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Resumen

Este artículo aborda las consideraciones éticas asociadas al estudio genético de 
restos óseos antiguos en investigaciones genéticas, antropológicas y arqueológicas. 
Los avances tecnológicos han permitido recuperar material genético degradado, 
gracias a lo cual se ha ampliado el conocimiento sobre la evolución humana,  
las migraciones y la historia de enfermedades. No obstante, estos progresos científi
cos también plantean dilemas éticos complejos, especialmente en el manejo de restos 
humanos. En este sentido, la investigación examina el impacto del uso de técnicas 
moleculares en todas sus etapas: muestreo, procesamiento, análisis e interpreta-
ción de resultados, con el propósito de reflexionar sobre las implicaciones éticas y  
sociales que conlleva su aplicación. El objetivo principal es proponer lineamientos 
que promuevan una práctica científica responsable en el campo de la paleogenómica. 
Estos lineamientos contemplan la obtenc ión, custodia, manejo y análisis de adn 
antiguo recuperado de restos óseos, el acceso responsable a los datos genéticos, la 
promoción de colaboraciones interdisciplinarias y la adecuada disposición de ma-
terial óseo disponible. En conjunto, se plantea un marco ético orientado a impulsar 
investigaciones inclusivas, responsables y respetuosas del patrimonio biocultural.
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Abstract

The article explores the ethical considerations associated with the genetic study 
of ancient human skeletal remains in genetic, archeological, and anthropological 
research. Technological advancements have made it possible to recover degraded 
genetic material, expanding our understanding of human evolution, migrations, 
and the history of diseases. Nevertheless, these scientific developments also raise 
complex ethical dilemmas, particularly regarding the handling of human remains. 
In this context, the study examines the impact of molecular techniques at every 
stage, including sampling, processing, genetic analysis, and the interpretation of 
results with the primary aim of reflecting on the ethical and social implications 
of their application. The main objective is to propose guidelines that promote 
responsible scientific practices in paleogenomics. These guidelines encompass  
the collection, custody, handling, and analysis of ancient dna recovered from  
skeletal remains, responsible access to genetic data, the promotion of interdisci-
plinary collaborations, and the proper management and disposition of available 
skeletal material. The article outlines an ethical framework aimed at fostering 
inclusive, and responsible research that respects biocultural heritage.

Keywords: Ancient dna, paleogenomics, bioarchaeology, ethics, bioethics..

Introducción

Este artículo analiza las principales consideraciones éticas que deben 
orientar el estudio genético de restos óseos humanos antiguos, con 
énfasis en la importancia de una práctica científica responsable, trans-
parente y culturalmente sensible. Se abordan temas como la custodia de 
los restos humanos, la reflexión sobre su uso en investigación, el acceso 
a los datos, el procesamiento con técnicas moleculares, la formación de 
recursos humanos para proyectos interdisciplinarios y el papel tanto de las 
comunidades indígenas actuales como de sus ancestros. En un contexto 
global donde el diálogo entre ciencia y sociedad adquiere cada vez más 
relevancia, estas reflexiones resultan fundamentales para implementar 
los lineamientos éticos en paleogenómica.

En las últimas décadas, el estudio del adn antiguo (adna) ha tenido 
un impacto decisivo en disciplinas como la arqueología, la antropología y 
la genética, pues ha conseguido transformar la comprensión de la historia 
evolutiva y biocultural de las poblaciones humanas. A través del análisis 
genético de restos óseos, se han podido reconstruir procesos históricos 
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como migraciones, interacciones poblacionales, patrones de parentesco, 
estructuras sociales y evolución de enfermedades infecciosas (Hofreiter et 
al. 2015). En este marco, el material genético de poblaciones prehispánicas 
constituye un patrimonio tangible e intangible de gran relevancia nacional.

El adna se refiere al material genético extraído de huesos, dientes, 
tejidos, pelo o sedimentos pertenecientes a organismos que vivieron en el 
pasado y se caracteriza por estar altamente fragmentado, dañado y en baja 
concentración debido a los procesos químicos post mortem (Chen y Nedo-
luzhko 2023; Orlando et al. 2015). Las primeras investigaciones relacionadas 
con el adna se iniciaron en 1984, cuando se logró aislar y secuenciar un 
fragmento corto de adn a partir del músculo seco de un ejemplar Equus 
quagga, ancestro del caballo, procedente de Sudáfrica (Dalal et al. 2023; 
Higuchi et al. 1984). Un segundo avance importante se produjo en 1985, 
cuando se recuperó adn de una momia egipcia con una antigüedad de 2 430 
años (Pääbo 1985). Estos avances fueron posibles gracias al uso de técnicas 
moleculares, como la reacción en cadena de la polimerasa (pcr, por sus si
glas en inglés), que permite amplificar múltiples copias de fragmentos de  
adn para su análisis (Key et al. 2017). En el año 2010 se secuenció por pri-
mera vez el genoma completo de un neandertal mediante tecnología de 
secuenciación de nueva generación (ngs, por sus siglas en inglés), lo que 
representó un avance significativo en el estudio de adna y marcó el surgi-
miento de la paleogenómica (Chen y Nedoluzhko 2023; Hofreiter et al. 2015).

La paleogenómica es considerada como una subdisciplina de la ge-
nómica que se dedica al estudio del adna, con el objetivo de reconstruir 
parcial o completamente los genomas de organismos extintos o de po-
blaciones humanas del pasado. Esto ha permitido analizar su evolución 
genética, relaciones filogenéticas, patrones demográficos, adaptaciones 
moleculares y procesos de coevolución con patógenos (Brunson y Reich 
2019; Key et al. 2017; Liu et al. 2022).

No obstante, junto con estos avances, el estudio genético de esqueletos 
humanos antiguos ha suscitado debates éticos cada vez más relevantes. A 
diferencia de otros tipos de material arqueológico, los esqueletos humanos 
representan a individuos que formaron parte de sociedades con creencias, 
costumbres y vínculos sociales específicos. Su manipulación, en particular 
cuando implica procedimientos destructivos necesarios para la extracción 
de adn, plantea interrogantes sobre el respeto y la dignidad de los restos. 
Además, la interpretación, publicación y difusión de resultados genéticos 

EAB25_92291_1as.indd   37EAB25_92291_1as.indd   37 09/12/25   2:17 p.m.09/12/25   2:17 p.m.



MARÍA TERESA NAVARRO ROMERO38

puede tener implicaciones sensibles, como la construcción de narrativas 
históricas, la reafirmación o cuestionamiento de identidades étnicas y la 
relación entre la ciencia y las comunidades indígenas (Ávila-Arcos et al. 
2023; Chen y Nedoluzhko 2023; Slatkin y Racimo 2016).

En este sentido, el objetivo del artículo es situar en el centro del de-
bate las consideraciones éticas que deben acompañar a la investigación 
en paleogenómica, así como analizar y describir los lineamientos éticos 
que deben seguir los especialistas durante la obtención, manejo y análisis 
del adna. Asimismo, se busca identificar las problemáticas que enfrentan 
en la interacción interdisciplinaria con áreas como arqueología y antro-
pología, además de exponer los requisitos y procedimientos necesarios 
para la obtención de permisos y autorizaciones ante los comités y consejos 
reguladores correspondientes.

adn antiguo en el mundo

Los estudios de adna han transformado la comprensión de la historia hu-
mana a nivel global. En Europa, la secuenciación del genoma completo de 
un neandertal evidenció eventos de hibridación con humanos modernos 
(Green et al. 2010), mientras que el descubrimiento del homínido de Deni-
sova reveló su relación genética con este grupo y poblaciones del sudeste 
asiático y Oceanía (Meyer et al. 2012; Reich et al. 2011). El análisis de más de  
mil genomas antiguos ha demostrado que las poblaciones europeas ac-
tuales son el resultado de al menos tres grandes oleadas migratorias: los 
cazadores-recolectores mesolíticos, los agricultores neolíticos provenien-
tes de Anatolia y los pastores de las estepas euroasiáticas vinculados a la  
cultura Yamnaya, responsables de la expansión de las lenguas indoeuro-
peas (Haak et al., 2015; Lazaridis et al., 2014).

En Asia, particularmente en China, se han secuenciado genomas de 
restos humanos con más de 7 000 años de antigüedad, los cuales revelan 
una continuidad genética parcial entre poblaciones neolíticas del norte y  
las actuales del este asiático (Yang et al. 2020). Por su parte, en el sur de 
Asia se identificó una mezcla de componentes ancestrales locales, iraníes 
y de las estepas (Narasimhan et al. 2019). En el sur de África, el análisis 
de un individuo de hace 2 000 años mostró una divergencia temprana 
entre las poblaciones humanas modernas (Schlebusch et al. 2017), así 
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como evidencia de flujo genético desde Eurasia en el individuo Mota de 
~4 500 años de antigüedad (Gallego Llorente et al. 2015).

En América, el análisis de adn mitocondrial (adnmt) proveniente de 
coprolitos (~14 000 años) apoyó la hipótesis de la ruta costera del Pacífico 
(Gilbert et al. 2008), mientras que el genoma de un infante Clovis (~12 600 
años) mostró continuidad genética con pueblos indígenas actuales (Ras-
mussen et al. 2014); estudios en Brasil y Perú (~10 000 años) revelaron 
migraciones internas y una estructura poblacional compleja (Nakatsuka 
et al. 2020; Posth et al. 2018).

En Oceanía, los primeros humanos modernos llegaron a Sahul 
(~50 000 años). El análisis del genoma de un individuo aborigen aus-
traliano de 4 000 años mostró una marcada continuidad genética que 
indicaría que los aborígenes actuales descienden directamente de esos 
primeros pobladores (Malaspinas et al. 2016). Por otro lado, estudios en 
las islas Bismarck y Vanuatu revelaron que las primeras poblaciones aus-
tronesias que llegaron al Pacífico Sur (~3 000 años) tenían ascendencia 
casi exclusivamente asiática, sin aporte papú (Lipson et al., 2018; Skoglund 
et al. 2016), sin embargo, genomas posteriores evidencian un mestizaje 
progresivo entre austronesios y poblaciones papúes, proceso que configuró 
la diversidad genética en el Pacífico.

adn antiguo en mesoamérica

El estudio de adna en Mesoamérica revela una notable diversidad genética, 
continuidad poblacional y extensas interacciones regionales, información 
clave para comprender movilidad, organización social y contactos inte-
rregionales en las sociedades prehispánicas.

El análisis del adnmt y nuclear muestra diversidad genética, continui
dad poblacional e interacción regional, lo que desafía las narrativas tradi-
cionales sobre el aislamiento o el reemplazo demográfico (Ávila-Arcos et 
al. 2023; González-Oliver et al. 2001; Llamas et al. 2016; Navarro-Romero 
et al. 2021; Ochoa-Lugo et al. 2016). Los haplogrupos maternos A2, B2 y 
C1 se han identificado con mayor frecuencia en sitios mesoamericanos, 
mientras que el D1 aparece con menor frecuencia. Esta diversidad genética 
se ha observado desde el periodo Arcaico hasta el Colonial (Aguirre-
Samudio et al. 2017; Álvarez-Sandoval et al. 2015; Morales-Arce et al. 2017, 
2019; Murray et al. 2025).
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Contribuciones en la paleogenómica

La paleogenómica es un campo interdisciplinario que integra la paleon-
tología, arqueología, antropología, genética y biología molecular para 
estudiar el adna, (Serrano et al. 2021; Slatkin y Racimo 2016). Debido al 
avance de esta disciplina, ha sido posible identificar procesos de migración 
y reemplazos poblacionales, como la sustitución de cazadores-recolectores 
por agricultores en el Neolítico europeo (Haak et al. 2015), así como los 
múltiples orígenes de los primeros habitantes de América (Dalén et al. 
2023; Rasmussen et al. 2014).

En evolución humana, ha permitido reconstruir linajes de homínidos 
(Farhud 2023; Meyer et al. 2012), y en poblaciones prehispánicas de América 
del Norte, Centro y Sur se ha identificado la dispersión desde Beringia y 
diversas adaptaciones locales (Moreno-Mayar et al. 2018; Navarro-Romero 
et al. 2024; Nieves-Colón et al. 2021; Posth et al. 2018).

En paleopatología, desde la década de 1990, la aplicación de métodos 
paleogenéticos al estudio del adna microbiano, junto con el uso de técnicas 
avanzadas de secuenciación masiva (Higuchi et al. 1984; Pääbo 1985), ha 
permitido analizar la evolución de las interacciones entre los patógenos 
y sus huéspedes humanos (Childebayeva y Zavala 2023; Danielewski et al. 
2023). El uso de ngs ha facilitado la reconstrucción de genomas antiguos de 
Mycobacterium tuberculosis para revelar aspectos de su evolución, dispersión 
geográfica y virulencia (Bos et al. 2014; Kay et al. 2015; Bi et al. 2022; Bos 
et al. 2014; Donoghue 2017). Del mismo modo, el estudio de M. leprae ha 
permitido rastrear su diversidad genética y rutas de dispersión desde Asia 
hacia Europa y África durante la Edad Media (Schuenemann et al. 2013, 
2018; Dwivedi et al. 2024). El análisis de Yersinia pestis, agente causal de 
la peste negra, ha demostrado la existencia de múltiples linajes y focos 
de dispersión en Eurasia (Bos et al. 2011; Spyrou et al. 2016, 2019). En el 
caso de Treponema pallidum, causante de la sífilis y otras treponematosis, la 
recuperación de genomas completos europeos de los siglos xv y xvi, junto 
con los linajes precolombinos, respalda un posible origen americano de 
la infección (Majander et al. 2020, Furtwängler et al. 2020; Malyarchuk et 
al. 2022; Barquera et al. 2025; Schuenemann et al. 2018).

La paleogenómica también ha enriquecido el conocimiento sobre 
especies animales domesticadas, como caballos (Librado et al. 2021), perros  
(Frantz et al. 2016) y el mamut lanudo (Palkopoulou et al. 2015); esto ha 
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ampliado la comprensión de las interacciones entre humanos y fauna a 
lo largo del tiempo.

Ética en el uso de esqueletos antiguos

El análisis de adna a partir de cuerpos esqueletizados humanos implica 
la intervención de material que posee un significado histórico, cultural  
y religioso (Sirak y Sedig 2019). Estos esqueletos corresponden a indivi
duos que vivieron y murieron en contextos socioculturales específicos,  
por lo que su estudio puede incidir en la memoria colectiva y en los de-
rechos de sus posibles descendientes (Kowal et al. 2023). La información 
genética obtenida relacionada con el origen, el parentesco o la presencia  
de enfermedades pueden tener implicaciones sociales y políticas en el  
presente, especialmente si se divulga sin el conocimiento adecuado 
(Alpaslan-Roodenberg et al. 2021).

No obstante, es esencial fortalecer la investigación científica que 
respalde las teorías e hipótesis arqueológicas y antropológicas mediante 
evidencia molecular sólida. En la actualidad, los análisis de adna enfrentan 
importantes limitaciones debido a la escasa cantidad de material óseo dis-
ponible, lo que exige una planeación rigurosa. Sin embargo, desde algunos 
enfoques antropológicos aún persiste la idea de que debe realizarse un 
único procedimiento de extracción para evitar un daño excesivo al resto 
óseo, sin considerar la necesidad de contar con réplicas experimentales. 
Esta falta de replicabilidad compromete la confiabilidad de los resultados 
y dificulta la construcción de interpretaciones bioculturales sólidas sobre 
las poblaciones del pasado.

Estas consideraciones evidencian la necesidad de establecer marcos 
éticos sólidos y protocolos de investigación que integren el conocimiento 
básico de los análisis moleculares, la cantidad de material óseo requerida 
para obtener resultados válidos por las distintas tecnologías, la planifi-
cación del uso de muestras destinadas a la estandarización de nuevos 
protocolos y la gestión del tiempo de llegada de insumos y reactivos. Es fun- 
damental promover la capacitación de estudiantes de diversas áreas del 
conocimiento tanto sociales como biológicas, de modo que integren de ma- 
nera asertiva sus conocimientos en proyectos multidisciplinarios. Final-
mente, se requiere una reflexión crítica sobre las implicaciones científicas, 
culturales y sociales del trabajo paleogenético.
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Problemas éticos

El análisis de adna constituye una herramienta poderosa para la humani-
dad; sin embargo, esta práctica científica no es neutral ni está exenta de 
implicaciones éticas ( Fuente Castro y Figueiro 2025). La extracción de 
material genético a partir de esqueletos humanos arqueológicos con el uso 
de técnicas destructivas, como el corte del fragmentos óseos o dentales 
para su pulverización, implica decisiones que afectan no sólo en el ámbi-
to académico, sino también en los planos simbólicos y culturales. Como 
se ha explicado, detrás de cada muestra existe una historia de vida, una 
muerte contextualizada y, en muchos casos, una comunidad descendiente 
que mantiene vínculos identitarios o religiosos con sus ancestros (Claw et 
al. 2018; Garrison et al. 2019; Squires et al. 2022).

Los datos obtenidos sobre origen biogeográfico, linajes, migraciones 
o enfermedades pueden influir en narrativas identitarias, procesos de rei-
vindicación territorial o incluso ser objeto de apropiación ideológica. La 
publicación de resultados sin el debido contexto, sin participación activa 
de distintas áreas del conocimiento o sin un enfoque ético y colaborativo 
puede generar malentendidos, estigmatización o conflictos (Alpaslan-
Roodenberg et al. 2021; Kowal et al. 2023).

En los ámbitos arqueológico y antropológico, uno de los principa-
les dilemas éticos radica en la entrega limitada de material óseo para 
los estudios de adna. Frecuentemente, las instituciones responsables de 
su resguardo autorizan cantidades mínimas de muestra, pero a la vez 
exigen resultados concluyentes, sin considerar las necesidades técnicas  
y experimentales de los análisis moleculares. Esta falta de cooperación y  
comprensión sobre los requerimientos del trabajo paleogenético obstacu-
liza la obtención de datos reproducibles y la validación científica. A ello se 
suma la escasa disposición para destinar tiempo y recursos a la formación 
de estudiantes o especialistas provenientes de las disciplinas arqueológicas 
y antropológicas en los fundamentos de biología molecular, lo que limita 
la conformación de equipos verdaderamente interdisciplinarios. En con-
junto, estos factores evidencian la necesidad de replantear las relaciones 
entre arqueología, antropología y genética y promover una colaboración 
más equitativa, informada y sustentada (Yáñez et al. 2023).

Otro desafío ético y operativo radica en la falta de una planificación 
integral que abarque desde la excavación hasta el análisis molecular. A 
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menudo, los protocolos de excavación y curación no contemplan norma-
tivas claras para el manejo de los restos óseos, lo que puede comprometer 
los resultados al favorecer la contaminación con adn moderno. Además, 
no siempre se consideran los tiempos de liberación del presupuesto 
destinado a la adquisición de insumos y reactivos utilizados en biología 
molecular ni el periodo que tardan en llegar, lo cual genera retrasos y 
suele ser poco comprendido por disciplinas ajenas a estos procesos (Fi-
gueiro et al., 2024). La inexistencia de lineamientos coordinados entre los 
ámbitos arqueológico, antropológico y genético evidencia la necesidad de 
desarrollar marcos éticos y logísticos que aseguren prácticas coherentes 
con las buenas prácticas de laboratorio.

Otro aspecto crítico es el acceso, control y uso de los datos genéticos. 
Las bases de datos científicas requieren que los genomas obtenidos sean 
depositados en bases de datos de acceso público. Si bien esta práctica 
promueve la transparencia y reproducibilidad, también abre la posibilidad 
de que los datos sean utilizados con fines no previstos.

Por último, el apropiamiento científico o académico representa una 
preocupación creciente en el campo de la paleogenómica. En numero-
sos casos, las muestras han sido extraídas y exportadas sin participación 
significativa de investigadores locales, con lo que se replican dinámicas 
históricas de extracción y exclusión. Este modelo no sólo vulnera princi-
pios de equidad, sino que también limita la generación de conocimiento 
contextualizado y culturalmente pertinente.

En conjunto, estos desafíos evidencian la necesidad de que el análisis 
de adna se realice dentro de marcos éticos sólidos.

Lineamientos éticos aplicables

La investigación en adna implica el manejo de restos humanos, lo que 
plantea desafíos éticos específicos relacionados con la conservación del 
patrimonio, la dignidad de los individuos y la integridad de los datos 
científicos. En este contexto, resulta fundamental establecer lineamientos 
éticos claros que orienten la obtención de muestras, su resguardo, análisis 
e interpretación, para garantizar prácticas responsables y respetuosas en 
todas las etapas de la investigación.
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Respeto a los restos humanos

El uso de restos humanos debe regirse por el principio fundamental de 
respeto a la dignidad, independientemente del tiempo transcurrido desde 
la muerte. Los restos de individuos antiguos deben tratarse con el mismo 
cuidado que los de personas recientemente fallecidas. Esta perspectiva 
reconoce que los restos humanos representan a personas que vivieron y 
que su manipulación en el laboratorio implica un acto consciente. Fomen-
tar esta concientización mediante la inclusión de principios éticos en los 
programas de capacitación del personal resulta esencial para asegurar 
una práctica científica responsable y respetuosa.

Reducir los restos humanos a simples objetos de estudio implica des-
conocer su valor simbólico, cultural e histórico (Santos y Douglas 2020; 
TallBear 2013; Tamburrini et al. 2023). En el laboratorio se propone cui-
dar el lenguaje empleado para referirse a ellos, tanto oral como escrito, y 
adoptar una ética crítica que promueve enfoques capaces de reconocer a 
estos individuos como parte de una narrativa histórica viva y significativa 
para sus descendientes.

Comunidad indígena vinculada a los restos humanos

La Declaración de las Naciones Unidas sobre los Derechos de los Pueblos 
Indígenas (2007) establece que las comunidades indígenas deben ser 
consultadas de manera libre, previa e informada respecto a cualquier in-
vestigación que afecte su patrimonio cultural o ancestral. En el contexto 
de los estudios de adna, este principio implica la necesidad de obtener 
autorización comunitaria antes de analizar restos humanos con vínculos 
culturales o territoriales actuales (Claw et al. 2018). Se propone que la 
consulta y autorización sean gestionadas por el arqueólogo responsable 
del proyecto, quien tiene la obligación de explicar a la comunidad los 
objetivos, alcances y posibles implicaciones de la investigación. En caso de 
que se acuerde el retorno de los esqueletos óseos a la comunidad indíge-
na, dicho compromiso debe cumplirse. Posteriormente, esta información 
debe integrarse al expediente del proyecto para su evaluación por los 
comités institucionales ante los cuales se someta la propuesta que incluya 
el análisis molecular. 
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Equidad en la investigación

El acceso desigual a recursos tecnológicos y académicos ha dado lugar a 
situaciones de recolección no ética de datos genéticos, en las que algunos 
países se benefician de muestras obtenidas de otros con un rico patrimo-
nio arqueológico sin ofrecer retribución ni reconocimiento adecuados 
(Reardon y TallBear 2012; Argüelles et al. 2022; Figueiro et al. 2024). Ante 
este escenario, resulta fundamental establecer colaboraciones horizon-
tales que fomenten la capacitación local, participación en autorías y el 
retorno de beneficios científicos y educativos (Fleskes et al. 2022). Esto 
puede lograrse mediante la formalización de convenios de colaboración y  
el cumplimiento de los lineamientos establecidos por la institución res-
ponsable de los vestigios arqueológicos.

ADN antiguo desde una mirada integral

La interpretación de los datos genéticos debe incorporar la información 
histórica, arqueológica, antropológica y cultural de las comunidades 
involucradas. Esto no sólo enriquece la interpretación de los resultados, 
sino que también valida diferentes formas de conocimiento y contribuye  
al desarrollo de una ciencia multidisciplinaria. Debido a esto, los proyectos 
de investigación deben contar con la aprobación de los comités institucio-
nales, donde se evalúe tanto la composición multidisciplinaria del equipo 
como el enfoque interdisciplinario del estudio, con el fin de garantizar  
una interpretación adecuada de los resultados obtenidos. Asimismo, resulta 
fundamental integrar asignaturas que incluyan temas de adna, conceptos 
básicos de biología molecular y bioinformática, enfocados en el análisis y 
estudio del adna, en los planes de estudio de las universidades que forman 
arqueólogos o antropólogos; de no ser posible, se recomienda desarrollar 
capacitaciones teórico-prácticas para fortalecer la formación académica.

Muestreo responsable

El análisis de adna requiere pulverizar fragmentos óseos o dentales, por 
lo que se recomienda aplicar enfoques que reduzcan el daño físico a los 
restos. Dado que la conservación del patrimonio debe ser una prioridad, 
los estudios deben justificar científicamente la cantidad de muestra reque-
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rida (Harney et al. 2021). Se sugiere realizar fotogrametría para generar 
modelos tridimensionales que permitan conservar un registro digital del 
fragmento óseo que será destruido. Asimismo, los arqueólogos o antro-
pólogos deben prever a los laboratorios de material óseo suficiente para 
permitir la estandarización de los métodos, así como la realización de 
replicas técnicas y biológicas que validen los resultados obtenidos. De esta 
manera, se evita que la limitación en la cantidad de muestra comprometa 
la veracidad o reproducibilidad de los análisis. Asimismo, resulta funda-
mental desde la formación universitaria garantizar la transmisión de los 
cuidados mínimos necesarios para prevenir contaminación durante las 
etapas previas al envío de muestras al laboratorio donde serán procesadas.

Justificación científica

Toda intervención destructiva debe fundamentarse en objetivos científicos 
sólidos, pertinentes y previamente evaluados por comités institucionales y 
especialistas interdisciplinarios. Esta exigencia contribuye a minimizar el 
uso innecesario de restos humanos en estudios redundantes o de escasa 
relevancia científica (Mays et al. 2013; Pääbo et al. 2004), así como a garan-
tizar que los laboratorios reciban la cantidad de muestra necesaria para 
obtener resultados satisfactorios y reproducibles. Se recomienda elaborar 
protocolos de investigación que integren la normativa ética y de biosegu-
ridad necesaria para trabajar con material óseo antiguo.

Acceso a la información

La apertura de datos, siempre que se respeten los derechos culturales, 
favorece la verificación y reproducibilidad científica. Sin embargo, el acceso 
debe estar regulado por mecanismos que protejan la información sensible 
de los grupos involucrados, como los principios CARE (Collective Benefit, 
Authority to Control, Responsibility, Ethics) (Claw et al. 2018; Carroll et al. 
2020; Hudson et al. 2020). En los convenios específicos de los proyectos 
relacionados con individuos antiguos debe establecerse claramente cómo 
se manejarán los datos genéticos obtenidos durante la investigación. En 
caso de que el alcance del proyecto se amplíe más allá de lo inicialmente 
propuesto, será necesario convocar a las distintas disciplinas involucradas 
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para deliberar y tomar, por consenso, la decisión que implique el menor 
riesgo o afectación posible para las comunidades indígenas actuales.

Divulgación responsable

Los hallazgos genéticos no deben interpretarse de forma aislada, sino 
contextualizarse con la información arqueológica, histórica y lingüística 
disponible. Este enfoque interdisciplinario permite evitar interpretaciones 
simplistas sobre identidad, migración o pertenencia cultural (Pickrell y 
Reich 2014). Se promueve el respeto e integración de todas las áreas es-
pecializadas para producir interpretaciones más completas y éticamente 
fundamentadas.

Esta visión también es esencial en la difusión de los resultados, las 
cuales deben evitar narrativas que refuercen visiones racistas o deter-
ministas del pasado. Una comunicación científica responsable implica 
reconocer el impacto que estos hallazgos puedan tener en la percepción 
pública de determinados grupos humanos (Fuentes 2019; TallBear 2013). 
Por ello, la divulgación de los resultados debe realizarse de acuerdo con 
la información consensuada entre las áreas involucradas y con el crédito 
correspondiente (Menéndez et al. 2025). En el caso de proyectos inter-
disciplinarios, esta responsabilidad incluye mencionar explícitamente la 
colaboración institucional y la participación de cada disciplina, de modo 
de reforzar la transparencia y la integridad del trabajo científico.

Marco jurídico y ético

lfmzaah

El análisis genético de restos humanos antiguos en México está estrecha-
mente vinculado al marco jurídico que regula el patrimonio arqueoló-
gico, especialmente la Ley Federal sobre Monumentos y Zonas Arqueológicos, 
Artísticos e Históricos (lfmzaah). Esta ley establece que todos los vestigios 
prehispánicos, incluidos los restos humanos, son propiedad de la Nación 
y asigna al Estado la responsabilidad de garantizar su conservación y un 
manejo ético y no lucrativo.

Sin embargo, su aplicación revela tensiones prácticas. La paleoge-
nómica, al requerir la extracción destructiva de muestras óseas, entra en 
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conflicto con los principios de conservación arqueológica y con criterios 
variables entre disciplinas e instituciones. Estas dinámicas pueden limitar 
la disponibilidad de muestras, dificultar la replicación científica o generar 
fricciones derivadas de procesos administrativos percibidos como lentos 
o poco claros.

Más allá del cumplimiento formal de permisos y dictámenes, la 
lfmzaah plantea preguntas fundamentales sobre quién tiene autoridad 
para decidir sobre los restos humanos antiguos y con qué objetivos. Por 
ello, cualquier proyecto de análisis genético debe considerar esta ley como 
un eje rector.

Normatividad para el manejo de restos óseos

Los Lineamientos generales para el manejo, destino y depósito de monumentos 
arqueológicos muebles son esenciales en investigaciones paleogenómicas  
con análisis destructivo, pues establecen un marco que prioriza la pre-
servación del patrimonio y exige criterios científicos transparentes. Al 
requerir conservación y trazabilidad en el manejo de los restos, promue-
ven un diálogo interdisciplinario equilibrado y fortalecen la correspon-
sabilidad entre arqueología, bioantropología y genética. No obstante, 
también evidencian tensiones entre la obtención de datos genómicos y  
la conservación material de los restos, ya que la paleogenómica implica la  
destrucción parcial de muestras. Aunque los lineamientos buscan mini
mizar el impacto mediante muestreos reducidos y documentación rigu-
rosa, su implementación ha generado dinámicas restrictivas, como retiros 
injustificados de muestras que afectan la colaboración y perjudican el 
trabajo de laboratorios especializados, lo cual limita la continuidad y 
calidad de las investigaciones.

Conclusiones

El estudio genético de esqueletos humanos antiguos constituye una herra-
mienta poderosa para comprender el pasado biológico, social y cultural 
de las poblaciones. Sin embargo, este tipo de investigación conlleva im-
portantes responsabilidades éticas que deben ser abordadas con rigor y 
sensibilidad. La obtención, procesamiento, análisis e interpretación de los 
resultados deben realizarse dentro de un marco que respete la dignidad 
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de los individuos estudiados, considere los derechos e intereses de las co-
munidades indígenas contemporáneas vinculadas y minimice el daño al 
patrimonio arqueológico. Es fundamental garantizar la transparencia en 
los procesos de toma de decisiones, revisión por comités institucionales y 
comunicación responsable de los hallazgos. El análisis de restos óseos con 
técnicas moleculares debe ser aprobado por una institución que regule 
la investigación del patrimonio. En México, esta función corresponde al 
Consejo de Arqueología del Instituto Nacional de Antropología e Historia 
(inah). Sólo mediante un enfoque ético e interdisciplinario es posible 
avanzar hacia una ciencia reflexiva y socialmente comprometida.
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