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INTRODUCCION

La evolucién molecular se puede describir como un proceso diacrénico
de cambios genéticos que son resultado de eventos estocdsticos y de
seleccién natural.

El estudio de la evoluciéon a nivel molecular ha experimentado dos
periodos de gran desarrollo en las tiltimas dos décadas. El primero
abarca desde el inicio de los sesenta hasta los ultimos diez anos, cuando
fueron introducidas las técnicas de secuenciacién de aminodacidos y de
electroforesis de proteinas en estudios de evolucién. En este lapso fue
descubierta la constancia aproximada con la que se lleva a cabo la
sustitucion de aminodcidos, asi como el extenso polimorfismo proteico
que se presenta en las poblaciones naturales. El segundo periodo surge
en los 1ltimos diez anos, etapa que se inicia con la introduccién de
nuevas técnicas bioquimicas: secuenciacién de ADN y ARN, ADN recombi-
nante y digestion con enzimas de restriccion. Estas técnicas han puesto
al descubierto la evolucién de los genes y una serie de propiedades
(exones, intrones, regiones flanqueadoras, ADN repetido, pseudogenes,
familias génicas, transposones, etcétera).

La comparacién de secuencia de nucleétidos de diversos organis-
mos indica que la tasa de cambio en la evolucién varia en forma
considerable segiin la region de ADN considerada. La variabilidad gené-
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tica que se puede detectar es mayor que la obtenida con electroforesis
de proteinas. Con todo este avance se ha descrito un catilogo de
alrededor de cuatro mil condiciones mendelianas (McKusick 19860). De
ahi que se pueda decir que el sistema humano estd equipado con un
fenotipo asombrosamente amplio de mutantes caracterizados; miles de
genes humanos han sido identificados en virtud del fenotipo que se les
confiere cuando estd heredado de forma mutante. El limite de las
mutaciones va desde deficiencias de enzimas, que son importantes en
rutas metabdlicas basicas, hasta alteraciones tan sutiles como las que
afectan la psicologia. Sin embargo, estos estudios han sido realizados en
poblaciones actuales, por lo que las evidencias de estudio de evolucién
molecular son circunstanciales e indirectas.

De todo esto nos planteamos las siguientes preguntas: ¢por qué no
estudiar a los genes de poblaciones antiguas?, <como se podria llevar a
cabo dicha investigacion?

Una de las principales fuentes para investigar la evolucién biolégica
de la especie humana ha sido el estudio de los diferentes tipos de restos
encontrados. Entre los mds notables podemos mencionar material éseo,
tejido momificado, tejido congelado, etcétera, tanto humanos como de
plantas y de animales.

Actualmente, con el avance y desarrollo de las técnicas de micros-
copia electrénica, bioquimica y biologia molecular, se han encontrado
datos importantes. Ejemplos representativos de estos descubrimientos se
resumen en el cuadro 1, en el que se observan representantes de plantas
antiguas y recientes, asi como grandes saurios y mamiferos ya extintos.
Los estudios abarcan desde histologia y composicién quimica hasta rutas
metabdlicas y aislamiento de material genético.

Con respecto a restos humanos, las investigaciones han sido reali-
zadas en tejido momificado y en cerebro de 8 000 anos de antigiiedad.
En el primer caso se ha descrito aislamiento, caracterizaciéon y clonacién
de ADN; en el segundo ha sido posible estudiar aspectos anatémicos,
histolégicos e, incluso, moleculares (véase cuadro 2).

En tejido 6seo los estudios moleculares han sido minimos; en éstos
se incluyen intentos por identificar algunos grupos sanguineos, analisis
de aminodcidos y detecciéon inmunolégica de hemoglobina (véase cua-
dro 2).

Todas estas investigaciones demuestran que la conservacién de
material genético bajo condiciones ambientales diversas es un fenéme-
no factible, por lo que estudios a nivel molecular abren nuevas perspec-
tivas en areas como paleontologia, arqueologia, evolucién biolégica,
antropologia biolégica, ciencia forense, entre otras.
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Cuadro 1. Estudios moleculares en tejidos antiguos

Antigiledad
Origen Tejido (arios) Tipo de estudio Referencia
Maiz Semillas 980 x 10° Aislamientoy |Rollo et al.
amplificacion | 1988
de ApN
Gramineas Hojas .022-118 x 10® | Extraccién de |Rogersy
ADN Bendich 1985
Cactaceas Semillas y 544.6 x 10° Rogersy
Solanaceas embriones Bendich 1985
Asteroceas
Dinosaurio Hueso fésil 80 x 10° Composicién | Pawlicki 1972
quimica Nowicki et
al.1972
Miller y
Wickoff 1972
Histologia Nowicki et al.
1972
Pawlicki 1976
Rutas Pawlicki 1985
metabdlicas
Mamuts Muscular 10-53 x 10° Aislamientoy |Johnson et al.
(Mammauths (Desecado y caracterizacion|1985
primigenius) congelado) del ApN
Quaga Muscular 140 x 10° Clonacion del |Higuchi et al.
(Equus quagga)| (Desecado) ADN 1984
mitocondrial

Con estos antecedentes nos planteamos como objetivo de trabajo
aislar y caracterizar ADN de restos 6seos humanos de varios cientos de
anos de antigiiedad. De lograrlo se podria plantear en el futuro un
estudio sistematico a nivel poblacional.

MATERIAL Y METODOS

Los restos 6seos humanos fueron obtenidos de un ejemplar pertene-
ciente al entierro 1 del Penén del Marqués, Iztapalapa, D. F., con una
antigiiedad de 650 a 750 anos (informe del DAF 1984).
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CuADRO 2. Estudios moleculares en restos humanos

R. VARGAS, R. SANCHEZ

Antigiiedad
Tejido (arios) Tipo de estudio Referencia
Cerebro 8.0 x 10° Anatémico, histolégico | Doran et al. 1986
e identificacion de apN
mitocondrial
Piel® Grupos sanguineos Wyaman y Boyd 1973
Boyd y Matoon 1938,
Candela 1939
Higado® 2.0 x 10° Aislamiento e Wang y Lu 1081
identificacion de acidos
nucleicos
Piel® 24 x10% Ailslamiento de apx Paibo 1984

Caracterizacion y
clonacion de Aapx en
bacteria

Paibo 1985a

Clonacion de apN en
plasmido

Paibo 1985b

Viscerasy | 0.1-5.7x 10° | Aislamientoy Paibo 1986
pic]“ caracterizacion de AbN
Oseo 11-12 x 103 Identificacion de De Terra et al. 1949
grupos sanguineos
Oseo Identificacion de Candela 1935, Wyaman
grupos sanguineos y Boyd 1937,
Salazar-Mallén 1951,
Toral 1949
Oseo 1.1 x 10% Analisis de aminoacidos| Von Endty Ortner
1982
Osco 4.5 x 10° Detec. inmunolég. de | Ascenziet al. 1985

Hb.

*Tejido momificado

Awslamiento de apn. Se utilizaron dos métodos. El primero fue una
modificacion de Maniatis ef al. (1982): un gramo de tejido se tritura en
un mortero con 2.2 volimenes de SSC 1X (NaCl 0.15 M), citrato de
sodio 0.015M y EDTA 0.005 M, se lleva a un 0.5% final con SDS o
Sarcosil. Se extrae con fenol saturado en Tris-HCI pH 8.0. Se hacen dos
extracciones con cloroformo: alcohol isoamilico (24:1) y se precipita con

ctanol; la prueba se recupera por centrifugacion a 15 000 x g, durante
30" a 4°C, y se resuspende en agua. Se guarda a -20°C hasta su uso.
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El segundo método fue de Krieg et al. 1983: un gramo de tejido se
tritura en nitrégeno liquido, se extrae con fenol saturado en agua y
acetato de potasio 0.3 M; se hacen dos extracciones con cloroformo:
alcohol isoamilico (24:1), se precipita con isopropanol o con etanol; la
muestra se recupera por centrifugacion a 15 000 x g, durante 30 minutos
a 4°C, y se resuspende en agua. Se guarda a -20°C hasta su uso.

Espectroscopia. El espectro de ultravioleta (uv) fue medido en un espec-
trofotémetro Zeizz PMQIIL.

Electroforesis en geles de agarosa. 1.as muestras de apN fueron analizadas
por electroforesis en agarosa. Se corrieron geles de agarosa (tipo 1 Sigma
Chemical Co.) al 1% a 80 voltios durante una hora en Tris 0.089M; acido
bérico 0.089 M y EDTA 0.002 M (TBEIX). Las bandas fueron visualiza-
das por tincién con bromuro de etidio (1 pg/ml) durante veinte minu-

tos; se fotografiaron utilizando pelicula Kodak Royal X (Maniatis et al.
1982).

Digestion con endonucleasas de restriccion. Se utilizaron las endonucleasas
Bam HI, Taql, Hpal y EcoRI de Bethesda Research Laboratories (BRL,
Catdlogo 1987), bajo las condiciones indicadas por el fabricante. Se
agrega 1U/pug de Abn.

Hibridacion tipo Southern. Las muestras a hibridar se corrieron por
electroforesis en un gel de agarosa y amortiguador de corrida TBE 1X
(Southern 1979). La transferencia del apx a los filtros de nitrocelulosa
fue realizada por el método de Southern (1979).

El plasmido HP1 fue construido por insercién de un fragmento de
4.4 kilobases (Kb) de ADN humano, que contiene el gen humano de la
betaglobina, al Gnico sitio Pst, en el plasmido p.Br 322 (Hulter et al.
1979). Este plismido fue utilizado como sonda y marcado con nucleéti-
dos radioactivos con ?PP32. Dicho marcaje se realizé usando los juegos
para “Nick translation” (BRL, Catdlogo no. 8239SA) y Amersham (In-
ternational 1984).

Tratamiento con desoxirribonucleasa. pnaasa a 20 pl de la muestra se agrega

desoxirribonucleasa (1 mg/ml) de Sigma Chemical Co.; se incubaa 37°C
durante 30 minutos; posteriormente se incuba 3 horas a 4°C (Maniatis

et al. 1982).

T'ratamiento con ribonucleasa. A 20 pl de la muestra se agrega ribonucleasa
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(400 p/ml) de Sigma Chemical Co. y se incuba durante una horaa37°C
(Maniatis et al. 1982).

Cuantificacion de ApN. El ADN se cuantifica con el método de difenilamina
(Burton 1968).

Cuantificacion de arn. Para cuantificar el Arn se utiliza el método de
Orcino) (Scheneider 1957).

Preparaciones histoldgicas. El tejido se descalcifica en acido férmico y se
fija en formalina neutra durante 24 horas; se bana en parafina y se hacen
cortes de 5 pm en el microtomo manual (American Optical), después se

desparafina y se lava para concluir con la tincién de los cortes con May
Gruenwald-Giemsa.

RESULTADOS

Observaciones histologicas

Al hacer la tincién de los cortes histolégicos de cadera y vértebra de 650
a 750 anos de antigiiedad (figura 1) se observa claramente material
celular y nicleos, tanto de tejido sanguineo como de 6seo. Esto también
ha sido descrito en tejido momificado (Paabo 1985a, Paibo 1986) y en
cerebro de 8 000 anos de antigiiedad, donde se ha visualizado el neural
(Doran et al. 1986). Todos estos resultados indican que algunas células
y sus componentes pueden ser preservados en restos humanos que se
han mantenido bajo diferentes condiciones ecolégicas.

Observaciones bioquimicas y de biologia molecular

Aislamiento y caracterizacion de dcidos nucleicos. Se utilizaron los métodos
descritos en el apartado precedente.

La recuperacion y calidad de los dcidos nucleicos obtenidos por
ambos métodos pueden resumirse en el cuadro 3. La cantidad de
nucleicos es de 153 a 156 pg/g de tejido. Esto significa que el porcentaje
de recuperacién con respecto a tejido fresco oscila entre 30 y 47 por
ciento, el cual es ocho veces mayor al que ha logrado Paibo (1985b) en
tejido momificado. Sin embargo, de esta proporcién alrededor de 2.75
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Figura 1. Secciones de tejido 6seo provenientes de cadera (foto superior) y
de vértebra (foto inferior) de 650-750 afos de antigiiedad. Se observan

claramente restos celulares y niicleos. Tincién con May-Gruenwald-Giemsa.
Aumentos de 400 X y 260 X, respectivamente.
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por ciento es ADN y el 35 por ciento restante corresponde a ARN; estos
porcentajes fueron obtenidos al cuantificar ARN y ADN por medio de los
métodos de Orcinol (Scheneider 1957) y de difenilamina (Burton 1968),
respectivamente (cuadro 3).

Al usar ribonucleasa durante la extraccion, la cantidad de ADN es
de 9 pg/g. de tejido, que corresponde a un 2.5 por ciento; este porcen-
taje es igual al que se obtiene cuando se cuantifica por difenilamina
(cuadro 3).

La pureza del material determinada por la relacién de las lecturas

a 260 y 280 nm fue semejante en las dos técnicas. Los valores oscilan de
1 a 1.86 (cuadro 3).

CUADRO 3. Comparacién entre los dos métodos de extraccion de acidos nucleicos
en tejido 6seo humano

Recupera-
Recupera- cidn con Difenila-
cion respecto a Pureza mina Orcinol
(ng/g  |tejido fresco | (260/280 (g/ g (hg/' 8
Técnica tejido) (porcentaje) min) tejido) tejido)
]
1 123 30.0 1.23
Extraccion | 2 196 49.0 1.092
3 150 37.5 1.8
9 345 138
279 11
2.5 1.86
1
1 143 35.75 1.73
Extraccion | 2 188 47.0 1.09
3 129 32.0 1.0

1=156 pg/g tejido
IT =153 pg/g tejido

a = Tratado con ARNasa

Para comprobar que el material aislado corresponde a acidos
nucleicos se utilizaron los siguientes criterios:

a] Espectro de absorcién en ultravioleta (UV). Se hizo la compara-
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cién entre los espectros de UV del ADN humano obtenido de cultivos
celulares (figura 2, curva A) y del ADN purificado de tejido 6seo antiguo
(figura 2, curvas B y C). El caso del 6seo mostré coloracién café
amarillenta, lo que posiblemente modificé el espectro tipico de dcidos
nucleicos (figura 2, curva B). Para eliminar dicha coloracién, las mues-
tras fueron sometidas a una cromatografia en gel de sephadex G-10
(Doran et al. 1986). La calidad del espectro después de la cromatografia
mejord y dio como resultado un espectro caracteristico de acidos
nucleicos (figura 2, curva C).

Este tipo de coloracién también ha sido observado en otros restos
humanos (Doran et al. 1986; Pidbo 1986) y de animales (Johnson et al.
1985).

b] Electroforesis en geles de agarosa. Otro procedimiento utilizado
para identificar el material genético fue mediante la electroforesis en
geles de agarosa. En la figura 3 se muestra el patrén obtenido después
de teiiir el gel con bromuro de etidio, el cual revela ADN de alto peso

1.2 T T
Absorbencia (DO)

0.2~ “;\TE DNA hueso/sephadex

™ DNA hueso
> DNA humano

200 220 240 260 280 300

Longitud de onda (nm)

Figura 2. Espectro de ultravioleta. Se tomaron alicuotas de 20 pl de muestra
y se hizo el espectro de absorcion en ultravioleta. La curva A corresponde a
ADN humano de células en cultivo; la curva B al ADN de hueso sin pasarlo por
Sephadex G-10, y la curva C a ADN de hueso sometido a cromatografia en
Sephadex G-10 (dos veces).
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molecular y degradado. El peso molecular que manifiesta se localiza
entre 0.125-23.1 Kb, a diferencia del obtenido en otros restos humanos,
cuyo limite se encuentra entre 0.5 y 9.4 Kb (Doran et al. 1986; Paabo
1986). Por otro lado, la cantidad de material genético que se aisl6 de las
diferentes piezas 6seas fue variable (figura 3). La mayor fue en costilla
y cadera (carriles A y B); en cambio fue menor en vértebra, fémury tibia
(carriles C, D y E). Cabe senalar que en todos los casos mencionados el
peso molecular se mantuvo en el rango descrito lineas arriba.

Figura 3. Electroforesis en geles de agarosa. Se tomaron alicuotas de 10 pl
del matenial extraido (como se describe en métodos) de diferentes piezas
oseas: costilla (carril A), cadera (carril B), vértebra (carril C), fémur (carril D)
y tibia (carril E), y se las sometio a electroforesis en geles de agarosa.
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c] Tratamiento con desoxirribonucleasa (ADNasa) y ribonucleasa
(ARNasa). Una de las formas mads directas de demostrar la presencia de
ADN es su sensibilidad a la ADNasa y su resistencia a la ARNasa. En la figura
4 se observa el efecto de la AbDNasa sobre el ADN de timo de ternera (carril
6) y de ADN de costilla y cadera (carriles 7 y 8); 1a sensibilidad manifestada
demuestra que el material es ADN; ademas, la resistencia a la ARNasa se
hizo patente en la zona donde se ic'entifica el ARN (figura 5, carriles 3 y
4), pero en la zona donde se localiza el ARN se puede observar su
sensibilidad a dicha enzima. Este resultado, aunado a la determinacion
de ARN por el método de Orcinol, comprueba la presencia de ARN en
restos humanos.

De todos estos resultado inferimos que el material aislado es ADN
y ARN.

Figura 4. Efecto de 1a DNAasa sobre el ADN de material 6seo prehispanico. A 10 ug
del ADN de costilla y cadera tratado con RNAasa durante la purificacién como se
describe en material y métodos, se digiere con DNAasa. En ausencia de DNAasa:
ADN de timo de ternera, Carril 1; ADN de costilla, carril 2; ADN de cadera, carril 3.

En presencia de DNAasa: ADN de timo de ternera, carril 5; ADN de costilla, carril 6
y ADN de cadera, carril 7.

Demostracion de su origen humano. El siguiente paso fue la demostracién
de que las preparaciones de Apx tienen un origen humano. Las pruebas

se basan en los estudios obtenidos al emplear la técnica de hibridacion
con el gen humano de la betaglobina.
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Figura 5. Tratamiento con Ribonucleasa (RNAasa). El ADN de costilla e isquion se
digirié con RNAasa, como se describe en métodos: carriles 2 y 3 ausencia de RNAasa
y carriles 6 y 7 presencia de RNAasa.

La autorradiografia de la hibridaciéon del gen humano de la beta-
globina con el ADN de restos dseos se muestra en el esquema de la figura
6. Al ADN se le traté con enzimas de restriccién y, como consecuencia,
algunos productos hibridaron con el gen humano.

Durante la hibridacion del gen humano, en el caso de Bam HI y
Tag I, en ambas, se mostraron dos bandas de alto peso molecular, de 13
a 9.46 Kb. En el caso de Hpal también se manifiestan dos bandas, pero
de menor tamano, de 6 y 13 Kb. Para el ADN, que no fue digerido, se
mostré una banda de hibridacion de 2%.1 Kb.

El ADN aislado de tejido dseo fue reconocido por el gen humano
de la betaglobina, lo que sugiere la presencia de ADN de origen humano.
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Figura 6. Esquema de la hibridacién tipo Southern de ADN de restos éseos humanos de 650-750
anos de antigiiedad. Se tomaron aproximadamente 10 pg de AbN de costilla (carril 1) sin digeric
con enzima de restriccion y 10 pg de ApN de costilla digerido con Hpal (carril 2), Taq (carril
3) y Bam HI (carril 4). El gel fue transferido e hibridado con la sonda que contiene al gen

humano de la betaglobina (como se menciona en materiales vy métodos). Los marcadores de
g Y
peso molecular se indican en niimero de pares de bases.

DISCUSION

El examen histolégico demuestra que en el tejido éseo con una antigtie-
dad de 650-750 anos se conserva material celular, incluyendo algunos
osteocitos y restos de epitelio de vasos sanguineos (figura 1). También
se observan los micleos, cuya nitidez fue mayor al emplear una tincion
especifica para acidos nucleicos, en contraste con la resolucién obtenida
con la tincién hematoxilinaeosina (resultados no mostrados). Este hecho
es indicativo de la presencia de dcidos nucleicos, como también ha sido

identificado en otros tejidos humanos antiguos (Paibo 1985b, 1986;
Doran et al. 1986).
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Los dos métodos utilizados para la purificacion de acidos nucleicos
de tejido 6seo mostraron semejanzas en la pureza y recuperacion. El
primero, que tiene como base la relacion de las lecturas a 260 y 280
nanémetros (nm), es de 1.0 a 1.86 en ambos métodos. En el segundo,
la cantidad de acidos nucleicos totales es de 153 a 156 pg/g de tejido.
Sin embargo, inicamente 11 pg/g de tejido corresponden a ADN y el
resto a ARN (véase cuadro 3). Esta cantidad de ADN es la misma que se
obtiene en tejido humano momificado (Paibo 1985a, 1986) y en restos
de otros animales (Johnson et al. 1986), pero con respecto al cerebro
antiguo (Doran ef al. 1986) es 11 veces mayor. Incluso, si durante la
extraccion se elimina el ARN, la recuperaciéon de ADN es de 9 pg/g de
tejido. Esto significa que el rendimiento de este tltimo en restos 6seos
humanos se encuentra dentro de los valores correspondientes a otros
tejidos antiguos.

La presencia de un colorante café amarillento que coprecipita con
los dcidos nucleicos modifica el espectro de ultravioleta de los mismos
(figura 3, curva B). La cromatografia en Sephadex G-10 elimina el
pigmento, aunque se picrde aproximadamente 25 por ciento de material
genético. De manera semejante, si la muestra se dializa o se electroeluye,
el colorante se descarta de la preparacion pero la pérdida del ADN
aumenta a un 60 por ciento (resultados no mostrados). No obstante, el
patrén obtenido después de la cromatografia lo identifica como un
espectro caracteristico de dcidos nucleicos (figura 3, curva C).

Por otra parte, este pigmento no solo se encuentra en restos 0seos,
también ha sido observado en otros tejidos antiguos (Doran et al. 1986;
Paibo 1986). Si bien no ha sido identificado quimicamente, su presencia
es independiente del tipo de conservacién a la que los diferentes restos
han estado sujetos.

Los resultados de la figura 2 muestran la presencia de ADN en las
diferentes piezas 6seas investigadas. En este material se encuentran dos
poblaciones: una de alto peso molecular, otra de ADN degradado a bajo
peso molecular. s notorio que la primera presenta un peso molecular
de 23.1 Kb, ya que en otros restos humanos, aun cuando hayan sido
preservados bajo condiciones de anaerobiosis extrema, el ADN tiene un
peso molecular de 9.4 Kb (Pdaabo 1986; Doran 1986); incluso, hasta hace
poco solo se habia aislado ADN de alto peso molecular de gotas de sangre
de mds de cuatro anos (Gill et al. 1985). Esto indica que es posible
purificar ADN de alto peso molecular de restos 6seos humanos con una
antigiiedad de 650 a 750 afos. Actualmente se estan realizando estos
estudios en restos mas antiguos.

Por otro lado, la poblacién de ADN degradado parece comun en la
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mayoria de los restos. Se desconoce la causa de dicha degradacién, que
podria atribuirse a procesos dependientes del tiempo, como el efecto
de radiactividad ambiental, procesos autoliticos post-mortem o de oxida-
ciéon (oxidacién de deoxirribosa), o también a modificaciones de bases
nitrogenadas; ejemplo de estos ltimos son las alteraciones de las
pirimidinas en tejido momificado (Paibo 1986). Este ultimo dato es
consistente con el hecho de que el efecto oxidativo sobre las pirimidinas
es mayor que sobre las purinas (Sholer et al. 1960).

Por tanto, se puede obtener no sélo ADN de bajo peso molecular
sino de alto peso molecular. Ademas, éste se puede purificar a partir de
diferentes elementos.

La prueba mds directa de la presencia de ADN en la muestra es su
sensibilidad a la DNAasa; esto se muestra claramente en la figura 4.

Asimismo, la hibridacién del ADN de tejido 6seo antiguo con el gen
humano de la betaglobina senala su origen humano. No se excluye que
parte de este ADN tuviera procedencia de hongos y/o bacterias, ya que
dadas las condiciones de conservaciéon esto podria cambiar algunas
caracteristicas del ADN de tejido antiguo (Johnson et al. 1985). Sin
embargo, la presencia de ciertos microorganismos podria significar la
coevoluciéon de algunos parasitos humanos, dado que éstos presentan
cortos periodos de generacién y formas de replicacién de ADN caracte-
risticas. La demostracién del virus del papiloma en una momia chilena
(Horne y Kawasaki 1984), asi como la presencia de viruela en momias
egipcias (Sandison 1980) abren la posibilidad de hacer dichas investiga-
ciones.

Un aspecto de singular importancia es la presencia de ARN (cuadro
3 y figura 5), que hasta la fecha no ha sido reportado como hallazgo en
ningin otro resto. Del ARN total de los restos del Penién del Marqués
sélo se ha diferenciado, hasta la elaboracion de este trabajo, al ARN de
transferencia. Investigaciones encaminadas a la identificaciéon de los
otros tipos de ARN estin en marcha.

Estos resultados preliminares han sido exitosos pues demuestran
que es posible aislar y caracterizar ADN y ARN de origen humano, a partir
de restos 6seos de la zona del Penén del Marqués, Iztapalapa, D. F., asi
como su futuro estudio sistematico a nivel poblacional.

Este hecho abre un nuevo panorama de estudio en el campo de la
antropologia fisica. En primer término, es posible fundamentar y desa-
rrollar nuevas lineas de investigacion con restos 6seos humanos, como
el andlisis de las propiedades, estructura, organizacion y evolucién de
genes humanos.

Asimismo, se podrin conocer e identificar polimorfismos y varia-
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bilidad genética (analizados hasta ahora en poblaciones vivientes) con
el objetivo de determinar enfermedades genéticas, parentescos, patro-
nes de migracion y su relacion con algunos grupos étnicos actuales
(véase figura 7).

Finalmente, sera posible realizar estudios en el drea de la antropo-
logia forense.

HigRAC) ON
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Figura 7. La posibilidad de aislar ADN de restos 6seos antiguos permite
realizar diversos estudios; A. Enfermedades genéticas y parasitarias
(Enfermedades, Cddice floventino); B. Migracién (Tira de la Peregrinacion,
conocida también como Tira del Museo o Cédice Boturini); C. Origen del

hombre (origen mitologico del hombre. Cédice Sedden); D. Parentesco
(familia de esclavos, Cddice floventino).
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