especies humanas en el Pleistoceno (izquierda) y Holoceno (derecha) con analisis de

aADN. Fuente: elaboracion propia resultado de este trabajo.

Aunque el estudio de las infecciones y colonizaciones microbianas puede parecer
que no tiene importancia nos aporta informaciéon sobre los mecanismos de interaccion de
los homininos, asi como las posibles implicaciones funcionales por la divergencia del
microbiota (Goiii, 2019: 160-162). Sin abandonar el microbiota, con el analisis de aADN
de un coprolito del pleistoceno americano en Pefias de la trampa (Argentina) se determind
la especie de los huevos de parasito recuperados y fechados en el 17.000 BP y del animal

que los portaba. El analisis de aADN mitocondrial confirm6 el origen zooldgico del
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coprolito del felino (Puma concolor) y el nematodo que le parasitaba (Toxascaris leonina),
abriendo una nueva puerta para el estudio de infecciones parasitarias intestinales (Petrich,
2019 :1284-1288).

La bacteria patdgena que mas problemas ha causado a lo largo de la historia es la
peste bubonica (Yersinia pestis). Esta se transmite entre humanos con la pulga (Xenopsylla
cheopis) como vector de trasmision. Los estudios genéticos identificaron su aADN en el
sarro dental de 101 individuos de Eurasia datados entre el 5.000 y 3.000 BP. Los datos
encuentran el linaje primitivo de todas las cepas siendo una enfermedad endémica en estas
poblaciones produciendo septicemia y ataques pulmonares. Es probable que la bacteria
estuviera detrds de las migraciones en la Edad de Bronce, asi como remplazos genéticos
que ya hemos visto a lo largo del presente trabajo. Estas cepas se vuelven mas virulentas al
mutar en los albores de la Edad de Hierro, con la introgresion de genes de una especie
adaptada a los roedores (Yersinia murine) generd un microorganismo con mayor virulencia
utilizando a estos como vector de trasmision. Esto es debido a los movimientos
migratorios, acompafiados por los animales domesticados que entraron en contacto con
roedores portadores de la bacteria murina y configurando una nueva forma de transmision
de la enfermedad, que a partir de la Edad de Hierro el patégeno necesita la pulga como

reservorio natural y vector de expansion. (Rascovan, 2019 :295-305; Andrades, 2022).

Figura 13. Idealizacion de Lola, la nifia de la que se obtuvo informacion genética a

partir de la resina de abedul que mastico. Fuente: Tom Bjorklund.
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Terminamos este apartado, a la par que el estado de la cuestion, con otro elemento
de obtencion de aADN prescindiendo del registro 6¢seo. En 2019 consigue la extraccion de
material genético de la persona que mastico resina de abedul (Betula pendula) a modo de
chicle de un yacimiento danés fechado en el 5.700 BP. Los resultados dieron una
informacion completa de su microbiota oral y su alimentacion. Se descubre que esta incluia
avellanas (Corylus avellana) y Pato de collar (Anas platyrhynchos). Descubrieron que
estaba infectada del Herpesvirus humano que confiere mononucleosis infecciosa (Epstein
Barr o enfermedad del beso). Se determinaron sus rasgos fenotipicos (ojos claros, piel y
pelo oscuro). Generando con la obtencion de aADN de “goma de mascar” una nueva

fuente de informacidn en la prehistoria (Jensen, 2019 :1-10).

ITI.- CONCLUSIONES

Como hemos visto a lo largo del presente trabajo el descubrimiento de la molécula
de ADN cambi6 por completo el mundo de la ciencia. La utilizacion del material genético
en el circulo forense permitié su utilizacion para el estudio de la prehistoria a partir de los
afios 90 del pasado siglo. Su utilizacion ha pasado desde las dudas razonables hasta la
elaboracion de protocolos para su correcta utilizacion con la comprobacion de la
autenticidad de las muestras de aADN. La obtencion de las muestras para el estudio de la
prehistoria son los restos Oseos, piel, coprolitos, sarro y por ultimo sedimentos. Los
resultados han sido considerados validos para su utilizaciéon como fuente de informacion
indirecta para el estudio de la prehistoria. Alli donde la limitacién cronologica esta
presente se busca una solucion con la utilizacion de la protedmica dental.

Los estudios que hemos descrito a lo largo de este trabajo es un largo camino, que
como toda ciencia ha pasado por varias etapas llenos de aciertos y decepciones. Pero el
itinerario ha realizado un relato sobre la prehistoria del que antes solo se tenian indicios e
incluso se desconocia totalmente gracias a los fosiles y los artefactos presentes en los
yacimientos. Es relevante el papel que han jugado tanto por los moradores peninsulares
prehistdricos, como los investigadores que han trabajado en su genética. Ha pasado mucho
tiempo desde la primera conferencia internacional sobre arqueogénetica de Espafia, en
noviembre de 1998. Por aquel entonces con el sugerente titulo Prehistoric Iberia:
Genetics, Anthropology, and Linguistics en el madrilefio hospital del 12 de Octubre se
intentaba acercar a un nuevo campo por explorar. Hoy en dia ese campo ha generado

nombres propios con reconocimiento internacional, pues detrds de gran parte de la
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informacion mostrada en este trabajo tiene una deuda con personas a saber (por orden
alfabético nominal): Aida Andrades Valtuefia, Carles Lauzeza-Fox, Cristina Eugenia
Valdiosera Morales, Ifigo Olalde Marquinez, Lluis Quintana Murci, Vanesa Villalba

Mouco...

Fuentes de informacion de la arqueogenética/proteémica en prehistoria

Tipologia de la Informacion que aporta Cronologia maxima
muestra de obtencion

- Género/especie

- Datos evolutivos

- Movimientos migratorios y mestizaje

- Informacion filio paternal/maternal <1.000.000 BP
- Enfermedades (< 1.700.000 BP para
- Domesticacion flora y fauna proteoma dental)
- Morfologia

- Fenotipo

- Cronologia

- Género/especie

- Datos evolutivos

- Movimientos migratorios y mestizaje

- Enfermedades < 6.000 BP

- Morfologia

- Fenotipo

- Género/especie

Placa dental/ - Datos evolutivos

Elementos masticables/ TREcattItE < 6.000 BP

Elementos decorativos [l e

- Fenotipo

- Género/especie

- Enfermedades

Coprolitos - Alimentacion <15.000 BP
- Fenotipo

- Especies presentes

- Reconstruccion paleoambiental <2.000.000 BP

Sedimentos

Tabla 2. Cuadro resumen con las fuentes de informacion de la arqueologia molecular
para el estudio de la prehistoria y su limitacion cronologica. Fuente: elaboracion

propia resultado de este trabajo.
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La utilizacion de aADN y proteinas son unas utiles herramientas que aportan
informacion y generan conocimiento en el estudio de la prehistoria. Gracias a la tasa de
mutacion, especialmente en el aADNmt se puede utilizar para realizar una aproximacion
cronologica con las isocronas del reloj bioldgico. Hay que tener en cuenta las propias
limitaciones de la tecnologia, que, poco a poco, se van superando y resolviendo. Las
salvedades que podemos encontrar para su utilizacion son la destruccion de la muestra y la
limitacidon cronoldgica por la propia condicion molecular. Existen limitaciones inhibidoras,
cantidad, calidad y autenticidad en su obtencion, asi como, escasez en el numero de
muestras contemporaneas comparables. Con un handicap siempre presente, el ADN nos da
informacion de lo que podria pasar no de lo que realmente ha pasado. Es importante tener
en cuenta que el genoma humano difiere al de otros organismos, en tan solo un 1%, son
entre 17.000 y 35.000 genes codificantes para proteinas difieren al del resto de especies. A
pesar de sus limitaciones, esta versatil informacion molecular nos responde a preguntas
sobre quién y como son los que habitaron en la prehistoria. La genética aporta una nueva
incognita a la larga lista de lo qué nos hace humanos, es probable que no solamente ese 1%
diferencial en las mutaciones, expresion de microgenes e introgresiones de otras especies
nos configura en como somos, también la ausencia de més 10.000 genes nos caracteriza
como humanos.

El aADN proporciona informacion para el estudio de la prehistoria utilizando las
“cuatro letras” del material genético con distintos propositos:

- Evolucion (especies extintas y presentes).

- Reconstrucciéon paleoambiental.

- Movimientos migratorios y mestizajes (entre especies y grupos humanos).

- Antropologia social (conformacion grupal).

- Informacion filio maternal/paternal.

- Difusion cultural y lingiiistica”.

- Domesticacion animal y vegetal.

- Caracterizacion de enfermedades genéticas, viricas y bacterianas’.

- Idealizacién morfoldgica y fenotipica.

75 Con limitaciones que generan dudas.

76 Puede ayudar a la reinterpretacion de sucesos de aparicion o desaparicion de especies o culturas, asi como
informacion de eventos de salud en la actualidad.
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Esta informacion ha servido para hacer un relato de la prehistoria del género Homo,
afianzando o refutando teorias sobre la generacion de sus especies en el Paleolitico medio,
el mestizaje entre ellas, asi como los problemas que acarrearon. Relato que aporta
conocimiento de las posibles causas de la desaparicion de otras especies de nuestro género.
La arqueologia molecular ha participado en la elaboracion de un modelo migratorio desde
la “aparicion” de sapiens como especie a nivel global, dando respuesta incluso a proyectos
evolutivos y expansivos con escasa continuidad en el tiempo como fue Homo floresiensis.
Modelos que, ademas, proporcionan informacion de la aparicion de culturas en base a estos
movimientos, los reservorios genéticos en distintos momentos climaticos o pandémicos en
la prehistoria. Ahora con la protedmica dental se presenta un candidato serio para reforzar
estos trabajos y corroborar el género y especie de la evidencia arqueoldgica con
cronologias cercanas a los 2.000.000 de anos. Estas herramientas han proporcionado una
imagen que completa el posible aspecto fisico y morfologico en distintos momentos
prehistoricos.

La arqueologia molecular ha permitido aportar, gracias al aADN, patrones en la
evolucion de los homininos. La secuenciacion gendémica de especies extintas es la
responsable del descubrimiento de una nueva especie. Homo denisoviensis es la especie de
hominino que a pesar de que sus restos 6seos no sobrepasan la docena, su material genético
esta disponible describiendo su fenotipo y nuestra relacion “familiar” con ella. Gracias a la
arqueogenética se han generado nuevos modelos para explicar la desaparicion de otras
especies de nuestro género. Es relevante como se generan procesos exitosos en la
obtencion cuantitativa y cualitativa de aADN, donde la destruccion de la muestra, e incluso
la ausencia, nos permite saber quiénes eran los moradores en los sedimentos analizados o
los duefios de los objetos decorativos utilizados.

Esta metodologia aporta informacion de quiénes y como se producen los eventos de
domesticacion de la flora y fauna y su dispersion, asi como informacion de los que dieron
el paso de cazadores recolectores a grajeros. La cultura y conformacion antropologica de la
estructura de las sociedades prehistéricas comienzan a fijarse en los patrones genéticos
para conocer su tipologia filio paternal. La relacion con el entorno, con distintas especies
de nuestro género o con la flora y fauna y las consecuencia de esta relacion. Entre ellas
tenemos la evidencia de como hemos ido adquiriendo una robustez inmunitaria gracias a
las introgresiones, asi como la colonizacién de microorganismos por el contacto con otras

especies. Esta relacion con el entorno y las lecturas de la evidencia genética han dado
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también respuesta en la eterna pregunta de las causas de desaparicion de homininos que
han compartido espacio y tiempo en los tltimos 300.000 afios de coexistencia con sapiens.

Gracias a la arqueogenética sabemos que nuestra especie realiz6 la expansion
global en varios eventos, cuanto menos tres, del que sdlo tuvieron éxito los producidos a
partir del 45.000 BP. La impronta genética genera una vision de las formas migratorias,
cuales fueron los reservorios poblacionales durante el méaximo glacial, y cémo se
remplazaron hace unos 5.000 BP tras la expansion de la cultura esteparia, asociada
parcialmente a eventos de cambios en la tipologia ceramica, asi como lingiistica.

Toda la informacion generada no habria sido posible sin el trabajo de arqueologia,
el registro fosil, y el desarrollo tecnologico. En definitiva, protedmica dental y
arqueogenética son herramientas para el estudio del pasado humano mediante el empleo de
las técnicas de genética molecular (Renfrew, 2005 :35). Podriamos, con mucho
atrevimiento, considerarla como una fuente historica no testimonial que nos ha ofrecido la

naturaleza.
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