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In each great region of the world the living mammals
are closely related 10 the extinct species of the same
region. It is therefore probable that Africa was formerly
inhabited by extinct apes closcly allied to the gorilla and
chimpanzee; and as these two specics are now man's
nearest allies, it is somewhat more probable that our
carly progenilors lived on the African continent than
clsewherc. . . Nor should it be forgotien that those regions
which are the most likely to aflord remains connecting
man with some extincl ape-like creature, have not as yet
been searched by geologists.

Charles Darwin 1871, pp. 199-201.

INTRODUCCION

Desde la década de los sesenta la palcoantropologia ha de-
jado de ser la disciplina exclusiva de antropdlogos fisicos y pa-
leontélogos. A este campo se han sumado los esfuerzos de
zodlogos, bidlogos moleculares, ecilogos, etGlogos, quimicos,
fisicos y gedlogos. El trabajo multidisciplinario en la bisqueda
de los origenes del hombre ha podido encontrar la respuesta a
muchas preguntas y, a su vez, ha planteado otras tantas. Hasta
la fecha existe una gran cantidad de trabajos publicados acerca
del origen y evolucion humana, tanto libros como articulos; y
esle hecho destaca el interés que esta cuestion tiene en la cien-
cia. Pero también refleja un punto todavia més importante: la
naturaleza transitoria de tales publicaciones, pues ante hechos
nuevos, las teorfas cambian. En ¢l drea de la paleoantropologia, existe hoy en dia un gran

revuelo por las nuevas evidencias encontradas, el reandlisis de

los fdsiles, y la interpretacion de los datos bajo la luz de nuevas

* Centro de Ecologia, UNAM. teorfas. Pero esta revolucidn, si la podemos llamar asi, no es
** Laboratorio de Microscopla Electrénica, exclusiva del campo palecantropoldgico sino la totalidad de la
Faculad de Ciencias, UNAM. biologia evolutiva (véase Gould 1981).
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En ¢l ndmero especial de la revista Scientific American
(septiembre de 1978), S. L. Washburn expuso las ideas mis
acepladas cn ese tiempo sobre la evolucion humana; sin
embargo, en silo seis afios dicha sintesis cambid (véase Pilbcam
1984). Adn mds, actualmente parece no exislir un consenso,
Dos de los puntos sobre los cuales no hay suficiente acuerdo
son, por un lado, las relaciones filogenéticas entre las especics
de Australopithecus y por ¢l otro, el surgimiento de Homo.

Hablar de la evolucion biolGgica de cualquier grupo de
organismos implica hacer una exposicion de las evidencias
(los hechos), explicar las relaciones filogenéticas entre las
especies de ese grupo, y plantear los mecanismaos responsables
de tal evolucidn. No obstante, inferir los mecanismos de
evolucidn que dicron origen a especies nuevas y hoy extintas,
parece més que imposible. Por 5105 motivos y 0lros expucsios
anteriormente, resultarfa dificil intentar una sintesis de todo lo
que se refiere a evolucidn humana; sin embargo, en este trabajo
queremos exponer las evidencias, los sucesos mds relevantes cn
la historia de la palecantropologia; la filogenia y su discusion
con base en las teorfas evolutivas contempordneas. Finalmente
hemos dedicado una seccidn especial a los aportes de la biologia
molecular a este campo.

HISTORIA DE LOS HECHOS
Homo sapicns antigno y Homo erectus

Ya en “El origen de las especies” (1859), Darwin deja entrever
que ¢l hombre en tanto que animal, no se aparta de los demds
SCres vivos en cuanto a su origen natural. Para 1871 en ¢l
“QOrigen del hombre y la seleccion con relacidn al sexo”, a través
de una serie de evidencias anatdmicas y etoldgicas entre olras,
ubica al hombre como un ser vivo cualguicra y con origencs
humildes. El hombre, bajo la vision evolucionista, no ¢s la
clapa culminante de la creacion sino el producto de un proceso
evolutivo equivalentc al ocurndo en otras especies.

Pero anites de las publicaciones de Darwin, antes de la
proposicidn de una teorfa para explicar ¢l cambio en los seres
vivientes, los hallazgos de [dsiles no 1enian relevancia desde cl
punio de vista evolutivo. Y esto fue mds evidente en los [Gsiles
relacionados con Homo sapiens o instrumentos usados por
hombres de la antigiiedad; s6lo muchos afos después fucron
evidencia. ‘Tal fue el caso del crineo encontrado en Gibraltar
( 1848) analizado y descrito quince afios mas tarde.

Casi tres afos antes ( 1857) de la publicacidn del “Origen de
las especies” de Darwin, en una cueva cercana a Dusseldorf,
Alemania, en ¢l valle del rio Neander, fueron encontrados
unos restos pertenceientes a un hombre. Hubo mucha polémica
en torno a si eran o no anlepasados del hombre moderno.
Fueron revisados y refutados por varios cientificos de la época
(algunos de ellos muy reconocidos), y finalmente se penso que
se trataba de un hombre corpulento y probablemenie enfermo
que cayd en esa cucva, Se elaboraron vaciados de la biveda
crancal y s¢ tomaron forografias de los huesos, los cuales fucron
revisados por T H. Huxley quien en 1863, ¢n su libro “E!
lugar del hombre en la naturaleza™ (donde describe 1a historia
natural de los simios y sus relaciones con ¢l hombre), hace una
descripcion detallada y completa de los restos del hombre de
Neanderthal, nombre con ¢l gque s¢ conoce al [Gsil. Su libro
es anterior al de Darwin de 1871, y lo mds sobresalienic 5 su
conclusidn acerca del hombre de Neanderthal: un organismo
mds cercano al hombre gue a los simios. Huxley senala que a
pesar de existir algunas diferencias en el crédineo, la capacidad
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crancal estd en el rango del hombre moderno y es dos veces
mayor que la de los simios; estableciendo asi como un rasgo
distintivo de Home, la capacidad crancal. Un poco mds tarde,
william King asigna ¢l nombre de Homo neandenhalensis a los
restos para separarlos del hombre moderno. Desde entonces
sc usa una distincidn zooldgica formal para 108 ancestros del
hombre. En 1864, wna vez recibido el crinco encontrado
en Gibraltar, George Busk, reconocido anatomsta inglés, o
describe y recalea las similitudes con ¢l del Neanderthal, lo cual
le da a €ste mucha mayor importancia cientifica.

El problema fundamental que existia con los [Gsiles relacio-
nados con el hombre era que no habia un marco donde ubicar-
los. Una situacion bastante diferente a la actual, ya que cada
“puevo” [Gsil que aparece, iticne varios 'sitios’ donde puede ser
colocado!

A partur de “El origen del hombre” de Darwin (1871)

y especialmente del libro de Ernst Haeckel: “Historia de la
Creacion” (1876), existid un “lugar” donde ubicar a los [dsiles
Hominidae. Es necesario recordar que se debe a Haeckel el
primer drbol gencaldgico (Figura 1) que describe la evolucion
de la wida, y que incluye al hombre. Y fue Haeckel quicn
afirmé: ... No existen antepasados humanos directos entre
los antropoides de la actuahidad™, . . pero “La prucba fidedigna
de su existencia pretérita nos la proporciona la anatomia
rada de los simios antropoides y el hombre”. Haeckel
acund la palabra flogenia para describir el desarrollo evolutivo
de los organismos desde la forma comdn (el ancestro), hasta
las distintas especies; de manera que para el hombre y los
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antropoides debid existir un ancestro. Hacckel consideraba que
en realidad los simios eran 1an parecidos al hombre, que no s¢
requeria un eslabon intermedio que los uniera, sin embargo,
seftalaba que el habla ¢s un caracter distintivo del hombre por
lo que debid existir un hombre mono mudo (0 Pithecanthropus
alalusy que probablemente habitd en los tropicos.

Y fue asi como la bdsqueda del famoso “eslabdn perdido™
s€ inicid.

Uno de los influenciados por las hipotesis de Haeckel lue ¢l
médico holandés Fugéne Dubais, quien despaes de dos afios
de trabajos en Sumaitra pasd a Java donde, en los mirgenes del
rio Solo, encontrd una bdveda craneana con unos 900 cm? de
capacidad, dicntes y un Emur. Avngque cn un principio Dubois
no estaba seguro de su hallazgo, con ¢l ticmpo s¢ convencid que
los restos pertenccian a un ancestro del hombre. Ya que el
[émur indicaba una posicion erccla, y en parie cn homenajge a
Haeckel, Dubois denomind el fosil Pisthecanthropus erecrus. En
1895 presentd en Holanda sus hallazgos, sin que la audiencia
guedara convencida de que se trataba de un auténtico ancestro
del hombre; actualmente se le conoce como Homo erechus.

Ya en csie siglo, 1908, se did el hallazgo del “hombre anti-
guo” de la Chapelle-aux-Saints, el coal causd impresion. Un cs-
queleto casi complelo asociado a instrumentos de piedra, con-
cordaba con los hallazgos iniciales de Gibraltar y Neanderthal,
La reconstruccion hecha por Marcellin Boule, sobresalicnte pa-
lecantropdlogo francés, le did a Homo neanderthalensis ¢l as-
pecto corpulento pero de idiota, que hemos visto en infinidad
de libros y revistas.

El avance de la Geologia en la determinacion de la edad
de los depdsitos, en particular la deduccion de la sucesion de
las glaciaciones, arrajd los primeros datos sobre la antigiedad
de los Neanderthales y del hombre moderno encontrado en ¢l
abrigo rocoso de Cro-Magnon (H{omo sapiens) en Les Eyzies,
Francia en 1868, Los datos indicaban que Neanderthal era més
antiguo gue Cro-Magnon, pero no lo suficiente como para que
los neanderthales dieran origen a €stos.

En el mismo afio s¢ encontraron los restos del hombre de
Heidelberg, Alemania, mds antiguos que los del Neanderthal,
pero con caracteristicas similares. No obstante, siguid habiendo
polémica, y cn general se comentaba que la antigiedad de los
fasiles encontrados y su gran scmejanza cn capacidad craneal,
indicaban que ¢l cercbro grande era el cardcter distintivo de
la humanidad. De manera que quedd listo ¢l panorama para
el gran fraude. En 1912, Arthur Smith Woodward reportd el
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hallazgo de un hominido de gran cerebro, en depdsitos pleis-
tocénicos de Pilidown, en Sussex, Inglaterra. Woodward re-
cibid los primeros restos de Charles Dawson, un aficionado, y
miis tarde ambos recolectaron mds material. La reconstruccion
del criineo entero indicd que la boveda era semejante a la de
un hombre actual y la mandibula inferior similar a la de un an-
tropoide. La especie fue bautizada como Eoanthropus dawsoni,
¥ cra mucstra de que la linea humana desde su origen tenia un
gran cercbro; 1a mandibula inferior era ¢l dnico lazo de unidn
con los antropoides. De manera que el primer hombre [ue in-
teligentie y ademds inglés. La discusidn se centrd en la recons-
truccidn, mas que en la edad y validez de los fdsiles. Las pruchas
de fluor practicadas en 1949 por Kenneth P Qakley y las prue-
bas de olros anatomistas sembraron dudas sobre la autenticidad
del hombre de Pilidown. Con ¢l tiempo se descubrid que fue un
fraude (aparentemente atribuible a Teilhard de Chardin, véase
Gould 1980, 1983): el crdneo pertenecia a un hombre moderno
que vivid siglos atrds, la mandibula era de un antropoide re-
ciente, los dientes fucron limados y 1odas las partes, asi como

los lGsiles acompafantes, fucron tefiidos para que parecieran
de la misma edad. En 1953 gracias a K. P. Oakley, J. 5. Wie-
ner y W, E. le Gros Clark, se climind al hombre de Piltdown de
la evolucidn humana. Este hecho es importante, en el sentido
negativo, porque impidio que fGsiles genuinos como los de Aus-
tralapirhecus fuesen aceptados como evidencias de la evolucidn
humana.

Nuevas especies de hominidos

En 1922 Raymond Dart ocupd la ciedra de Anatomia en la
Universidad de Johannesburgo, Suddlnica. Dos anos més tarde,
cn 1924, un estudiante le llevd un crdnco fdsil de mandnl
encontrado en una cantera caliza de la regidn de Taung. Esie
hecho despertd su interés y encargd que le enviaran los fGsiles
gue descubricran. Tiempo después recibid una caja liena de
fdsiles. El hallazgo mds importante fue ¢l vaciado de una caja
crancal pequefa, pero ademds encontrd la cara y la mandibula
inferior que acoplaron perfectamente a la caja craneal. El
fdsil correspondia a un infante, pero aun la caja crancal cra
demasiado grande para un mono. Los crancos de primates
infantes son més bicn similares y algunos rasgos como los
arcos superciliares se desarrollan con la edad; sin embargo,
esi¢ craneo preseniaba el foramen magnum (por donde sale la
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médula espinal del encéfalo) por debajo y no detrds como ¢n
los antropoides. Dart se did cuenta que tenia €n sus Manos un
eslabén perdido, quizd de mayor imporiancia que el hombre
de Java. Envid una comunicacion a la revista inglesa Nature
y a principios de 1925 aparecio su articulo. ‘Australopithecus
dafrcanus: The man-ape of South Africa”, Dart colochd al
“nifio de Taung”, como se conoce el [dsil, en una familia
{Australophitecidae) intermedia entre la de los antropoides
(Pongidae) y los hombres (Hominidae). La opinién cientifica
britdnica recibié con muchas reservas el descubrimiento, pues
sus 0jos se situaban en China y sobre ¢l *reputado’ hombre de
Piltdown.

En China, en las excavaciones realizadas desde 1921 hasia
1940 en Choukoutien, regién cercana a Pekin, se obluvieron
catorce crancos, once mandibulas inferiores y olros huesos.
Ademds, fucron encontrados instrumentos de piedra y fauna
asociada, y es ahi donde se encuentra el primer testimonio del
uso del fuego por ¢l hombre,

El primer crdneo del Sinanthropus pekinensis, como se
denomind al fdsil, fue encontrado en 1929 por el palcontdlogo
chino W, C. Pei y era muy similar al del hombre de Java, Los
hallazgos en Choukoutien se deben a investigadores succos,
austriacos v chinos. Desafortunadamenie, todos los [Gsiles de
Choukoutien se perdicron en su traslado a Estados Unidos,
debido a la Segunda Guerra Mundial (véase Reader 1982).
Los investigadores chinos han encontrado dos piczas de crianco
(en 1966) que permiten reconstruir uno completo. También se
conscrvan vaciados y fotogralias de los originales perdidos. Lkl
eslatus taxondmico actual de §. pekinensis ¢s Homo erecius.

A Robert Broom, un médico y palcontdlogo escocés, se
debe el que Australopithecus volviera al escenario de la pa-
lecantropologia. En Sterkfontein, lugar cercano a Pretoria,
Suddfrica donde Broom trabajaba como paleonidlogo del Mu-
sco de Transvaal, éste encontrd en 1936 un crinco de Ansralo-
pithecus, asi como un vaciado endocrancal. El considerd que la
cantera de Sterkfontein era de edad distinta a la de Taung (cer-
cana a ésta), por lo que asignd el nombre de A. rransvanlensis
a los fésiles (y mds tarde lo cambid de género (Plesianthropus
fransvaalensis).

El descubrimiento de Broom no entusiasma a los cientilicos
ingleses; no obstante €1 continud buscando fdsiles y en 1938 re-
port6 el hallazgo de un paladar provenicnie de las cucvas de
Kromdraai en Sudifrica, y que junio con olros restos mas, per-
mild reconstruir el crdneo, encontrando que ésie era mds ro-
busto, distinto al de Sterkfontein denomindndolo Paranthropus
robusius (hoy Australopithecis robustus). En los aftos de la Se-
gunda Guerra Mundial publicd una monogralia del material su-
daflricano, concluyendo que 1odos eran Australopitecinos, bipe-
dos y que probablemente usaron herramienias; sin embargo,
proponfa que un australopitecino mds antiguo, adn no descu-
bierto, era el antepasado del hombre. El anatomista Willrid Le
Gros Clark comentd favorablemente en Nature ¢l trabajo de
Broom, lo cual fue un apoyoe decisivo. En 1947, a los 51 afos de
edad, Broom encontrd en Sterkfontein un craneo completo de
Australopithecus, la mandibula inferior, una pelvis, una columna
veriebral y fragmentos de [émures. Esta evidencia indicaba cla-
ramenic que los restos perienccian a un ser ereclo con una ca-
pacidad crancal marginalmente superior a la de los antropoides,
pero inferior dos veces a la de Homo erectus. La posicion erecta
precedi6 al incremento en la capacidad craneal, no a la inversa
como sugeria ¢l hombre de Piltdown.

Mary Leakey y Louis Leakey son personalidades amplia-
mente reconocidas en el campo de la palecantropologia. A elios
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les han correspondido descubrimientos notables en Olduvan y
Laetoli en Tanzania. Recientemente su hijo Richard Leakey ha
hecho hallazgos sin precedentie en los margenes del lago Tur-
kana (antes Rodolfo), en Kenia (ver Walker & Leakey, 1978).

En 1959 M. Leakey encontrd un crianco hominido en OI-
duvai, pertenecienic a un australopitecino sumamente robusto,
En esas fechas s¢ consideraba al Australopithecus gracil proximo
a los antecesores del hombre, y a la forma robusia, una rama
colateral. Iste cra un organismo robusto, con grandes muscu-
los masticadores, segin sefialaba la cresta sagital en el cridneo,
y molares expandidos y con superficies planas. L. Leakey de-
nomind a este [0sil Zmpanthroprs bower (hoy Australopithecis
boisei). Se le eslimd una capacidad craneal de 530 cm?.

En 1960 aparecicron huesos craneales de un hominido en la
misma localidad donde aparccid A. robustus. La boveda crancal
cra ligera y con una capacidad aproximada de 680 cm?, sen-
siblemente superior a cualquicr Anstrlopithects encontrado;
asf mismo, los huesos de las piernas y pies indicaban claramente
una posicidn bipeda. En 1964, en colaboracidn con P V. "lobias
y 4. K. Napier publica la deseripeion del [6sil y asigna los [Gsiles
al género Homo, y a la especie Homo habilis. Leakey asocio a
H. habdis las herramientas encontradas con A. rebustus. De ma-
nera que se estaba plantcando ¢l surgimiento del primer Homo
en Alrica y muy relacionado con Australopithecus. Arriba de los
depdsitos que contuvicron a H. habilts, Leakey encontrd huesos
-:ru‘?calcs gue indicaban una bdveda de aproximadamente 1K
cm,

CIENCIAS € revista de difusidn & 1958



Sin embargo, €l consideraba que I habilis dio origen a
H. sapiens y que H. erectus era una linca aparte. Ya €l habia
cxpresado algo similar en relacién a los restos de Choukoutien.

La aceptacitn de M. habilis ocurrit cuando logro fecharse la
edad de los depdsitos: 1.8 millones de afios y por lo tanto, FL.
habilis y A. robustus eran de la misma edad.

En 1967 en Omo, Etiopfa, C. Howell y su grupo recolectaron
fGsiles de al menos cuatro hominidos Awsiralopithecus africanus,
A. robusius, Homo habilis y al parecer /. erectus. Sin embargo, la
regidn de Omo tiene mds importancia por la sucesion de faunas
fdsiles y su relacion con el fechado de hominidos.

Richard Leakey comenzd su exploracion en las formaciones
del Lago Turkana cn 1968 y al aflo siguicnle s¢ enconlraron
artefactos de piedra en una toba volednica, la KBS (Sitio Kay
Behrensmeyer, su descubridor) de 2.6 millones de afios, y dos
crdncos. A la fecha, R. Leakey y su grupo han obicnido en
las formaciones del Lago Turkana f[dsiles de Australopithecus
africanus, A. boisei, Homo habilis y Homo erecius. Este ullimo
de aproximadamente 1.5 millones de afios de edad, lo cual
indica claramente que Homeo erecius vivio primero en Alrica y
posteriormente se dispersd por otros lugares (wrg. Java, China).

D. Johanson y T. While, reportaron en 1979 uno de los ha-
llazgos mis sobresalientes de la historia de la paleoantropo-
logia. En las excavaciones en Hadar, Etiopia, descubrieron res-
tos de hominidos con una edad enire 2.9 y 3.8 millones de aifos.
Esic hallazgo es importanie por tratarse de los restos hominidos
mas antiguos, pero también por ser una muesira de restos de va-
rios individuos (*La familia”) y hucsos de la pelvis, mandibula,
craneo, costillas, himeros, vértebras y un fémur de un individuo
hembra (“Lucy™), claramente bipedo al que se le asignd ¢l nom-
bre de Awstralopithecus afarensis. Dicho acontecimicnto cambia
obviamente la filogenia humana (ver Johanson & White 1979),
pues ahora hay una especie mids que acomodar.

Una evidencia clara de que el bipedalismo antecede al in-
cremento en capacidad craneal, son las huellas de hominidos
cncontrados cn una superficic de cenizas volcinicas solidifica-
das en Laetoli en Tanzania. Las cenizas ticnen una edad apro-
ximada de 3.6 millones de anos, y aunque M. Leakey consi-
derd que cran de flomo, sabemos que debicron perienccer a
un hominido como Australopithecus afarensis.

Finalmente, en toda la secuencia de hallazgos, deben ser
incluidos los descubrimientos de Walker er al. (1986) en el
Lago Turkana, Kenia y el de T White (1987), en la garganta
de Olduvai, Tanzania. Los primeros descubrieron un crineo de
Australopithecus boiser de 2.5 millones de afos, ¥ ¢l scgundo
descubrid huesos de brazos, piernas y crineo con cdad de 1.8
millones de afos, pericnecienies a Homo habilis (ver Lewin
1987). Ambos descubrimientos repercuten en la filogenia y/o
las ideas prevalecientes de cdmo eran nuesros aniepasados.

Otras evidencias sin duda son las oblenidas por la biologla
malecular que han ayudado en gran medida a la reconstruccion
filogenética (véasc Nei, 1987). Ista evidencia es tratada aparle.

FILOGENIA

Con todo y la abundancia de [dsiles y evidencias de otro tipo,
aun no son totalmente claras las relaciones filogenéticas entre
las especics de hominidos [Gsiles. De cualquier manera, la
cantidad de evidencias acumuladas muestran ¢l hecho de la
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evolucion humana y confirman las hipdtesis, quizd improbables
en su tiempo, formuladas por Darwin (que aparece en la
primera pigina de este articulo) y Haeckel.

Trataremos de resefiar brevemente la filogenia de los homini-
dos hasta el presente.

Dentro del Orden de los Primates existe la Superfamilia
Hominoidae que incluye a la Familia Hominidae (¢l hombre
y sus anlepasados extintos) y la Familia Pongidae (antropoides;
sin embargo, en un sentido evolutivo el concepto de simio o
mono antropoide no existe ya que ¢l gorila y el chimpancé son
mis cercanos al hombre que ésios al orangutdn; ver Gould
1983).

Al parecer, los monos del nuevo mundo divergieron de los
del viejo mundo después del Oligoceno medio (hace 30 millones
de anos) y antes del principio del Mioceno (hace 20 millones de
anos), de este grupo surgicron los Hominoides hace entre 20 y
15 millones de afos. La separacidn entre los grandes antropoi-
des de Asia (vrg. el orangutdn) y Africa ocurrid probablemente
a mediados del Mioceno (hace aproximadamente 16 millones
de anos). Los [Gsiles de Ramapithecus v Sivapithecus enconira-
dos en Siwalik (Pakistdn), parecen sehalarlo asi. Anteriormente
s¢ consideraba que mientras Sivapithecrs habia dado origen al
grupo de Jos orangulanes, Ramaphithecus cra la linea que con-
ducia a Hominidae. Hoy se cree que ambos fdsiles no son sino
especies de un mismo género (Pilbeam 1984, y dicron origen
al grupo de antropoides de Asia.
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Por desgracia no existen [6siles de los hominoides alricanos,
ni se conoce el tiempo de divergencia entre las lincas que llevan
a los gorilas, al chimpancé y al hombre, aunque s¢ infiere (ver
evidencias moleculares) que ocurrié hace aproximadamenie
menos de 10 millones de afios.

Los hominidos méds anliguos que s¢ conoden son aquellos
correspondientes al géncro Australopithecus (de 4-3 millones
de afios), y en particular A. afarensis. Hasta antes del descubri-
miento de “Lucy™ el érbol filogenético que daba origen a Homo
sapiens tenfa como especic ancestral a Australopithecus y africa-
ns:

Sin cmbargo con el descubrimiento de un fGsil de mayor
antigbedad, el de “Lucy”, surgicron las discrepancias. Por una
parte Johanson y White colocaron a A. afarensis cOmo ancestro
de Homo y de las demds especies de Australopithecus, mieniras
que Leakey consideraba que tal ancestro adn no se conocfa:
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Finalmente, el descubrimiento de un crineo perienecicnte a
A. boisei (denominado KNM-WT 17000) en Turkana Oricntal
(Walker er al 1986) con una cdad de 2.5 millones de afios
indica claramente que A. boisei es mucho mds antiguo y no una
especie derivada de A. robustus. De manera que ¢l esquema
filogenético, seglin estos aulores serfa:
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A. afarensis

(Lucy)

Ahora mds que nunca s¢ requicre de mds {Gsiles para re-
solver ¢l desacuerdo. Especics como A. africanus que hace al-
gunos afios tenfan un “lugar” claro dentro de la filogenia hu-
mana, hoy parecen no tenerlo, Por esta razdn afirmdbamos en
un principio que micntras cicrtos fGsiles como los ncandertha-
les no tenfan un “lugar” donde ser ubicados, hoy en dia cada
fésil de hominido que aparece puede ocupar varios “lugares™.
Desde luego, sélo debe existir un lugar para cada especie, pero
hasta ¢l momento no es posible saber si estd en ¢l correcto,
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Miocemo (7 000 000- Flioceno Pleistocean Holoceno Epocas
26 000 000 de afios) {2 000 D00-T D00 000 de anos) f 10 Ce- 2 (0D (D) {D—IIHII:I! Gealigicas
Ramapithecus
T 000 0014 DR (K

Australopithecus alarensis
3 R (N0 3 00 DO

Austrakpithecws alricanus
1 200 G- 2 SO0 ()

Australopithecus robustus
1 Ok W02 N )

Homo habili
1 3500 M- | SO

Homo neanderibalensis
35 (- e 00

Homo sapicns
- 1000 W

Cuadro Cronobigico de las especies de bom inidos tg!ﬂ,ﬂu“ﬂdﬂ a Ramapithecias ), A, boiser ha sido inclesdo dentro do A, robishus, v Ledad correcta serea de

25a 1 millda de atos

Sepin P Shipman (1986) la nueva sintesis 0 conscnso no

¢std cercana en tiempo (véase también Delson 1986); por ejem-

plo, las caracteristicas primitivas y especializadas de WT-17000

no eran esperadas por nadie. Por una parte tenfa la unidn de la
mandibula y la caja craneal semejantes a A. afarensis, es decir,
SON primitivas, y por otra, los dientes y la cara son comparti-
das con A. boisei, el australopitecino mds especializado cono-
cido (es decir con caracteristicas derivadas, en oposicin a las
primitivas). De manera gue, éeOmo enlonces una especie puede
parecerse a una cn la cara y a otra en la caja craneal, si ambas ca-
racterfsticas son parte de un complejo funcional? En su opinion
existen tres soluciones posibles: (1) Quizs las caracteristicas pri-
mitivas no son de mucha ayuda para establecer relaciones fi-

sgenéticas; gran paric de la filogenia descansa cn agrupar cs-
pecies con caracteristicas similares y asignar relaciones depen-
diendo de que sean derivadas o primitivas. Si las caracieristi-
cas primitivas no cucnlan mucho, entonces la metodologia ta-
xonomica debe revisarse. (2) Mds complicado adn, podria ser
que A. afarensis csté mal reconstruido, que su béveda craneal
sea de un hominido robusto y su cara de una forma grécil. El
gnico cranco de A. afarensis completo corresponde a un infante

y en éstos la rotalidad de las caracieristicas crancales de los
adultos no estdn presentes. Por lo tanto esta posibilidad ¢s poco

factible. (3) La dltima alternativa ¢s que clectivamentce, A. afa-
rensis hubiese lenido tales caracteristicas y que la masividad de
dicnies y cara evoluciond despuds; sin embar go, esto reflejaria
que la comprensicéin del funcionamiento y de la biomecdnica del

complejo crianco-facial de este ejemplar noes exacta y, al mismo
tiempo, que las caraclerfsticas primitivas no pucden scr usadas

para determinar un linaje.

Tal vez deberfa regresarse a la filogenia en la cual Homo

s¢ derivaba de A. africanns © mejor adn, a una en la cual
derivisemos flome de un ancestro hominido no conocido,
Quizd lo sabremaos, mas no serd pronto.

EVIDENCIAS MOLECUILARES DEL ORIGEN
Y FILOGENIA HUMANA

Las especics dificren en su contenido genético tanto cuantita-
tiva como cualitativamente. Las especies mds relacionadas fi-
logenéticamente presentan menor ndmero de diferencias que
las que estdn menos relacionadas. La especic humana se rela-
ciona con los monos mis que con cualguier otra especic actual

v s¢ han intenlado establecer patrones de divergencia evoluliva
a partir de ancestros comunes.

El origen y filogenia del hombre se ha discutido previa-
mente, lomando ¢n cuenta principalmente evidencias paleon-
toldgicas. Aparte de este enfoque, que utiliza parte del lendtipo
fosilizado como fuente de estudio, s¢ han tratado de establecer
filogenias a través del uso de la morfologia y embriologia com-
parativas. En éstas, el fenotipo constituye también ¢l aspecto
fundamental sobre el que s¢ trabaja.

Para obtener una informacidn mds precisa de Ia relacion fi-
logenctica entre diferentes especies actuales, se pucde analizar
el grado de semejanza molecular de su material genélico, eslo
es, ¢l ADN, pues ¢s ahi donde reside la variabilidad genotipica.
Al menos cuatro técnicas en biologia molecular permiten llevar
a cabo 1al andlisis. Cada una de ellas ofrece distinto grado de
resolucion, desde la semejanza de la localizacion relativa de ge-
nes similares en cromasomas metaldsicos, hasta la comparacidn
lincal de la secucncia nucleotidica de esos genes.

1. Técnicas utilizadas.

a) In la técnica de hibridacion molecular in sifu, un genc
aislado y clonado puede ser marcado con una molécula
que permita su detlecaidn posterior con el microscopio de
luz, ya sea por medio de citoguimica o inmunociloguimica.
Tal gene marcado ¢s desnaturalizado in vitro y colocado
por separado sobre cromosomas de c€lulas de las especics
que s¢ desca comparar, a las cuales previamente se s
ha tratado con un agente desnaturalizante gue separa ¢l
ADN en sus dos cadenas. Isto permite la formacidn,
en condiciones adecuadas, de moléculas de ADN hibrido
en 108 cromosomas, pero Gnicamente cn regiones del
ADN complementarias al gene clonado. Otros genes no
forman hibridos con la clona. Posteriormente ¢l hibrido ¢s
detectado en los cromosomas por medio de alguna técnica
citogquimica y pucde cstablecerse la localizacion precisa
en regiones cromosomicas particulares. La localizacidn del
gene cs similar dentro de una especie pero pucde variar
en especics dilerentes con complementos cromosomicos
simalares.

b) En la técnica de hibridacidn molecular i vitro, ¢l ADN
aislado de una especie es desnaturalizado y colocado para
formar un hibrido con el ADN de otra especie. La velocidad
de formacion de hibridos entre las especies comparadas
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depende de la semejanza en la secuencia de bases de sus
ADNSs, de tal mancra que en especies secmejantes, el ADN
formard hibridos mds rdpidamente que en el de especies
menos relacionadas.

c) La elaboracién de mapas de restriccion se basa en que
el ADN puede ser cortado por enzimas de restriccion en
secuencias cortas y especificas, produciendo fragmentos
de ADN que pueden ser separados por electroforesis
y caracterizados por su peso molecular. 5i un ADN es
cortado en cuatro fragmentos por una enzima de restriccion
determinada (e.g. Hind I) se dice que ese ADN ticne
tres sitios Hind I Como se conocen gran cantidad de
e¢nzimas de restriccion actualmente, cada una de las cuales
corta ¢n secuencias diferentes, un mismo ADN puede ser
cortado por vanas de ellas, produciendo una molécula que
esté caracterizada por tener o no sitios de restriccidn para
determinadas enzimas y por tlener diferente nimero de
sitios para una enzima especifica. De igual manera, ¢l mapa
de restriccion puede ser caracterizado por las posiciones
relativas de cada una de las enzimas. La comparacidn de
mapas de especies diferentes ofrece informacidn sobre la
semejanza cn el Lpo, posicitn relativa y namero de sitios de
restriccion comunes a los ADNs. Como las enzimas corian
secucncias especificas, entonces ¢l mapa indica, en cierta
medida, la semejanza en secuencias de nucledtidos,

d}) La elaboracion de secuencias nucleotidicas de genes par-
ticulares en diferentes especics nos permile cOMparar con
mayor deialle el grado de similitud entre genomas. Esta
comparacion es dtil cvando s¢ trata de definic con una ma-
yor resolucion los sitiog génicos comunes y o que difieren,
ya s¢a por inserciones, deleciones o sustiluciones en regio-
nes del gene estructural o en regiones reguladoras.

Jay Matterns

2. Resultados

Estas téenicas s¢ han aplicado al estudio del origen y de
la filogenia del hombre. En parucular se han aplicado al
estudio comparativo de genes mitocondriales, aunque s¢ han
estudiado genes nucleopldsmicos y nucleolares. A continuacion
s¢ comentan algunos de estos trabajos.

a) ADN ribosGmico (AIDNr).

El ADN ribosomico { AIDNr) se localiza en el nucleolo. En
cucarionies se presenta como copias miltiples colocadas en
hilera. Cada copia genera varias moléculas de ARN prerri-
bosomico (pre- ARNr), que ¢s ¢l precursor molecular de los
ARNs 185, 5.85 y 285 del ribosoma. El primero se asocia a la
subunidad pequeda y los dos dllimos s¢ asocian a la subunidad
grande, en donde también se une otro ARNr, el 55, cuyo genc
s¢ localiza [uera del nucleolo. En humanos s¢ encucntran alre-
dedor de 200 copias del gene ADNr en cada c¢lula. Cada copia
(repetido) de ADN consta de la secuencia codificante que in-
cluye un espaciador transcrito externo (ETS), las regiones del
gene 185, un espaciador transcrito interno (IT51), la regidn del
gene 5.85, un segundo espaciador transcrito interno (IT52) y la
regitn del gene 285 en el extremo 5°. Entre cada copia del gene
s¢ localiza un espaciador externo no transcrito [(N'TS) aungue
actualmente se sabe que si hay transcripeidn de ciertas secuen-
cias ¢n es¢ cspaciador), gue ocupa la mayor parte del ADNr
{un 60 del ADNr). En esta region s¢ encuentran los sitios re-
guladores (promotor, lerminador, secucnoias que incrementan
la transcripeion). El precursor nibosomico 455 pre-ARNr luegzo
de ser transcrito es proccsado y produce los diferentes ARNr
va descritos.

En las diferentes especies este ADNr se localiza en el
nucleolo de células en interfase. En metafase, se localiza cn
las constricciones sccundarias de los cromosomas, en la region
del organizador nucleolar (RON). Para conocer la posicidn
relativa del gene en humanos y monos, se utilizd la 1éenica
de hibridacidn molecular in sitn. Los resultados indican la
presencia del gene cn multiples sitios en 1os humanos y en ¢l
chimpancé, pero en un solo sitio en el gibdn. La misma téenica
indicd la presencia del gene ADNr 55 (no nucleolar) en la
banda 1g 42-43 del brazo largo del cromosoma namero 1 en
humanos, chimpancé, gorilay orangutdn. Es decir, los genes del
ADNr se localizan espacialmente en regiones similares en eslos
grupos de primaltes, indicando que no ha habido movimicnio de
los genes en 10S Cromosomas.

El estudio de la sccuencia nucleotidica del ADNr indico que
la region codificanie s¢ ha conscrvado entre las especies
relacionadas. Esto no ocurre asi con la regidn del espaciador
no transcrito, que ¢s heterogéneo en longitud ¥ secuencia
de bases. Sin embargo, hay regiones que s¢ han conservado
evolutivamente: las regiones codificantes 185, 585 y 285, los
sitios de umdn con los espaciadores internos transcritos (lo
cual es razonable pucsio que son sitios de procesamicnto
postranscripcional, lo que ¢s comun ¢n los eucarionles) y los
sitios del promotor. Las regiones variables se localizan dentro
de los espaciadores internos y ¢l espaciador externo.
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Haciendo uso de enzimas de restriccion para ¢l andlisis
del ADNr de varios primates se¢ observé que cn cfecto la
regitn variable se da principalmenie ¢n ¢l espaciador externo
no transcrito. La mayor variabilidad ocurrié en ¢l gibdn. El
parcntesco resulta ser mas cercano enire ¢ humano y el
chimpancé. El menor paréntesco, en orden a‘creciente, s
entre el humano y el gorila, ¢l orangutdn y el gibdn.

I:n la figura se observan sitios idénticos, ¥, | , X y®a wodas
las especics. Estos sitios corresponden a regiones importantes
del ADNr. El simbolo ¥V indica la regidn de sefial para ¢l
término de la transcripeion y el simbolo | indica la sccuencia de
bascs necesaria para ¢l término de la transcripeion. Asimismo,

la region M indica el inicio de 1a transcripeién,
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Fl humano y ¢l chimpancé practicamentc comparicn sitios
idénticos, esto es, sccuencias de bases nucleotidicas idénticas.
FI gorila presenta dos variaciones ligeras respecto de los ante-
riores. Esto ocurre en regiones Iejonas a los sitios de iérmino o
inicio de la transcripeién. El orangutdn y el gibon sc alcjan mas
del patrdn humano. Adn cuando las vanaciones mds grandes se
dan lejos de los sitios de inicio o término, ¢stas variacioncs son
mds numerosas quc en el gorila. Las regiones de terminacidn ¢
inicio de la transeripeidn, asf como la regidn interna del gene del
458 pre-ARNr han sido secuenciadas y, ademds de ser précti-
camente idénticas entre ellas, lo son tambi€n al resto de los cu-
cariontes; 1o cual indica la conservacidn evolutiva de regiones
indispensables para ¢l funcionamicnto de este abundante gene.

b} ADN nucleoplismico.

La mayor parte de los gencs en eucaniontes ¢ cncucniran com-
partamentalizados en ¢l ndcleo, en regiones extranucleolares o
nuclcopldsmicas, conformando Ia cromatina. Muchos de cstos
gencs han sido aislados, clonados y secuenciados en diversas es-
pecics. En experimentos de hibridacién molccular in vifro, s¢ ha
observado ¢l grado de semejanza entre ¢l ADN de los humanos
y ¢l de los monos:

Tabla 2
Millopes de afos % de dverpencia EEpECies
ramificacta respecto de b se- comparadas
enire Lis e pecies cuencis promedio
515 1.6 b novehim pamod
515 24 bumano/gorls
515 35 humansiorangutin
15-25 52 b manaod pibdn
40 140 humano'monos del viejo
mundo
40-55 13.0 bumano/mopos del puevo
mundo
5075 .0 humanalemur

Esta tabla indica nuevamente la mayor relacion entre ¢l
humano y el chimpancé. El humano se relaciona menos, en
orden decreciente, con ¢l gorila, ¢l orangutdn y ¢l gibén. En
particular, cuando se compara ¢l gene de globina eta, sc obscrva
que el porcentaje de divergencia entre ¢l bumano respecto del
gorila y ¢l chimpancé es igual, es decir de 1.6. Comparando ¢l
mismo gene, pero entre ¢l humano y ¢l lemur por ¢jemplo, s¢
obtiene un valor de 27, lo que indica ¢l parccido de la especie
humana con aquellos dos Llipos de monos.

En otra seric de trabajos, ulilizando lambién mapas de
restriccion del gene de globina alfa del humano y de los monos,
se encontraron los mismos resultados que con los fragmentos
de restriccion del gene ADNr, €3 decir, la mayor relacion es
la existente entre humanos y chimpancé, aparcce la misma
scmejanza decreciente de los primeros con respecto del gorila,
¢l orangutdn y ¢l gibdn.

plobina alfal alfa2
humano A_D & ., B m OV
chimpancd A_D Lx & LI B e m__ Ow_
ch. pigmen A_DO L& o . e m DO
gorila A_D Lx ¢ - . e m Ov.__
orangutin A_D X L e _m O ___
gibon A x LI ._, Ov__

Se observa en general una identidad de sitios dentro de
la regidn codificanie y en los sitios cercanos, que corres-
ponden a promotores, werminadores 0 seflales de procesa-
miento postranscripeional similares a todos los eucariontes
(A, 0,x, 1, M, v). Algunos silios son comunes en humano,
chimpancé y gorila (1, < }y otros lo son en humano, chimpancé,
gorila y orangutdn (m). Esios sitios, sin embargo, no aparecen
en ¢l gibdn.

¢) ADN de mitocondria (ADNmt)

Alan C. Wilson ha contribuido de manera significativa en
¢l estudio de la evolucidn del hombre utilizando 1écnicas
modernas de biologia molecular. El propone ¢l estudio del
ADN mitocondrial (ALDNmML) como una manera de establecer
posibles relaciones filogenéticas entre ¢l humano y los monos.
Sc basa en ¢l argumento de que, a diferencia del ADN nuclear,
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el ADNmt evoluciona més rdpidamente (por lo que ofrece una
visiin aumentada de la diversidad de una ¢specic), no s¢ ve
somelido a la variahilidad genética debida a la recombinacidn
y ¢5 heredado por lo tanto, de las células progenitoras, ¢s
decir, es de herencia materna. Por otro lado, es una molécula
abundante en los cucariontes, lo que facilita enormemente su
estudio. Tomando en cuenta estos argumentos, se ha estudiado
el ADNmt de humanoy s¢ ha comparado con el de los monosen
un intento por aclarar el posible origen y la filogenia de Homeo
sapiens. ES necesario hacer notar que estos estudios pretenden
en cierto modo, apoyar los esquemas evolulivos ya propuestos
por medio de otras metodologias. El estudio comparativo del
ADNmt actual puede contribuir al establecimiento del origen
y filogenia de nuestra especie al tratar de conocer €l origen
geogrifico de nuestros ancestros. Asimismo, pucde contribuir
al conocimiento de las relaciones filogenéticas de los monos
actuales con ¢l humano. Las moléculas se pucden también
utilizar como relojes geoldgicos, si s¢ loma en cuenta al regisiro
fésil como punto de referencia.

Alan C. Wilson y su grupo de trabajo han llevado a tres
niveles el estudio comparativo del ADNmt en primates:

1) Estudio del ADNmt por medio de mapeo con cnaimas de
restriccion en diferentes primates.

2) Estudio comparativo entre diferenies primales de la se-
cuencia nucleotidica de un gene incluido en el ADNmL.

3) Estudio del ADNmt por medio de mapeo con cnzimas de
restriceion en diferentes poblaciones geogrificas humanas

EEl ADNmt de mamiferos es una molécula circular pequeiia
(en humanos, de 16569 pares de bases [bp]), muy compacia,
que presenta genes adyacentes o SUperpucsios y no presenta
intrones. Posee una region particular denominada asa [, que
¢s una secuencia de bases involucrada en la replicacion del
ADNmt. En humanos, la secuencia de ADNmt contiene gencs
a partir de los cuales se producen 22 diferentes ARNL, 2
ARNr y unas 13 proteinas, algunas de las cuales sc sabe que
intervicnen ¢n la cadena respiratoria, como las 3 subunidades
de la citocromo oxidasa, ¢l citocromo b, una subumdad de
la ATPasa vy 6 subunidades de la NADH deshidrogenasa. Del
ADNmt s¢ copia un solo transcrito (que contiene una “cola”
corta de poli A) debido a la presencia de una sola region
promotora. Este transcrito es procesado en los diferentes
ARNt, ARNr y ARNm y por lo tanto presenta regulacion
génica pustranscripcional. El ADDNmt entonces presenia una
estructura similar al genoma de los procariontes.

1. El humano se relaciona penéricamente mias con el clum-
pancé que con el orangutin o el gibon,

Uilizando ADNmt de humano, de chimpancé, de gorila, de
orangutdn y de gibdn, se compararon los mapas de restriccion
conteniendo aproximadamente 50 sitios de corte producidos
por 29 enzimas diferentes. Los mapas s¢ alincaron cn las re-
giones conservadas y se estudiaron las diferencias encontradas.
Los resultados indicaron diferencias en cerca de 120 sitios, de-
bidas a mutaciones puntuales. Sin embargo, en ¢l gorila s¢ pre-
sentd una delecién de 95 bp cerca del asa D (origen de repli-
cacidn del ADNmt).

3
P L mimes  shigwh m oeup Re> yhwhe B aw ke W
Coimpaned bl L SEL 11U 1 T AN BTN T
[ - i | an

Gomlsa o B o & o gebka o

"=

En la figura se observan varias caracteristicas al comparar 5
mapas de restriccion de primates (las letras indican diferentes
enzimas usadas): a) en posicidn 0, la secuencia es idéntica en
todas las especies. Este sitio, que es ¢l asa D, es cortado por fa
enzima z (Bgll). Esta asa ha sido preservada por la evolucidn y
sirve como punto de comparacion y alineamiento de secuencias.
La conservacion de esta regidn indica la importiancia del sitiode
inicio de la replicacidn del ADNmt en cucariontes ¢n general.
b) Los mapas mds similares son los de chimpancé y los de
chimpancé pigmeo (no mostrado), con un total de 40 sitios
idénticos. Las sccuencias menos parecidas son las de orangutidn
y las de gibon, que solo comparten 19 sitios. ¢) El ADNmi
de gorila tiene una delecidn de 95 bp, por detrds del sitio
de inicio de la replicacion. Con c¢stos mapas s¢ calculd, con
base en ¢l menor nimero de mulaciones posibles, el probable
ancestro que habia dado origen a las diferentes especics . El
drbol evolutivo resultante requiere un minimo de 67 mutaciones
cn 42 puntos escogidos. Con la wtilizacion del méwodo de
la parsimonia, s¢ observa que esic csquema concuerda con
¢l propucsto por Simpson, €l cual estd basado en evidencias
morfoldgicas.

gorila

— chimpancés

humano

orangulin

gibin

Para oblener un drbol que hiciera divergir al humano, al
chimpancé y al gorila al mismo tiempo, se requeririan 71
mutaciones. Ademds, para obtener un drbol que considere a
las 6 especics y todos los sitios encontrados, se requieren 147
mutaciones, 80 de las cuales ocurren en posiciones unicas. A
pesar de la variacion encontrada, hay sitios en ¢l genoma que
¢ conscrvan mids que otros y por 1o lanto son comunes a lodas
las especies. Asf ocurre con las regiones del gene para el ARNr
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en ¢l ADNmi. Este gene, asi como los genes del ARNr del
nucleolo, son altamente conservados y las vanaciones cnire
estas cspecies se dan en sitios distribuidos en ¢l ADNmt de
mancra un Lanto azarosa, pero restringiéndose bdsicamentc a
sitios no importantes en ¢l ADN.

Serd necesario comparar un mayor ndmero de sitios de
restriccion en ¢l ADNmt o incluso comparar las secucncias
nuclcotidicas de este genoma a fin de determinar la divergencia
entre chimpancé, gorila y humano. De acuerdo con el drbol
presentado, ¢l ancestro de Hominidae dio origen por otro lado
a gorilas y chimpancés, los cuales desarrollarian postieriormenie
¢l andar caracterfstico apoydndose en Jos nudillos de las manos.
Queda por aclarar si esle ancestro que caminaba ayudado por
los nudillos de las manos es comdn a gorila, chimpance y
humano.

2 El ancestro de los humanos era africano.

En otro intento por explicar ¢l posible origen geogrifico del
hombre, Wilson y colaboradores compararon en humanos
y difcrentes monos la secuencia nucicotidica (79 codones)
de una partc del gene mitocondrial, cn cuya scCucnca sc
encucntra codificada la informacidn para una paric de la
enzima NAD deshidrogenasa 5. Al comparar tales sccuencias
y utilizar ¢l método de parsimonia para la construccin de
drboles filogenélicos —que requicren ¢l menor numero de
mulaciones— enconiraron que los humanos y los monos
africanos (gorila y chimpancé) proviencn de una ancestro
comun. Esto implica un ancestro africano para Homo sapiens.

La figura ilustra el drbel filogenético (arriba) y las secuencias
comparadas en la parte inferior. En ¢l drbol los circulos negros
indican que tanto los humanos como los monos africanos
prescntan un mismo residuo nucleotidico en cicrtas posiciones
del genoma. Los circulos blancos sefialan que orangutdn y
gibon presentan una pase diferente en ¢&) misma posicion.
Analizando cuidadosamente las sccucncias, sc observa gue
exisic mayor relacidn genética entre humanos y chimpancés
mds que entre el ser humano y ¢l otro mono africano, i.c. gonla.
Estosc ve por cjemplo en la posicin 3 del codon 38, en donde ¢l
humano y ¢l chimpancé ticnen la basce Cy ¢l gonila la base T. En
¢l mismo codon, ¢l orangutdn prescnta la misma base que los
monos africanos y ¢l humano en posicion 2 (C); sin embargo,
cl gibdn queda entonces méds alejado por tener la base T, que
es diferente en posicidn 2 y la base G, que aungue ¢s igual cn
orangutdn, ¢s diférente en humanos y en monos africanos.

En ¢l codin 74 se refleja una relacion mds cercana enire
humanos y chimpancés, pues ¢l gorila varia respecto a estos
organismos cn las posiciones 2 y 3 del codon. Un andlisis mds
minucioso da como resultado el drbol filogenético presentado
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en la parte supenior de las secuencias. Este cstudio sugiere que
lenemos un ancestro afncano, comidn a chimpancés y gonilas.
El punto de ramificacidn de estas tres especies no std aclarado
todavia.

3 Ellugar de origen de Homo sapicns es Africa.

En otra scric de estudios s¢ ha intentado conocer, a lraviés
del vio de mapas de restriecion provenientes de dilerentes
razas humanas actuales, distnbuidas en regiones geogralicas
distintas, ¢l sitio, lugar y manera en que evoluciond el hombre,
Los mapas de restriceidn se lograron sobre 147 ADNmt de
placentas v oflulas en cultivo utilizando 12 diferentes cnzimas.
Cada mapa tenfa 370 sitios en promedio, es decir, abarcando
un 9% de los 16 000 bp del AIYNmt humano. Los mapas sc
COMPararon con una secucncia conocida de ADNmit (Cann ef
al., 1987). Los ADNmt pueden ser de 133 tipos distinios, sicic
de los cuales son 1guales en vanos individuos, Cada tipo de
ADNmt es caracterisiico de una region geografica.

Cuando se comparan los mapas de restriccidn de parejas de
individuos, s¢ encuenira que ¢ada mapa difiere del oiro en un
promedio de 9.5 sitios. Los autores calculan que, de acuerdo
con ¢sto, por cada 100 bp, cada individuo es diferente de otros
cn un rango de 0 a 1.3 nucledtidos. De €ésto se observa que ¢l
ADNmI humano presenta una variabilidad intracspecifica de
033%.

La estimacion de la variabilidad inter e intracspecifica sc
oblicne a través del uso de la ecuacion & = xy-0.5 (§ x +
& y). & xy & y representan ¢l porcentaje de variacidn promedio
entre pares de individuos al interior de una u otra poblacion,
& xy representa ¢l mismo valor para pares de individuos de 2
poblaciones diferentes. § es la divergencia entre poblacioncs.

Con esto s¢c ve que la poblacdn con mds vanabhdad
interna es 1a africana (§ x=0.35). Sin embargo, la variabilidad
entre poblacioncs ¢s relatvamente constante. El andlisis de
la vanahslidad intrapoblacional en las diferentes regiones del
ADNmI indica que cicrtas regiones del genoma son mds
susceplibles de vanacidn que olras.

La regiones del asa de desplazamiento, es decir, ¢l sitio
de inicio de la replicacion del ADNmt es la regidn que licne
mayor variacion intrapoblacional (§ x=1.3), en 1anto que la
region génica del ARNr 165 es la de menor variacion (& x=
0.2). Un gene ribosdmico como ¢l 168 ha sido por lo tanto mis
conservado a través de la evolucidn que la zona no codificante
del ADNmt humano. Asimismo, ¢l grupo africano ¢s ¢l de
mayor variabilidad en cada una de las diferentes regiones de
este ADN.
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Los datos anteriores permiticron a Cann y colaboradores
claborar un drbol filogenético con el método de la parsimonia.
Ellos consideran que las variaciones en ¢l ADNmt no se deben a
recombinacion sino a mutaciones reales en los ancesiros, ya que
la herencia del ADNmt ¢s malerna, Por esto, ¢l drbol tendriaen
su base un ancestro femenino con el ADNmt a :
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En la figura s¢ ven los 133 upos diferenies de ADNmit
humano. En ¢l origen se observa el ancestro coman a. De éste
salen dos ramas, una de ADNmt africano () y otra que incluye
a todos los demds. Las poblaciones actuales nacen de Jinajes
variados que se coneclan al drbol en vanas posiciones. En cl
mapa, el ADNmt tipo 1 corres a una linea cclular de un
aborigen sudafricano; el ndmero 45 ¢s ¢l ADNmt de células
Hel.a cuya secuencia ha sido publicada como ADNmt humano.
Las barra ncgras son los tipos de ADN caracteristico de cierta
regidn. Los asteriscos son lipos de ADNm1 comunes a varios
individuos; ¢l mds comdn es el tipo 134,

Cada una de las ramas da origen a ADNmt africano, y se
pucde afirmar que en humanos este ADN se origind en ese
continentc. La otra rama ticne un ancestro comin b que s¢
obtiene considerando ¢l nimero minimo de migraciones del
ancestro hacia otros continentes. De igual manera se inficre
que los genomas de mitocondria que no son africanos ticnen
varios origencs. Eslo s¢ nola en ¢l parestesco mds cercano
entre poblaciones distintas méas que entre poblaciones iguales
dc ADNmi. En la figura sc obscrva que el ADNmit tipo 30
(curopeo) €5 mds similar a ADNmt tipo australiano (31) que
a olro curopeo (34).

51 s¢ considera una tasa constante de cambio para el ADNmit
humano y sc relaciona con la posible época de colomizacion
de las diferentes regiones geogrificas, se puede pensar que cl
ADNmt varfa entre 2 y 4% cada milldn de afos. Como este
drbol relaciona ADNmt con un promedio de divergencia de
0.5%, entonces el ADNmt ancestral ya existia en un periodo
comprendido entre los 250 000 (para ¢l 2%) y 125 000 anos
(para ¢l 4%).

En efecto, los dalos moleculares presentados aqul indican
que la evolucion del hombre pudo haber ocurrido como
s¢ ha planteado con base en los datos del registro [Gsil.
Es decir, €l hombre se origind en una poblacién de Alrica
hace unos 100 000 a 140 000 afos. Sin cmbargo, 3¢ debe
tener cuidado con las interpretaciones aventuradas. Los restos
fisiles no se pueden fechar con exactitud y los cambios en el
ADNmt no necesariamente implican cambios correlativos ¢n
la organizacién corporal o el fenotipo de una especie.

Se¢ ha propucsio también un origen asidtico para el hombre,
sin embargo, csia hipdiesis no s¢ correlaciona con los datos de
ADNmL. Se puede pensar entonces que ¢l Hlomo erecus asidtico
no ¢s ancestro de Homo sapiens y que aquél fue sustituido
por poblaciones africanas que migraron. Esta propucsia se
apoya ¢n los hallazgos de restos humanos modernos hace unos
70 000 y 150 000 afos. Como no s¢ encucniran ¢n Asia mis
formas divergentes de ADNmL que cn Alnca, se picnsa que
no debid haberse dado recombinacidn alguna entre las formas
asidticas de Il erecrus y las formas magratorias de Fl. sapiens. Si
hubo recombinacidn ésta fue escasa y quizd se perdicron esos
alelos en la poblacidn.

Aungue s¢ han presentado evidencias moleculares que sus-
tentan algunas de las ideas acerca del origen y filogenia de
Homo sapiens, cstc enfoque tiende a ser reduccionista cuando
se restringe la comparacion exclusivamente a la estructura de
los penomas. Es necesanio considerar también los diferentes as-
pectos moleculares que influyen en la funcidn de 508 genomas
como son las variaciones durante ¢l desarrollo embrionario, la
disposicion de los genes en las oélulas interfdsicas, los elementos
que modulan su expresién en el ciclo celular y diversos clemen-
tos que quizd adn no estén descritos, Trabajar con poblaciones
en su ambiente, indudablemente no es del todo equiparable a
trabajar con moléculas en individuos,

CONCLUSION

En este trabajo hemos intentado hacer acopio de la mayor
parte de la evidencia fdsil de la evolucidon humana, asi como
del conocimiento aportado por la biologia molecular para su
aclaracion. No obstante, s evidente que mucha informacion
respecto a la evolucion cultural misma del hombre ha sido
dejada a un lado. No queremos decir que esto sea de menor
importancia, pucs cn ¢l hombre, como ¢n pocas cspecies, la
evolucidn cultural ha temido un papel probablementie muy
importante en la conformacion de muchos de los aspeclos
que caracicrizan a nuestra cspecic. Pero, chasia qué punto
o e¢n qué momento la cultura afectd a la evolucidn biolGgica
de nuestra especie? No podemos saberlo con cerieza, pero
cieriamenie eslas cucstiones merecen un andlisis aparte.

Con respecio a la filogenia humana, la visidn actual no ¢s
del 1odo satisfactoria. Es cierto, s¢ ha avanzado mucho, ¥y no
€5 necesanio decir que 1a evidencia ¢s abrumadora respecto a
la que s¢ tenfa por ¢jemplo hace veinte afos. Sin embargo,
con todo, las relaciones filogenéticas entre especics fdsiles de
hominidos no son del todo claras. La evidencia molecular indica
que los monos antropomorfos son especics cmparentadas
cvolutivamente al hombre en un grado similar al deducido a
partir de la anatomia, por ejemplo. Es obvio decir que el alcance
de la biologia molecular con los fdsiles es nula.

Otros aspectos crilicos tales como ¢l conocimicnto de los
tiempos de divergencia, y olros ain mads importantes, como la
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determinacion de las relaciones ancestro-descendiente en los
hominidos, no son adn aclaradas: {Tenemos cntre los [Gsiles
conocidos al ancestro de Homo 0 aidin no lo conocemos?

Los palcoantropilogos estdn reexaminando ¢l material
¢ interpretdndolo a la luz de nuevas teorfas. Por ejemplo,
iha sido la evolucién humana gradual?, éexisien tendencias
evolutivas (v. gr. incremento en la 1alla o en ¢l volumen
cerebral) reconocibles en la evolucion humana? Segin la
sintesis moderna de la evolucidn, si, mas si éstas cxisticran,
no s¢ han producido gradualmente, en opinién dc la Teorfa
del Equilibrio Puntuado propuesta por Eldredge y Gould (ver
Eldredge & Tattersall 1986, Gould 19874, b, ).

El punto de vista ncodarwinista sobre la evolucidn de lina-
jes durante largos periodos de tiempo, es que gran proporcion
del cambio esid dado por anagénesis (evoluciOn progresiva
y gradual de una caracteristica en un segmento de un linaje
evolutivo), y las discontinuvidades morfolGgicas cntre las lincas
ancesiro- descendicntes, s¢ deben a imperfecciones en ¢l regis-
tro fésil. Por otra parte, la Teorfa Puntualista hace énfasis cn la
evidencia encontrada en ¢l registro fdsil, es decir, que muchos
linajes evolutivos no presentan cambios morfoldgicos durante
prolongados periodos de tiempo, y cuando aparecen especics o
lincas descendientes, stas presenian cambios abruptos con res-
peclo al ancesiro, sin existir entonces formas intermedias. En
resumen, la Teorfa del Equilibrio Puntuado propone que cn la
evolucitn las especies presentan periodos dc es-
tasis, y que ésla s¢ encucnira puntuada por periodos de cam-
bios répidos a nucvas morfologias. Para explicar cstos cambios
répidos, ellos se han apoyado en ¢l modelo de especiacion pe-
ripdtrica de Mayr (cambios génicos rapidos en colohias aisladas
de una especie, a través del principio del fundador (es decir, de-
riva génica)), con la cual una colonia fundadora alcanza ¢l status
de especie al adquirir mecanismos de aislamiento reproductivo;
una expansion posterior en su distribucion la hace detectable
en ¢l registro fGsil. De esta manera, ¢l componente principal de
cambio durante 1a evolucion ocurre, segin esta teoria, duranie
la especiacion. Una objeciGn importante a esta teoria es que no
necesariamente la especiacion produce cambios morfolégicos;
y olra ¢s que requicre cxplicar la estasis.

Las tendencias morfolGgicas a largo plazo, las que observa-
mos, (inclusive en la evolucidn humana) no son debidas enton-
¢es a cambios anagenéticos en los linajes, sino mds bien a la
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seleccidn de cspecics: pucden establecerse iendencias evoluli-
vas ¢n la morfologia dentro de los clados (bifurcacidn de los
linajes) a través de diferencias en las tasas de espeaiacion y ex-
tincidn entre ¢llos; aun si la direccidn del cambio mor foldgico
varia al azar con respecto a la Llendencia (ver figura):
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Figura 13, Tendencias evolutivas a partir de selecardn de especies en dos clados
(A} A través de especiacida diferencial donde Las especies de la derecha lienen
tasas de especiacebn mayores (v, gr. amabo mayor), ¥ (B) a través de extincibn
diferencial doade bas especics oniginan, por ejempho, laslo capecics grandes como
pequenas, pero las especies grandes sobreviven por mis tiempo (peokigico).

Estos aspectos planteados por la Teoria del Equilibrio
Puntuado y la scleccin de especies tienen mucho que ver con
la evolucién humana, ya que ésta puede ser explicada segin
los argumentos tratados anteriormente (ver Gould 1987a, b,
c). En cierta forma, " evolucién humana ha ocurrido a lo
largo de un tiempe relativamente corto desde ¢l punto de
vista geoldigico, y en o' ra, existen discontinuidades morfolGgicas
entre las especies de pominidos [Gsiles encontrados a la fecha
con respecto a ciertas crructeristicas (v. gr. capacidad crancal,
bipedalismo). Algunos paleoantropdlogos estdn actualmente
apoyando con evidencias la Teorfa del Equilibno Puntuado (ver
Lewin 1987).

Ademds, Gould (19872, b, c) propone que ¢l mecanismo
de seleccibn de especies puede ser aplicado en ¢l caso de la
evolucién humana: después de una radiacion de hominidos cn
los Gltimos 5 millones de afdos, s6lo un linaje ha sobrevivido
(Homo sapiens) a través de especiacion y/o extincidn diferencial
(7). La topologia de la evolucidn, segin esta vision, no ¢s
pues la abstraccion de la “escalera” gradual por donde los
linajes “ascienden”, sino un “arbusto” enmarafado donde
las ramificacioncs conducen a “yemas” (las especies) que s¢
extinguen o sobreviven; en ¢l caso de la evolucion humana, la
inica yema es fomo sapiens. Paradéjicamente, dice Gould, la
visitn gradualista sdlo pucde aplicarse a linajes poco “exilosos™
(como muchas formas vivicnles aclualmentic) como ¢l del
hombre, pero no los hay para linajes exitosos como ¢l de los
antilopes, ¢l de los rocdores, el de los murciélagos, entre olros.

Desde ¢l punto de vista de la genética de poblaciones la
evolucidn humana no requiere de la explicacion puntualista,
ya que si supusiéramos que todo el cambio fenotipico (por
ejemplo en capacidad crancal) ocurrido de H. erecius a 1.
sapiens (donde ¢s mds evidente el “salio”, de 900cm’® a 1400 cm?
respectivamenic ) (ue dado sélo por mutacidn a una tasa similar
a la observada en Drosophila pseudoobscura (8 x 104), ¢l cambio
se darfa ¢n aproximadamente 540 gencraciones. Este resultado
indica que tal cambio podria ocurrir en menos de 30000 anos, lo
que es cicrtamente un instante en ¢l registro fdsil. Esto mucsira
claramente que los mecanismos microcvolutivos (seleccion,
deriva, mulacidn, migracidn) son compatibles tanto con el
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puntuacionismo como con ¢l gradualismo (véase Stebbins &
Ayala 1981).

La seleccitn de especies, por otra parie, parece ser una
explicacién poco adecuada para la evolucidn humana. Por
ejemplo, seria necesario encontrar evidencia de quce la especie
ancestral persiste simpdtricamente con la especie descendiente
modificada (ver Futuyma 1986 para la argumentacion); en
¢l caso de los hominidos hubo al parecer contemporancidad
y probablemente simpatria entre algunas especies; pero no
sabemos si hablamos de ancestros y descendientes. Por ejemplo
en ¢l caso de A. boisei y H. habilis s¢ suponc que fueron
simpdtricos, no obstante, se cree que A. boiser es un hominido
especializado y dificlmente puede ser ubicado como ancestro
de Homo.

Probablemente ¢l acuerdo sobre que teoria explica mejor la
evolucion humana (y de otros grupos) no llegue nunca; pero
esto no es motivo de preoccupacion ya que csta discusion al seno
de la biologia evolutiva no ha hecho mds que enriquecerla y
estimular el trabajo cientifico en esta disciplina.
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