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Paleogenomics and bioarcheology in Mexico

ABSTRACT: Ancient DNA has become an important tool for bioarchaeological research. Advances in
laboratory and sequencing methods now make it possible to recover complete genomes from ancient
human remains. The application of paleogenomics methods to the abundant cultural patrimony of
Mexico holds great promise for addressing many questions of bioarcheological interest such as the
study of ancient population diversity and paleopathology, among others. However, the study of
ancient DNA is inherently destructive and has irreversible consequences for the sustainable mana-
gement of cultural resources. In this paper we present a brief overview of the history of ancient DNA
research and its application to Mexican bioarchaeology. We also discuss some of the ethical concerns
surrounding destructive sampling and provide recommendations for conducting ethical and sustai-
nable research with human skeletal remains in Mexican and Latin American contexts. We conclude
with our thoughts regarding the future of the field of paleogenomics in Mexico.
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INTRODUCCION

El ADN antiguo (ADNa) es el material genético que sobrevive en restos orga-
nicos recuperados de contextos arqueoldgicos, histéricos o paleontolégicos.
A pesar de que el estudio del AbNa comenzé hace méas de 30 afios [Hage-
Iberg et al. 2015], en la dltima década se ha visto un crecimiento explosivo
del campo. Esto se debe en gran medida al desarrollo de las tecnologias de
secuenciacién masiva y avances en métodos para muestrear, aislar y cap-
turar el ADN preservado en especimenes antiguos. Estos avances han dado
pie al desarrollo de la paleogenémica, campo que se enfoca en reconstruir y
analizar genomas completos y parciales de restos arqueolégicos humanos
y no humanos [Sarkissian et al. 2015].

Durante las tres tiltimas décadas se han llevado a cabo investigaciones
antropolégicas alrededor del mundo que han muestreado restos esqueléti-
cos humanos utilizando, aproximaciones basadas en el andlisis del AbNa y
recientemente de la paleogenémica, lo cual ha fomentado que dichas apro-
ximaciones se conviertan en parte integral de las investigaciones interdisci-
plinarias que abordan preguntas de interés antropolégico, historico y bioar-
queologico. Algunas aplicaciones de la paleogenémica en la bioarqueologia
incluyen el uso de los datos genémicos para trazar procesos migratorios
antiguos [Barquera et al. 2020; Raghavan et al., 2015], confirmar diagnos-
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ticos paleopatolégicos [Schuenemann et al. 2018], estudiar la evolucién de
microbios patogénicos o comensales [Bravo et al. 2020], reconstruir la dieta
[Jensen et al. 2019], estudiar procesos de domesticacién y coevolucién [Va-
llebueno et al. 2016], y determinar el sexo o las relaciones de parentesco
entre individuos en contextos mortuorios [Sanchez et al. 2019].

La aplicacién de la paleogendmica al estudio del abundante patrimonio
cultural de México representa una gran oportunidad para enriquecer los
estudios arqueoldgicos y antropoldgicos en América Latina. El estableci-
miento de laboratorios nacionales especializados en paleogenémica, con la
infraestructura requerida para la recuperacién de aApNa y la capacitacién
de recursos humanos locales en metodologias de laboratorio y analisis de
datos, ha sentado los cimientos para el desarrollo de una paleogenémica
local capaz de liderar estudios nuevos y colaborar de forma equitativa con
centros de investigacion en el extranjero. No obstante, la obtencién de AbNa
es un proceso laborioso, costoso y destructivo, por lo tanto, tiene conse-
cuencias irreversibles para la preservacién de las colecciones esqueléticas
y el manejo ético y sustentable del patrimonio cultural. Por esta razén es
fundamental desarrollar colaboraciones interdisciplinarias entre los labora-
torios de paleogendmica y el Instituto Nacional de Antropologia e Historia
(INAH) que fomenten un balance entre la importancia de la investigacion
y la necesidad de proteger el patrimonio cultural de México. Debido a
esto, las investigaciones interdisciplinarias que utilicen aproximaciones de
ADNa deben estar guiadas por tres principios basicos: 1) planteamiento de
preguntas de investigacion bien definidas; 2) estrategias de muestreo que
respondan directamente a los objetivos del estudio, y 3) minimizar la des-
truccion de los restos 6seos [Austin et al. 2019; Fox et al. 2019; Prendergast
et al. 2018].

En las siguientes paginas presentamos un breve resumen de la his-
toria del campo del ADN antiguo, desde sus comienzos hasta la era de la
Paleogenémica. Hacemos énfasis en el uso del ApNa en la antropologia y
destacamos ejemplos de estudios de aApNa realizados en México, que han
generado nueva informacién sobre las dindmicas poblacionales antiguas y
la presencia de enfermedades infecciosas en el pasado. Finalmente, discu-
timos la necesidad de una cultura ética en la investigacion paleogenémica,
especialmente con relacién a las practicas de muestreo sustentable, la des-
truccion de los restos 6seos, y las politicas de repatriacién y devolucion de
muestras. Concluimos con una reflexién sobre el futuro de la paleogenémi-
ca en México.
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HISTORIA BREVE DEL ADN ANTIGUO:
DESDE AMPLICONES HASTA GENOMAS COMPLETOS

Los primeros intentos de obtener ADN de restos organicos antiguos se lle-
varon a cabo hace mas de 30 afios. En 1981, Wang y compania recuperaron
ADNa del cuerpo preservado de una mujer china de 2 000 afios de anti-
gliedad [Wang et al., 1981]. Posteriormente, Higuchi y colaboradores [1984]
obtuvieron ApNa de los restos preservados de un cuagga, una cebra extinta
[Higuchi et al.1984]. Posteriormente se publicaron estudios de AbNa huma-
no aislado de una momia egipcia [Pddbo 1985] y de tejido cerebral humano
de 8 000 afos de antigtiedad [Doran et al. 1986]. En 1989, Hagelberg y com-
pafifa demostraron que el ADNa también se preserva en restos esqueléticos,
aunque en muy pocas cantidades y en condiciones de extrema fragmenta-
cién [Hagelberg et al. 1989]. A pesar de las limitadas capacidades tecnologi-
cas de la época, estos primeros estudios establecieron el gran potencial del
ADNa para las futuras investigaciones evolutivas y arqueolégicas [Hagel-
berg et al. 2015; Padbo 1989].

La invencién de la reaccion en cadena de la polimerasa (PcRr), la cual
permite amplificar millones de copias de fragmentos de ADN a partir de
una sola molécula [Saiki et al. 1988], impulsé el rapido desarrollo del campo
del ApNa en la década de los noventa. Combinando la Pcr con la secuen-
ciacién Sanger [Sanger et al. 1977] fue posible recuperar fragmentos cortos
de apNa de entre 50 y 200 pares de bases (pb). Estos fragmentos se solapan
para ensamblar secuencias de hasta miles de pb. Debido a la mala preserva-
cién del ADNa, las investigaciones de esta época se enfocaron en recuperar
fragmentos del genoma mitocondrial, el cual se hereda por la linea materna
y se encuentra en mayores cantidades en los tejidos antiguos que el ADN
nuclear [Giles et al. 1980]. Asi se llevaron a cabo los primeros estudios de
poblaciones humanas antiguas en contextos arqueolégicos del continente
americano [Stone et al. 1993] y el Pacifico [Hagelberg et al. 1993].

El estudio del apNa del Neandertal a finales de los noventa [Krings
et al. 1997] permiti6 establecer estindares para prevenir la contaminaciéon
y asegurar la autenticidad de los resultados de apna [Cooper et al. 2000].
Los criterios de autenticidad de ApNa actualmente establecidos son: 1) la
separacion fisica de dreas de trabajo para procedimientos preamplificacion
y postamplificacién por PCR; 2) la inclusion de controles negativos en cada
paso del procesamiento de muestras antiguas en el laboratorio; 3) la exami-
nacién de la conducta molecular apropiada del ADN recuperado: los tama-
fos de los fragmentos de AbNa deben ser pequeiios, entre 50-150 pb, debi-
do a los procesos de degradacién y deben tener marcas caracteristicas de
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dafo (figura 1), 4) la cuantificacién de la cantidad de ApNa recuperado; 5)
la estimacion de posible contaminacion, y 6) el requerimiento de reprodu-
cibilidad o replicaciéon independiente de los resultados obtenidos [Cooper
et al. 2000; Llamas et al. 2017; Orlando et al. 2021].

— — ADN
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Posicion nucleotidica Pasicion nucleotidica

IE' Ausencia de patron de dafio Patrén de dafio caracteristico de ADNa
caracteristico de ADNa

Figura 1. Perfil de dafio caracteristico de ADNa. a) La estimacién del patrén de dafio
del ADNa parte de la obtencién de secuencias de pNaa de un resto arqueolégico
por método de NGs. Estas secuencias pueden estar constituidas por ADN endégeno
(en menor proporcioén) o ADN contaminante (mayor proporcién). La estimacién del
patrén de dafio se obtiene a través del alineamiento de estas secuencias con un ge-
noma de referencia del organismo de interés. b) y c) El eje de x” indica la posicién
nucleotidica de la secuencia, que va en direccién 5 a 3’ (del lado derecho) y direc-
cién 3" a 5’ (lado izquierdo). El eje de “y” indica la frecuencia de las modificaciones
en las bases de las secuencias de ApNa: el cambio de la base nucleotidica citosina
(c) por timina () (linea color negro) y los cambios de la base nucleotidica guanina
(G) por adenina (A) (linea color gris). La estimacién del patrén de dafio de ApNa se
puede obtener a través de diversos programas bioinformaticos.

Fuente. Miriam Bravo Lépez.

La llegada de las tecnologias de secuenciacién masiva en el 2005, tam-
bién conocidas como secuenciacion de segunda generacién o NGs, por sus
siglas en inglés, revoluciono el campo del ApNa e inauguré la era Paleogeno-
mica [Sarkissian ef al. 2015]. Mientras que los métodos basados en PcRr s6lo
podian producir copias de un fragmento de ADNa proveniente de una sola
molécula a la vez, los secuenciadores de NGs son capaces de sintetizar las
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secuencias de miles de moléculas simultdneamente. Esto incrementa la can-
tidad de secuencias que se pueden generar de una sola corrida, reduciendo
el tiempo y costo total del proceso de secuenciacion [Goodwin et al. 2016].

Utilizando los métodos de NGs, en el 2010 se publicé el primer genoma
completo de un humano antiguo, recuperado del cabello de un hombre
que vivié hace 4 000 afios en Groenlandia [Rasmussen et al. 2010]. Este gran
logro fue seguido de otros, como la secuenciacién del genoma completo del
Neandertal [Green et al., 2010] y el descubrimiento de una nueva especie de
hominidos —los denisovanos— identificados exclusivamente por medio
del aApNa [Krause et al. 2010: Reich et al. 2010]. Los métodos de NGs también
permitieron una mejor caracterizacién de los patrones de dafio inherentes
al ApNa y facilitaron la secuenciacién de muestras demasiado fragmenta-
das para la amplificacion exitosa por medio de pcr [Briggs et al. 2007].

Durante este periodo también hubo grandes avances en las metodo-
logias de laboratorio. Se descubrié que el ADNa se preserva mejor en ele-
mentos 6seos densos como la porcién petrosa del hueso temporal [Gamba
et al. 2014; Pinhasi et al. 2015] y se mejoraron las técnicas de muestreo para
dientes, calculo dental y huesos largos [Damgaard et al. 2015; Llamas et al.
2017]. También se desarrollaron protocolos de extraccién de ApNa capa-
ces de aislar fragmentos muy pequefios de ApNa (hasta 25 pb) y de remo-
ver sustancias inhibidoras o contaminantes [Dabney et al. 2013; Glocke et
al. 2017]. Por ultimo, el uso de métodos para transformar los extractos de
ADNa en genotecas (también conocidas como librerias), combinado con el
desarrollo de técnicas para enriquecimiento y captura, han permitido la re-
cuperacién de fragmentos de AbNa enddgeno o de agentes patogénicos en
muestras mal preservadas o con altas proporciones de ADN moderno con-
taminante (figura 2) [Horn 2012; Orlando et al. 2021]. Todos estos avances
han sido acompafados por mejoras en los procesos bioinformaticos para
manejar la gran cantidad de datos generados por las plataformas de NGs y
el desarrollo de métodos estadisticos para lidiar con la degradacién y dafio
inherentes al ApDNa [Peltzer et al. 2016; Slatkin 2016].
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Figura 2. Proceso de enriquecimiento de ADN antiguo de agentes patogénicos me-
diante el uso de sondas. Las sondas se adhieren tinicamente al ADN del patégeno de
interés permitiendo la remocién de ADN contaminante o endégeno.

Fuente: Gilberto Martinez Vicentini y Maria Nieves-Colén.

Mediante la combinacién de estas poderosas herramientas, se han se-
cuenciado miles de genomas completos recuperados en contextos arqueo-
l6gicos y paleontolégicos de hasta un millén de afios de antigiiedad [Valk
et al., 2021] y de casi todas partes del mundo; aunque con una mayor pre-
ferencia por restos arqueoldgicos de Europa [Hofreiter et al. 2015]. Se han
estudiado temas que se pensaban imposibles hace s6lo una década, como,
por ejemplo, la diversidad genética de hominidos del Pleistoceno [Meyer
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et al. 2016], la evolucién del microbioma humano [Warinner et al. 2015] o
la caracterizacion de agentes patogénicos relacionados con epidemias an-
tiguas como la peste negra y la tuberculosis prehispanica [Bos et al., 2019].
A pesar de que se contintian utilizando los métodos de Pcr y Sanger, la
secuenciacién por NGs y las técnicas de enriquecimiento se han convertido
en estandar en el campo del apNa [Orlando et al. 2021]. La era de la paleo-
genémica lleg6 para quedarse.

APLICACIONES DEL ADNA Y LA PALEOGENOMICA
A LA BIOARQUEOLOGIA EN MEXICO

Estudios de historia poblacional humana

En México el apNa se ha utilizado como herramienta para reconstruir di-
versos aspectos de las sociedades prehispanicas, incluyendo la estructura
poblacional, la composicién étnica y las costumbres funerarias. Entre los
primeros estudios de apNa llevados a cabo en México se encuentran los tra-
bajos pioneros de Vargas Sanders y colaboradores [1989, 1995, 1996], quie-
nes demostraron la preservacién de acidos nucleicos en restos esqueletales
humanos de 650 a 750 afios de antigliedad excavados en un sitio arqueo-
légico de Iztapalapa, Ciudad de México. Estos primeros estudios (cuadro
1) fueron el precedente para otros que buscaban investigar la diversidad
mitocondrial de poblaciones antiguas del norte de México [Morales et al.
2017], la cuenca de México y areas limitrofes [Aguirre et al. 2017; Kemp et
al. 2005; Mizuno et al. 2017; Morales et al., 2019; Solérzano et al. 2011], la
costa del Pacifico [Roman et al. 2015] y la regiéon Maya hacia el sur del pais
[Gonzalez Oliver et al. 2001; Merriwether et al. 1997; Ochoa et al. 2016]. En
su gran mayoria estas investigaciones buscaron reconstruir la historia po-
blacional de los antiguos centros urbanos de México (para una discusién
detallada sobre los estudios de ApbNa en Mesoamérica véase [Roca-Rada et
al. 2020]).
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Cuadro 1. Estudios de ADN antiguo en sitios prehispanicos mesoamericanos

Tula

Copan

Xcaret
Tlatelolco

Tlatelolco

Pre-Azteca
Post-Azteca

Hoyo
Negro

Teopanca-
ZCo

Pericues,
Piedra
Gorda

Sierra Tara-
humara

130

24

23

14

10
15

29

88

65

57

30
60

55

No determinado

13

21

30
20

21

88

17

12

18

14

40
13

700-1250
d.C.

700-1300
d.C.

600-1521
d.C.

1325d. C.

1454-1457
d.C.

1240-1541
d.C.

~10,500 a.
C.

200-550 d.
C.

800-300 d.
C.

~1500d. C.

Si

Si

Si

195

Vargas
Sanders et
al. 1996
Merri-
wether ef
al. 1997
Gonzalez
Oliver et al.
2001
Kemp et al.
2005

De La Cruz
et al. 2008

Mata Mi-
guez et al.
2012

Chatters et
al. 2014
Alvarez

Sandoval

etal. 2015

Raghavan
et al. 2015
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=00 9(')0 3 No Lugo et al.
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Ciebo), | 2 |99 T |! C.
Tenosique
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to Huiman-| 1 110 0 | o 7009004
. C.
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. Aguirre
Teotihua- 150 | 5o | o5 | 14 | 3 300'(7300 d. No Samudio
can : et al 2017
Jicaroy La 800-1250
Cascabel 4 0 3 1 0 d.C. Morales
Paquiméy [ | o | 5 | 5 |, | 12001450 Noo A al.
Convento d.C.
Saki Tzul 2 0 0 0 2 | ~5300a.C. Posth et al
th et al.
Mayahak Si 08
Cab Pek 1 0 0 0 1 | ~7300a.C. 2018
1350-1519
Tlatelolco 11 55 | 18 9 18 d.C. Morales
Si Arce et al.
Cholula | 12 | 42| 42| 16 |0 243'1500 2019
Cueva
del Terror 1000BP-550 . Verdugo et
deMedi- | M [ M2 1[0 d.C. St al., 2020
anoche

Fuente: Miguel Angel Contreras-Sieck
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Por ejemplo, en una serie de estudios asociados al proyecto “Teotihuacan:
élite y gobierno”, Alvarez-Sandoval y colaboradores [2015] caracterizaron un
fragmento de 149 pb del genoma mitocondrial de 29 individuos enterrados en
Teopancazco, un conjunto residencial en la periferia de la ciudad de Teotihuacan
[Alvarez et al. 2015]. Esta investigacion encontré una alta diversidad de linajes
mitocondpriales en la poblacién de Teopancazco que se mantiene constante a
través del tiempo, desde la etapa mds temprana de ocupacion (Tlamilolpa:
150-350 d. C.) hasta la mas tardia (Xalolpan: 350-550 d. C.). En este estudio
también analizaron el ADN mitocondrial de individuos enterrados durante
el periodo transicional, el cual se caracteriza por la apariciéon de nuevas cos-
tumbres funerarias como el enterramiento de individuos decapitados, en su
mayoria adultos masculinos provenientes de zonas circundantes a Teotihuacan
y la costa del golfo. Los linajes mitocondriales encontrados en este periodo
se diferencian de aquellos observados en las otras dos etapas (Tlamilolpa y
Xalolpan). Estos hallazgos son consistentes con la evidencia arqueoldgica, la
cual sugiere que los conjuntos residenciales periféricos al centro urbano de
Teotihuacan eran de cardcter multiétnico y multicultural [Manzanilla 2015].

En el estudio de Alvarez-Sandoval y colaboradores también se utilizé
el ApNa para identificar el sexo de 16 infantes encontrados en el sitio de
Teopancazco. Gracias a esta identificacion se descubrié que, en una de las
fosas con individuos decapitados, los infantes masculinos y femeninos esta-
ban posicionados en lados opuestos de la tumba. Este hallazgo sugiere una
posible relacién entre el sexo del infante y el tipo de enterramiento [Alvarez
et al. 2014, 2015].

El ApNa también se ha utilizado para caracterizar las dindmicas poblacio-
nales e investigar las costumbres funerarias de comunidades prehispanicas en
otros centros urbanos como Xaltocan [Mata ef al. 2012], Cholula y Tlatelolco [De
la Cruz et al. 2008, Morales ef al. 2019]. En el caso de Xaltocan, Mata-Miguez
y colaboradores documentaron un cambio dréstico en los linajes mitocon-
driales de individuos enterrados en conjuntos residenciales habitados antes
y después de la conquista Azteca. Esto sugiere que el imperialismo Azteca
propicié grandes cambios demogréficos y genéticos, tanto en la ciudad-estado
de Xaltocan como en otras partes de la cuenca de México. En un estudio mas
reciente, Morales Arce y colaboradores [2019] caracterizaron la diversidad
genética de las poblaciones prehispanicas de Cholula y Tlatelolco. Esta inves-
tigacién encontré que, aunque la evidencia arqueolégica indica similitudes
entre la arquitectura y cultura material de Teotihuacan y Cholula durante el
periodo clasico (250-600 d. C.) existe una gran diferenciacién en la diversidad
mitocondrial de las poblaciones prehispéanicas de Cholula y Teopancazco.
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Otra contribucién notable de este estudio fue la determinacion del sexo
de 15 infantes encontrados en contextos de sacrificio ritual en Tlatelolco. Los
analisis demostraron que el 83% de las victimas eran nifias. Este hallazgo
contrasta con un estudio previo de ApNa el cual encontré que la gran mayo-
ria de los individuos sacrificados en el templo R de Tlatelolco eran infantes
masculinos [De la Cruz et al. 2008]. Morales Arce y colaboradores sugieren
que esta discrepancia podria reflejar la variedad de costumbres funerarias
de Tlatelolco, donde diferentes rituales podrian requerir distintos tipos de
victimas. De forma similar, la aplicacién de la paleogenémica ha provisto
nueva evidencia sobre el sexo de victimas seleccionadas para el sacrificio
ritual en otros contextos arqueolégicos de Mesoamérica, como, por ejemplo,
en la Cueva del Terror de Medianoche en Belice [Verdugo et al. 2020].

Por otra parte, el poblamiento de América también ha sido uno de los
temas de interés antropoldgico donde las aproximaciones paleogendmi-
cas han contribuido con nueva informacién. En México, varios estudios
se han enfocado en los debates con respecto a la temporalidad, el niimero
de migraciones, y la poblacién ancestral segiin propuesta por el modelo
paleoamericano. A partir del andlisis de la morfologia craneal, el modelo
paleoamericano sugiere que el poblamiento del continente americano fue
llevado a cabo por dos grupos genéticamente distintos: los primeros pa-
leoamericanos, seguido por los ancestros de los grupos nativo americanos
actuales [Gonzalez José et al. 2003].

El primer aporte de la paleogendmica a este debate corresponde al ana-
lisis de los restos humanos de “Naia”, una mujer adolescente que vivié
hace aproximadamente 12 000 afios y cuyos restos fueron recuperados del
cenote de Hoyo Negro en la Peninsula de Yucatdn. Los analisis de ApDNa
permitieron identificar que “Naia” llevaba el haplogrupo mitocondrial b1
[Chatters et al. 2014]. Actualmente, este haplogrupo se encuentra con alta
frecuencia en poblaciones indigenas de América del Sur, lo cual contrasta
con la asignacién de los restos de “Naia” al grupo paleoamericano a partir
de su morfologia craneofacial, y evidencia la complejidad de la dispersion
y evolucion de los primeros pobladores de América. Més atin, Raghavan y
colaboradores [2015] exploraron la hipétesis del modelo paleoamericano
mediante la obtencién de datos genémicos antiguos a partir de restos hu-
manos pertenecientes a dos poblaciones que se afirma son “relictos” de los
paleoamericanos: seis individuos pericties del periodo histérico de Piedra
Gorda en Baja California con aproximadamente 800 a 300 afios de antigiie-
dad y 11 individuos fueguinos de la Patagonia datando del siglo x1x. Las
comparaciones con poblaciones nativas americanas modernas y con ADNa
obtenido de dos momias prehispanicas de la Sierra Tarahumara revelaron
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que los individuos paleoamericanos se agrupan dentro de la diversidad na-
tiva americana. Especificamente los pericties y las dos momias mostraron
mayor afinidad genética con los tarahumaras (raramuri) y huicholes del
norte de México, y con los nahuas centrales contemporaneos. Estos resul-
tados son consistentes con una tinica migracién inicial de todos los nativos
americanos y la posterior diversificacién dentro del continente americano
de una rama norte y sur hace aproximadamente 13 000 afios [Raghavan et
al. 2015].

Estudios de paleopatologia

La historia de movimientos poblacionales prehispanicos en México, sus
grandes y densamente poblados centros urbanos antiguos, asi como las
ricas colecciones arqueoldgicas que han sobrevivido hasta hoy, hacen de
este pais un lugar idéneo para estudiar las dinamicas evolutivas de los pa-
téogenos humanos. La deteccion de ApNa de patdgenos y la secuenciacion
de sus genomas permiten identificar agentes infecciosos, confirmar diag-
nosticos paleopatolégicos, datar la antigiiedad del patégeno, reconstruir
cambios temporales en su diversidad y estudiar los origenes zoonéticos
de las enfermedades humanas [Bos et al. 2019]. Varios estudios recientes
ilustran la utilidad de la paleogenémica para investigar la filogeografia y
las dindmicas evolutivas de los patégenos antiguos en contextos arqueolo-
gicos de México [Barquera et al. 2020; Bravo et al. 2020; Guzman et al. 2020;
Vagene et al. 2018].

Los primeros acercamientos en la identificacion del ApNa de patégenos
en México se basaron en el uso de la técnica de PCR para recuperar seg-
mentos cortos del genoma exclusivos de ciertos patdégenos. Varios estudios
utilizaron esta técnica para analizar los restos esqueletales de individuos
con lesiones indicativas de tuberculosis y treponematosis excavados en
contextos arqueoldgicos de Pajones, Zacatecas, y Tamtoc, San Luis Potosi.
En el primer estudio, Martinez Mora y colaboradores [2014] amplificaron
un marcador caracteristico del complejo de Mycobacterium tuberculosis, el
elemento de insercién 156110, en un individuo de Pajones que presentaba
lesiones indicativas de tuberculosis extrapulmonar. Por otra parte, Steffani
Vallejo [2014] logré amplificar otro marcador de M. tuberculosis (1s1081) en
un individuo de Tamtoc. Sin embargo, la autenticidad de los resultados ob-
tenidos por estos estudios es cuestionable dado que estos dos elementos de
inserciéon comparten identidad de secuencia con micobacterias ambientales
[Garfias 2016; Miiller et al. 2015].
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La investigacion paleogendmica en México también ha contribuido al
estudio de las enfermedades treponémicas o treponematosis, que incluyen
cuatro sindromes o presentaciones clinicas causadas por subespecies de
Treponema pallidum: la sifilis venérea (T.p. pallidum), la frambesia (T.p. per-
tenue), el bejel o sifilis endémica (T.p. endemicum) y la pinta (T.p. careteum).
Tres de las cuatro subespecies de treponemas (T.p. pallidum, T.p. pertenue y
T.p. endemicum) causan lesiones 6seas y son detectables en restos esquelé-
ticos humanos. A pesar de que estas enfermedades se han estudiado por
décadas, los origenes y la distribucién global antigua de estas tres subes-
pecies contintian siendo debatidos. La similitud genética entre subespecies
de treponemas y el solapamiento de sus presentaciones clinicas dificulta su
estudio en contextos modernos y antiguos [Mulligan et al. 2008; Noordhoek
et al. 1990].

La evidencia bioarqueoldgica de treponematosis hallada en contextos
prehispanicos y coloniales de México ha sido extensamente documentada
e investigada [Mansilla et al. 1995, 2005; Marquez et al. 2015; Molto 2005;
Salas 1982]. Mansilla y Pijoan [2005] analizaron las colecciones esqueletales
de nueve sitios arqueolédgicos de varios estados de México datando del 900
a. C. hasta el 1520 d. C.. Este estudio demostr6 la presencia de treponema-
tosis en el México prehispanico y encontré que las presentes enfermedades
incrementaron en frecuencia a partir del 1000 d. C. Algunos de los ejemplos
mas notables de enfermedades treponémicas fueron encontrados en indivi-
duos excavados en la cueva de la Candelaria en Coahuila (1100-1300 d. C.)
[Pineda et al. 2009]. En este sitio se recuperaron 116 craneos, de los cuéles 60
presentaban lesiones liticas con formacién de hueso reactivo en la béveda
craneal. Ademads, dos de los 60 craneos también presentaban caries sicca,
una lesién patognomonica de la infeccion treponémica [Pineda et al. 2009]
(figura 3).
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Figura 3. Caries sicca en dos crdneos humanos recuperados de la Cueva de la Can-
delaria.

Fuente: Pineda y colaboradores 2009 e INAH-DAF.

En el 2018, Schuenemann y colaboradores reconstruyeron los primeros
genomas antiguos completos de T. p. pallidum y T. p. pertenue a partir de los
restos 6seos de tres infantes enterrados en el convento de Santa Isabel en la
Ciudad de México entre los siglos xv11 y x1x. Hasta este momento, se pensa-
ba que era improbable recuperar genomas completos de T. pallidum antiguo
en restos esqueléticos humanos, ya que estudios anteriores identificaron
pocas espiroquetas en las lesiones ¢seas [Hunnius et al. 2007]. Schuenemann
y colaboradores [2018] también reportaron evidencia de un posible caso de
frambesia congénita, por tanto, una posible coocurrencia de la sifilis venérea
y la frambesia en contextos histéricos de la Ciudad de México. El diagnés-
tico diferencial de la sifilis venérea, la frambesia y el bejel, no es posible
considerando sélo la evidencia esquelética [Hackett 1976]. Por lo tanto, este
trabajo representa una gran contribucion al estudio de las treponematosis
antiguas, pues mediante la colaboracién cercana entre bioarquedlogos y ge-
netistas, la implementacién del muestreo paleopatolégico informado y los
métodos de paleogenémica, se logré la identificacion del patdgeno y de la
subespecie especifica de T. pallidum presente en estos casos.
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Recientemente, el estudio de Barquera y colaboradores [2020] recons-
truy6 otro genoma antiguo de T. p. pertenue a partir de restos 6seos de un
individuo de ancestria africana enterrado en el hospital colonial San José
de los Naturales de la Ciudad de México (1500-1700 d. C.). Este genoma
estd estrechamente relacionado con la cepa de T. p. pertenue identificada
previamente por Schuenemann y colaboradores [2018]. Ambos genomas
se agrupan filogenéticamente con cepas de T. p. pertenue que se encuentran
actualmente en Africa occidental, lo que plantea més preguntas sobre el
origen de este patdgeno y la direccionalidad de la transmisién durante la
era de la exploracién.

Otro ejemplo de investigacion interdisciplinaria, donde se combina
la paleogendmica y la paleopatologia es el estudio de Teposcolula Yucun-
daa, un sitio posclasico y colonial de la Mixteca Alta de Oaxaca [Spores
et al. 2007]. En Teposcolula, la investigacién bioarqueolégica de fosas con
enterramientos multiples excavados en la gran plaza revel6 una curva de
mortalidad catastréfica con una tasa irregularmente alta de fallecimientos
entre adolescentes y adultos jévenes [Warinner et al., 2012]. Dado que en
el andlisis paleopatoldgico no se encontré evidencia de trauma o infeccién
crénica, Warinner y compafifa concluyeron que estos individuos murieron
stubitamente debido a una infeccién viral, posiblemente durante la epide-
mia de cocoliztli de 1544-1550 d. C.

Para investigar mas a fondo la posible causa de la epidemia de cocoliztli,
Vagene y colaboradores [2018] extrajeron ADNa de la pulpa dental de 24
individuos excavados en la gran plaza de Teposcolula. Utilizando técnicas
paleogenémicas de vanguardia, incluyendo la secuenciaciéon masiva y el
enriquecimiento, en este estudio encontraron que 10 de los 24 individuos
resultaron positivos para Salmonella enterica. Con secuenciacién a mayor
profundidad, se logré reconstruir el genoma completo de S. enterica serovar
Paratyphi C, una subespecie de salmonella que infecta sélo a los humanos
y causa fiebre paratifoidea. A partir de este resultado, Vagene y colabora-
dores sugirieron que este patégeno pudo haber causado una o varias de
las epidemias documentadas en el registro etnohistérico. Sin embargo, los
sintomas de la fiebre paratifoidea no son consistentes con las descripciones
histéricas de cocoliztli, por lo que este estudio generé diversas controversias
[Zhang 2018]. Este patégeno, S. enterica serovar Paratyphi C, también fue de-
tectado en restos humanos antiguos que datan del periodo Neolitico hasta
la época Medieval en Europa y Asia [Haller et al., 2021; Key et al. 2020; Zhou
et al. 2018]. Esto sugiere que la fiebre paratofoidea surgi6 en el hemisfe-
rio oriental y fue introducida al continente americano durante la época del
contacto europeo [Zhou ef al. 2018]. De manera interesante, Bravo Lopez
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[2021] identifico el mismo serovar en una osamenta colonial excavada en el
centro de México, lo cual sugiere una amplia distribucién geografica para
este patégeno durante la época de la Nueva Espana.

En su mayoria, los estudios paleogendémicos de patdgenos se han enfo-
cado al andlisis de bacterias debido a que las infecciones bacterianas tienen
mayor probabilidad de dejar lesiones en el esqueleto e indicar su presencia
en el registro bioarqueolégico. No obstante, como queda demostrado con
el caso de S. enterica, los recientes avances en métodos paleogenémicos de
laboratorio y analisis también permiten la identificacién de patdégenos que
no dejan marcas esqueletales [Bos et al. 2019]. Esto se logra primordialmen-
te con la extraccién del AbNa preservado en la pulpa dentaria o en el calculo
dental; dichos adelantos han sentado las bases para la deteccién y el anali-
sis de los virus antiguos. En México, Guzman Solis y colaboradores [2020]
utilizaron esta técnica para identificar dos casos de parvovirus en indivi-
duos de ancestria africana enterrados en el Hospital San José de los Natu-
rales (el mismo hospital muestreado por Barquera y colaboradores [2020]).
Los analisis filogenéticos de esta cepa de parvovirus indican una relacién
cercana con un linaje viral africano lo cual sugiere que esta infeccién fue
introducida a México por medio del comercio transatlantico de esclavos.

Hasta el momento son muy escasos los estudios paleogenémicos de pa-
togenos humanos realizados por grupos de investigaciéon mexicanos [Bra-
vo et al. 2020; Guzman et al. 2020]. Sin embargo, estos estudios representan
un precedente para que la investigaciéon paleogenémica en México produz-
ca mas hallazgos novedosos e invaluables sobre la historia evolutiva de
las enfermedades infecciosas que circulaban en poblaciones antiguas de
Meéxico y que contintian contribuyendo a la carga global de enfermedades
actualmente.

HACIA UNA PALEOGENOMICA ETICA Y SUSTENTABLE:
EL MANEJO DE RESTOS ESQUELETALES HUMANOS

Indudablemente, la aplicacién de la paleogenémica a la bioarqueologia esta
revolucionando nuestro entendimiento sobre el pasado de formas novedo-
sas e inesperadas, sin embargo, estos avances en conocimiento requieren
la destruccién parcial o completa de restos esqueléticos antiguos, un re-
curso no renovable y patrimonio cultural de enorme significado que ade-
mas esta legalmente bajo resguardo y preservacion por parte del INAH. Més
aun, cuando un resto arqueoldgico organico (hueso, diente, calculo dental,
coprolito) es consumido por el proceso de muestreo, se pierden oportu-
nidades de obtener mas informacién sobre el mismo y la posibilidad de
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que futuras generaciones puedan llevar a cabo investigaciones aplicando
futuros avances tecnolégicos [Fox et al. 2019]. Por tanto, al igual que los ar-
quedlogos consideran las consecuencias de la excavacion destructiva sobre
la preservacion de los sitios antiguos [Harris 2006], los antropélogos y los
paleogenetistas deben construir espacios de didlogo donde se considere de
manera interdisciplinaria el impacto del muestreo paleogenémico de restos
humanos para la preservacion de las colecciones esqueléticas [Austin et al.,
2019; Fox et al. 2019]. Consideramos que la investigaciéon paleogendmica
con restos arqueoldgicos debe estar guiada por preguntas de investigacion
bien definidas y adherirse a tres principios basicos: 1) ética y respeto; 2)
colaboracién y consulta, y 3) sustentabilidad.

Etica y respeto:

Los restos humanos no son artefactos, son los vestigios de individuos o an-
cestros que podrian tener descendientes o hasta familiares que atin viven.
En paises como México, los restos forman parte del patrimonio cultural y
nacional de todos los ciudadanos [Gonzalez Sobrino ef al. 2011]. Por tan-
to, la investigacion con restos humanos debe llevarse a cabo con respeto
y considerar las perspectivas de diversas partes interesadas [Bardill et al.
2018]. En América Latina estas partes pueden incluir el estado, las institu-
ciones gubernamentales y museos que manejan el patrimonio cultural, las
comunidades indigenas o descendientes, el gremio cientifico y el ptiblico
en general, entre otros.

Antes de comenzar un estudio paleogenémico, es necesario entender
las leyes y regulaciones que rodean los restos humanos en el pais o comuni-
dad en el que se esta trabajando. Estas regulaciones pueden tener vigencia
a distintos niveles de organizacién y jerarquia. En el caso de México, el
INAH a través de la Ley Federal sobre Monumentos y Zonas Arqueolégicas,
Artisticos e Histéricos [1975] es el principal responsable de la custodia, pre-
servacion e investigaciéon que involucre el anélisis de restos humanos pro-
venientes de sitios arqueolégicos o contextos histéricos. Por otra parte, en
2019 el iINaH publicé los “Lineamientos generales para el manejo y resguar-
do de restos humanos” donde se estipulan las consideraciones para regular
la proteccion, el traslado, destino, depésito, seguridad y gestion de los res-
tos arqueoldgicos humanos en el territorio nacional. Estos lineamientos se
encuentran en la normateca interna del sitio web del INAH y representan un
primer paso para desarrollar protocolos éticos de investigaciones paleoge-
ndémicas con restos humanos antiguos, por ejemplo, uno de los requisitos
indispensables para realizar el muestreo de algtin resto arqueoldgico es su
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inscripcién ante el Sistema Unico de la Direccién del Registro Publico de
Monumentos y Zonas Arqueoldgicas e Histéricas. Las instituciones que se
encargan del cumplimiento de estos lineamientos son las Coordinaciones
Nacionales de Arqueologia y de Antropologia, la Direccién de Antropolo-
gia Fisica y los Centros INAH, asi como el Consejo de Arqueologia.

El Consejo de Arqueologia es un consejo asesor y regulador compuesto
por 13 funcionarios: un representante de cada direccién del iNaH (Salva-
mento Arqueoldgico, Registro Arqueolégico, Direccion de Estudios Arqueo-
l6gicos, Coordinaciéon Nacional de Conservacién del Patrimonio Cultural
y la Coordinacién Nacional de Arqueologia), cuatro representantes de los
centros regionales del INAH, tres académicos o investigadores y un presiden-
te designado. El Consejo de Arqueologia es el responsable de hacer cumplir
las regulaciones del INAH, incluidas las directrices generales antes men-
cionadas, a través de la aprobacién, supervision y regulaciéon de todos los
proyectos arqueoldgicos mexicanos [Ortega et al. 2011]. Si bien, el permiso
para realizar investigaciones no destructivas en colecciones arqueoldgicas
se deja a discrecion de la institucion que cura la coleccién, sélo el Consejo
de Arqueologia puede otorgar o denegar el permiso para los andlisis des-
tructivos de materiales arqueoldgicos, incluidos restos humanos, asi como
su exportacién internacional. El Consejo facilita la evaluaciéon de todas las
propuestas de investigacién que solicitan andlisis destructivos a través de
una junta de revision de investigadores externos. Aunque las propuestas se
revisan externamente, el Consejo toma la decision final sobre si las muestras
se pueden exportar o si se pueden realizar andlisis destructivos.

En otros paises como, por ejemplo, en Estados Unidos, la investiga-
cién bioarqueoldgica con restos esqueléticos de poblaciones indigenas debe
cumplir con las estipulaciones de leyes federales como la Native American
Graves Protection and Repatration Act (NAGPRA). Ademas, si los restos estan
afiliados a comunidades indigenas descendientes, éstos también son regu-
lados por las leyes y codigos de ética de los gobiernos tribales soberanos
[Claw et al. 2018]. Por tltimo, los museos o universidades que custodian los
restos tienen sus propias regulaciones y procesos de revision institucional
para la investigacion destructiva [Austin et al. 2019]. Es la responsabilidad
del investigador o investigadora entender quiénes son las partes interesa-
das en los restos esqueléticos humanos en cuestion y obtener los permisos
y consentimientos necesarios antes de comenzar un proyecto.

El manejo y estudio de restos humanos también debe tomar en cuen-
ta los posibles impactos de la investigacién para las comunidades descen-
dientes. Los datos genéticos y paleogendmicos pueden tener fuertes impli-
caciones para el entendimiento del pasado, la identidad y la autovisién de
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las comunidades [Gonzalez Sobrino et al. 2011]. Por ejemplo, los hallazgos
de la investigacion con ApNa pueden afectar nociones de identidad y per-
tenencia, revelar caracteristicas que pueden ser estigmatizantes (propensi-
dad a enfermedades) o entrar en conflicto con creencias ancestrales o ideo-
logias espirituales [Bardill et al. 2018].

Mas atn, la investigacion cientifica, especialmente los estudios gendmi-
cos, estan profundamente contextualizados por los diferenciales histdricos
de poder entre cientificos y sujetos. Muchas comunidades histéricamente
marginadas, como las poblaciones indigenas en Australia y Estados Uni-
dos, han sido victimas de practicas poco éticas o negligentes de parte de
la comunidad cientifica, que ha creado un clima de desconfianza, primor-
dialmente en lo que concierne al manejo de restos humanos o materiales
biolégicos [Claw et al. 2018; Guglielmi 2019; Phillips 2019]. Para evitar re-
producir estos esquemas de desigualdad, antes de comenzar un proyecto
de investigacién en paleogendmica se deben balancear y considerar sus po-
sibles impactos y consecuencias. Teniendo en cuenta que el AbDNa puede in-
fluir en la percepcién que las personas tienen del pasado y por consiguiente
de su relacién con el presente, la comunidad cientifica debe preguntarse:
¢Quiénes se reconocen como descendientes de los restos humanos analiza-
dos? ;Cuales son los potenciales beneficios del estudio versus sus posibles
consecuencias para las comunidades descendientes involucradas? ;Cual es
el beneficio del proyecto para la comunidad cientifica y el ptiblico en gene-
ral? ;Como se pueden reconciliar estos dos aspectos de manera equitativa?

En México hay actualmente pocas discusiones en torno a reclamos de
partes interesadas sobre restos humanos arqueoldgicos, que puede atri-
buirse al sentimiento de que la herencia mexicana pertenece a todos los
ciudadanos mexicanos y es una fuente fundamental de orgullo nacional.
Cucina [2013] explica que este patrimonio cultural compartido en el &mbito
nacional se debe en gran parte a la asimilacién durante la colonizacién y la
historia reciente de México, en comparacién con el borrado sistematico y el
genocidio que ocurrié durante la colonizacién europea de Estados Unidos
y Canadd. A pesar del sentimiento de patrimonio nacional que compar-
ten muchos mestizos e indigenas [Whittaker 2020], no se puede ignorar
que las regiones mas empobrecidas de México tienen poblaciones predo-
minantemente indigenas. El énfasis nacional en una identidad multicul-
tural compartida después de la Revolucién mexicana, combinado con las
crecientes disparidades de riqueza entre las areas rurales y urbanas, pudo
haber provocado la disoluciéon de las identidades de las minorias étnicas
[Lopez 2009]. Los grupos que pudieron haber reconocido la continuidad
con sus antepasados prehispénicos carecieron del poder colectivo para or-
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ganizar y expresar sus preocupaciones. Una encuesta a los habitantes de
Quintana Roo revel6 que los mayas que viven hoy en dia no sienten una
conexion significativa con los antiguos mayas y, por lo tanto, con los restos
esqueléticos encontrados en sitios arqueolégicos de la regién [Ortega Mu-
fioz 2010]. Sin embargo, Ortega Mufoz [2011] argumenta que podria de-
berse a décadas de mercantilizacion de los recursos culturales por parte del
gobierno nacional que ha condensado diversas herencias culturales en un
“bien de mercado”, eliminando vinculos significativos que pudieran haber
tenido los habitantes locales. Por lo tanto, aunque muchos mexicanos no
identifican los restos esqueléticos arqueoldgicos como sus antepasados, los
investigadores deben considerar las formas en cémo el discurso nacional y
la desigualdad de recursos pueden haber cortado las conexiones culturales
y espirituales que alguna vez se sostuvieron entre las poblaciones moder-
nas y antiguas.

Consultar y colaborar

La colaboracién y consulta aseguran que las investigaciones con aproxi-
maciones paleogendémicas consideren preguntas de relevancia y beneficio
mutuo para las diversas partes interesadas [Claw et al. 2018; Matisoo Smith
2019; Tackney et al. 2019]. Por consulta nos referimos a la accién de consi-
derar como consultores a representantes de las diversas partes involucra-
das en el estudio de los restos humanos, que puede incluir arqueélogos
y antropdlogos, curadores de museo, paleogenetistas, y miembros de las
comunidades descendientes o indigenas, entre otros. La consulta con estos
ultimos puede promover la creaciéon de lazos colaborativos a largo plazo
y potenciar proyectos futuros con un aporte comunitario. La comunidad
también puede contribuir al disefio del proyecto cientifico con perspectivas
locales, ayudando a formular preguntas e hipétesis de interés mutuo, pro-
porcionando informacién crucial sobre el contexto cultural, etnohistérico y
arqueolégico de los restos o ayudando a interpretar los datos y llegar a con-
clusiones informadas por su cosmovisién o experiencias locales [Claw et
al. 2018; Matisoo ef al. 2019; Tackney et al. 2019]. La colaboracién equitativa
entre comunidades e investigadores lleva a la construccion de competencia
cultural entre los cientificos, asegura el respeto mutuo y fomenta el inter-
cambio bidireccional de conocimiento e informacién; también puede llevar
al desarrollo de oportunidades educativas y de difusién, por consiguiente,
promover la creacion de capacidad local para la investigacion [Claw et al.
2018; Wade 2018].
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Esto ultimo es particularmente importante en el contexto de los es-
tudios paleogenémicos, los cuales usualmente se llevan a cabo mediante
colaboraciones internacionales debido a que requieren acceso a grandes
recursos tecnoldgicos y financieros. En su peor forma, las colaboraciones
reproducen los esquemas colonialistas e imperialistas de desigualdad e in-
equidad que han marcado la ciencia occidental [Avila 2018; Prendergast et
al. 2018]. Para contrarrestar, es importante fomentar y apoyar la creacién de
capacidad mediante colaboracién equitativa y bidireccional con cientificos
y partes interesadas locales.

En el caso de México, es necesario entrenar estudiantes e involucrar a
las instituciones antropoldgicas y laboratorios locales en el proceso de in-
vestigacion, fomentar la transferencia de tecnologia y garantizar el acceso a
la informacién genémica generada, en lugar de utilizar estos recursos sola-
mente para exportar muestras antiguas [Claw et al. 2018]. La colaboraciéon
equitativa también tiene el beneficio de reunir equipos cientificos interdis-
ciplinarios los cuales, al contar con diversas experiencias y perspectivas, y
fomentar la consulta y colaboracién con las partes interesadas, estdn mejor
equipados para reconstruir el pasado de las poblaciones humanas de forma
holistica e integral [Downes 2019; Tackney et al. 2019].

Sustentabilidad

El proceso de obtener ApNa de restos esqueléticos humanos requiere la des-
truccion de dientes, huesos y otros tejidos antiguos. Aunque esto represen-
ta una pérdida irreversible para el patrimonio cultural, la paleogenémica
sustentable busca el balance entre minimizar la destruccién, maximizar el
potencial beneficio del descubrimiento cientifico, y salvaguardar los restos
para investigaciones futuras, asi que es necesario tener un estrecho vinculo
entre la estrategia de muestreo y la pregunta de investigacion [Fox et al.
2019; Prendergast et al. 2018]. Antes de destruir una muestra histérica o
arqueolégica, el investigador debe preguntarse: ;Qué informacion proveen
los datos genéticos que no puede obtenerse con otros métodos no destruc-
tivos? ;Como contribuye esta informacién a responder la pregunta central
o probar la hipétesis principal del estudio? Estas preguntas son fundamen-
tales ya que en la dltima década se han publicado un ntimero de protocolos
de muestreo de aApNa [Xavier ef al. 2021] en diferentes elementos Gseos al
igual que de sedimentos proximales a los restos humanos antiguos [Epp et
al. 2019] evidenciando el rapido avance del campo y la necesidad de que la
estrategia de muestreo esté enfocada a responder directamente los objeti-
vos de la investigacion.
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El muestreo debe tomar en cuenta el contexto arqueolédgico y las con-
diciones de preservacion de los restos, por ejemplo, se deben considerar
cudles sitios, individuos y /o contextos finebres representan la mejor opor-
tunidad para contestar las preguntas de investigaciéon. Dado el contexto
tafonémico y la preservaciéon macroscopica, es posible que distintas partes
del esqueleto devenguen distintos resultados [Hansen ef al. 2017]. En ge-
neral, se debe evitar muestrear elementos anatémicos tnicos, morfoldgica
o culturalmente informativos como aquellos usados para la estimacién de
sexo o edad, elementos con marcadores de trauma, actividad, modifica-
cién cultural intencional o cambios patoldgicos. Si el objetivo del estudio es
paleopatolodgico, el investigador debe considerar muestrear sélo aquellos
elementos que probablemente posean la mayor concentracién de agentes
patogénicos [Margaryan et al. 2018], como ejemplo, no se debe muestrear
un fémur si el fin del estudio es obtener un patégeno que sélo afecta los
dientes. Finalmente, durante el muestreo se debe prevenir la contamina-
cién de los restos, mediante la utilizaciéon de guantes y mascarillas, y la
esterilizacion de superficies de trabajo, entre otras precauciones [Llamas et
al. 2017; Prendergast et al. 2018].

Antes de la destruccion del elemento 6seo, éste debe ser documenta-
do rigurosamente, especialmente si contiene marcadores informativos de
algtin proceso bioldgico, patoldégico o cultural (figura 4). Esta documen-
tacion debe incluir un registro fotografico, descripciones macroscépicas,
mediciones de longitud y peso, también se pueden tomar escaneos 3D o
producir moldes de los elementos dseos para preservar sus caracteristicas
morfoldgicas. Toda esta informacién debe ser almacenada en una base de
datos asociada al estudio, la cual debe ser accesible a los investigadores
y a las instituciones custodias de los restos, como museos, universidades,
osteotecas o gobiernos tribales (figura 5).
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iy 814113

Figura 4. Ejemplo de documentacién fotografica durante el muestreo de elementos
6seos patologicos para el analisis de ADN antiguo. Antes (A) y después (B) de la toma
de muestra.

Fuente: Kelly E. Blevins.
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Figura 5. Ejemplo de base de datos documentando el muestreo de restos esqueléti-
cos para un proyecto de investigacion en paleopatologia molecular.
Fuente: Kelly E. Blevins.

Para garantizar el desarrollo de la paleogenémica sustentable en el
marco de colaboraciones internacionales, los proyectos también deben con-
siderar la transferencia tecnoldégica como un punto fundamental de la co-
laboracién con paises en vias de desarrollo con el fin de garantizar que se
tengan los equipos y elementos necesarios para garantizar el cumplimiento
de estos estdndares de documentacion. De esta forma, las instituciones lo-
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cales que desempenan el importante papel de seguimiento de los restos
podran garantizar la integracién de cualquier elemento devuelto nueva-
mente a la coleccién. Mas atn, la informaciéon documental provista por los
investigadores o investigadoras ayudara a monitorear cudles individuos
en la coleccién han sido muestreados, de parte de qué institucion, para qué
proyecto y qué resultados se obtuvieron (positivos o negativos), para poder
prevenir la destruccién repetida de elementos 6seos de los mismos indivi-
duos [Austin et al. 2019; Fox et al. 2019; Prendergast et al. 2018].

Finalmente, el investigador debe tener claro cudles son las politicas
de devolucién y/o repatriacion para las muestras y el material genético
restante al final de la investigaciéon. Los primeros pedidos para el estable-
cimiento de politicas de retorno estandarizadas y acuerdos para garanti-
zar la accesibilidad de la investigacién internacional a los investigadores
mexicanos datan de la década de los noventa [Marquez 1999], pero no se
establecieron reglas formales hasta la publicacion de los lineamientos ge-
nerales para el manejo de restos humanos del INaH en el 2019 [1NaH 2019].
Aunque la decimoquinta disposicién de este reglamento establece que el
material residual debe ser devuelto y cualquier publicacién resultante debe
compartirse con el INAH, el proceso no especificado puede hacer que esta
estipulacion sea dificil de hacer cumplir y conduce a una interpretacion
subjetiva de “material residual”.

La falta de devolucién de restos 6seos dafia la integridad a largo plazo
de las colecciones esqueléticas. La devolucién y almacenaje de elementos
6seos no utilizados, polvo o extracto existentes puede potenciar estudios
futuros con la misma coleccion sin necesidad de repetir el muestreo des-
tructivo [Austin et al. 2019]. Las politicas de devolucién también pueden
promover relaciones mutuamente beneficiosas entre los investigadores y
comunidades indigenas o descendientes. En algunos casos las comunida-
des pueden considerar que el material genético o los restos humanos han
sido prestados a los investigadores, pero siguen siendo de su propiedad
y deben ser devueltos al finalizar el estudio (“DNA on loan”) [Arbour ef al.
2006; Matisoo 2019]. La estipulacion de acuerdos claros de devolucion es
esencial para la sustentabilidad a largo plazo de las relaciones de mutuo
beneficio entre la investigacion paleogendmica, las comunidades descen-
dientes y las instituciones custodias del patrimonio cultural.

CONCLUSIONES: EL FUTURO DE LA PALEOGENOMICA EN MEXICO

En los tltimos 30 afios, el estudio del ADN antiguo se ha convertido en parte
integral de la bioarqueologia. Los adelantos tecnolégicos y metodolégicos
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de la era Paleogenémica han permitido la generacién de grandes cantida-
des de datos genéticos y gendmicos, mientras que el desarrollo de métodos
de muestreo sustentables ha comenzado a minimizar la destruccién de los
restos 6seos y asegurar la preservacion futura de los recursos culturales; los
presentes avances facilitan la integracién de la paleogenémica a proyectos
bioarqueolégicos multidisciplinarios que combinan diversas lineas de evi-
dencia para reconstruir la experiencia humana en la antigiiedad.

En México, el campo de la paleogendmica esta creciendo gracias al
establecimiento de laboratorios y grupos de investigacion especializados
en ADNa en instituciones como el Laboratorio Internacional de Investiga-
cion sobre el Genoma Humano (L1IGH-UNAM), el Laboratorio Nacional de
Genomica para la Biodiversidad (LANGEBIO-CINVESTAV) y el Laboratorio
de Genética Molecular de la Escuela Nacional de Antropologia e Historia
(enaH) [DGes 2018]; el desarrollo de programas de entrenamiento en ADNa
en centros educativos como la ENAH [INAH 2019] y el apoyo del 1NaH hacia
la investigaciéon de ApNa [INAH 2017]. Este crecimiento de capacidad local
guarda gran potencial para el desarrollo de proyectos futuros liderados por
cientificos locales y de colaboraciones equitativas con cientificos del exterior.

Gracias a su rico patrimonio cultural y el crecimiento de capacidad lo-
cal para la investigacién esperamos que en las proximas décadas México se
posicione como un lider de la paleogenémica. Esperamos que el liderazgo
se distinga por el desarrollo de proyectos colaborativos entre antropélogos
y paleogenetistas que cuenten con preguntas y objetivos bien definidos,
consideren diversos intereses y puntos de vista, y fomenten practicas éticas
y sustentables para la investigacion con ADN antiguo.
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