Colegio Intercultural Trememn
Departamento de Ciencias

Biologia
El ADN del pasado
Estudio del material genético de las momias y los f Osiles
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La posibilidad de conocer el genoma de numerosas es pecies o
poblaciones extinguidas ayuda a reflexionar sobre | 0s procesos que dieron
origen a la diversidad y la evolucién de la vida en la Tierra.

Desde que J. Watson y F. Crick propusieron en 1953 un modelo de la
estructura del acido desoxirribonucleico (ADN) que coincidia con las
evidencias experimentales, los cientificos hemos ac eptado que esta
molécula, presente en todos los seres vivos, es la depositaria de la
informacion genética. Dicha informacion, transmitid a de generacién en
generacion, se registra como un cdodigo, el cual est a determinado por el
orden —0  secuencia - de las bases nitrogenadas —la adenina ,la timina , la
citosina y la guanina — que forman parte esencial del ADN. El conjunto de
las bases, y su ordenamiento, es lo que constituye el denominado genoma
del organismo en estudio. Los avances logrados en b iologia molecular y en
el estudio del ADN en especial, desde el momento en que se comprendio su
estructura, son asombrosos. Probablemente solo sean comparables a los
cambios que se produjeron en el campo de la fisica tedrica durante la
primera mitad del siglo XX, cuando Albert Einstein expuso su teoria de la
relatividad general y provoc6é un cambio en la maner a de interpretar los
fendbmenos fisicos. De la misma forma, los adelantos en biologia molecular
en las dltimas décadas del siglo XX parecen haber d erribado las
limitaciones que impone el tiempo cronoldgico a los seres vivos. Por un
lado nos han permitido proyectarnos hacia el futuro , ya que por medio de
los procedimientos de clonacién es posible perpetua r en el tiempo linajes
gue poseen las mismas caracteristicas genéticas que sus progenitores; y
por otra parte nos permiten regresar al pasado, med iante la
reconstruccion de genomas de grupos de organismos e xtinguidos hace
millones de afios. Los estudios del ADN nos ofrecen una nueva perspectiva
de la realidad del mundo orgénico, abriéndonos paso a la lectura del
texto mas intimo en la construccién de la vida. Sin embargo, por momentos,
estos mismos estudios parecen alejarnos del mundo r eal y conducirnos al
terreno de la ciencia-ficcibn, estimulando la imagi naciéon de los

especialistas y legos mas audaces y entusiastas.

Preservacion del ADN ‘antiguo’

El ADN presente en las células de organismos muerto s desde mucho
tiempo atrds se encuentra degradado, ya que inmedia tamente después del
deceso se inician procesos de autolisis —en los que estan implicadas
enzimas propias del organismo— que provocan la desc omposicion de las
sustancias organicas de los tejidos blandos. En una etapa posterior
actlan otros agentes deteriorantes, tales como bact erias, hongos e
insectos. El proceso de destrucciéon de los tejidos blandos pu ede ser
lento, o incluso detenerse, dependiendo de ciertos factores ambientales o
tratamientos artificiales, que contribuyen a su pre servacion. Segun la
forma en que han sido preservados, los restos organ icos se clasifican en

secos, himedos, encriptados o congelados. A la primera clase corresponden,
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procedimientos, los huesos, o los tejidos secos 0 m
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El ADN de plantas fosilizadas en el interior de roc
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Principales dificultades

Recordemos que en el ADN las bases nitrogenadas est
apareadas—, por lo que la longitud de una molécula se expresa
de pares de bases (pb
amplificar fragmentos de miles de pb de largo. En ¢
antiguos los fragmentos por lo general no exceden |
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gue se van acumulando con el transcurso del tiempo.
oxidaciéon causan modificaciones en las bases nitrog
las mismas, que provocan enlaces anémalos y roturas
En consecuencia la molécula de ADN se degrada, alte
genética.
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De acuerdo con el investigador norteamericano Jerem y Austin, los
requerimientos esenciales para demostrar la autenti cidad del ADN antiguo
son los siguientes:

» Seleccionar ejemplares y muestras de estudio en los que se
observe una buena preservacion de las células y sus
biomoléculas.

e Seguir procedimientos de laboratorio estrictos que minimicen
la contaminacion.

* Reproducir el experimento, es decir, obtener el ADN
supuestamente antiguo, a partir de distintas extrac ciones y
distintos tejidos de un mismo ejemplar, de diferent es
especimenes, y en (ltima instancia, en laboratorios
independientes.

e Realizar la comparacién -u homologacion — de la secuencia
obtenida con el universo de secuencias conocidas di sponibles
en las bases de datos —por ejemplo el GeneBank— mediante
procedimientos informaticos adecuados. Estas secuen cias
deberan ser analizadas en un contexto filogenético , €s decir,
juntamente con secuencias de otras especies, vivien tes o

extinguidas, del mismo grupo taxonémico.

Ejemplos interesantes

Las moas de Nueva Zelanda constituyen un
grupo de aves no voladoras de hasta tres metros
de altura y 200kg de peso; que en el pasado
habria sido bastante diverso, pero actualmente
estd extinguido a causa del hombre. Las moas
pertenecen al taxén denominado ratites , en el
cual se incluyen también los avestruces de
Africa, los fandies de América del Sur, el
casuario y el emu de Australia y Nueva Guinea, y
las especies vivientes de kiwi, también de Nueva
Zelanda. La interpretacion histérica de la
distribucion de las ratites sugiere que su
presencia en los continentes del sur se debe a
gue su especie ancestral habitaba el primitivo
supercontinente Gondwana, que al dividirse dio

origen a América del Sur, Africa, Oceania y Antarti da.
Reconstruccion de una moa, ave del grupo de las rat ites que habit6
en Nueva Zelandia hasta hace unos 800-900 afios, y s e extinguié a causa de

la caza intensiva por parte del hombre.

Tomando en cuenta caracteres morfolégicos y biogeog raficos, se
interpretaba que las moas eran el grupo ‘hermano’ — genealdgicamente mas
proximo— de los kiwis de Nueva Zelanda. Sin embargo , esta hipétesis
cambié cuando el bidlogo neozelandés Alan Cooper y otros investigadores
que trabajaron junto a él en la Universidad de Cali fornia, Berkeley,
pudieron obtener ADN antiguo de cuatro de las doce especies de moas
descriptas por los paleontdlogos. Estos investigado res amplificaron

fragmentos de ADN de hasta 400 pares de bases a par tir de material



momificado —huesos y tejido blando seco-, hallado e n cuevas, de una

antigiiedad de aproximadamente 4000 afios. La mayor p arte del material
estudiado se hallaba preservado en la Coleccién Nac ional de Tejidos
Congelados, del Museo Nacional de Nueva Zelanda, en Wellington. Cuando se
practicé el analisis cladistico de las secuencias o btenidas, resulté que
las moas no eran ‘hermanas’ de los kiwis, sino que habian surgido primero
en la historia de las ratites, siguiendo en orden f ilogenético los
avestruces, el grupo casuario-emu, y los kiwis. Est e cladograma sugiere
que las moas habitaron Nueva Zelanda antes que los kiwis, y que estos
habrian arribado posteriormente, diferenciandose a partir de un antecesor
comun del grupo casuario-emu de Australia y Nueva G uinea. Estudios
recientes sobre plantas y otros grupos de aves pare cen confirmar la
hipotesis de que numerosos taxones que hoy habitan en Nueva Zelanda,
habrian llegado desde Australia hace unos 40-50 mil lones de afios, cuando
ambas islas estaban conectadas por el puente de Nue va Caledonia.
Elfuturo

En los dltimos afios la Paleontologia Molecular ha t enido una gran
expansion, desbordando a veces la imaginacién de es pecialistas y legos, y
generando grandes expectativas. Sin embargo, esta d isciplina todavia esta
en una etapa de desarrollo, de manera que muchos de los resultados
obtenidos, sobre todo los provenientes de muestras que superan los
millones de afios, suelen incluir un considerable ma rgen de error. La
informacion proveniente de la Arqueologia Molecular , en cambio, es mas
confiable que la mayoria de los datos paleontolégic os, dado que su
antigledad no supera los miles de afios; ejemplo de esto son las
secuencias de ADN antiguo obtenidas a partir de mom ias egipcias
preservadas por medios artificiales, o de momias de los aborigenes
sudamericanos, naturalmente conservadas en ambiente s secos. Entre los
materiales arqueoldgicos no solo se consideran los restos humanos, sino
ademas todo el material biolégico asociado a los mi smos, como los
animales y vegetales que empleaban para su alimenta cion. El estudio del
ADN de semillas antiguas, por ejemplo, puede provee r informacion
relevante sobre los ancestros de plantas actualment e domesticadas y sobre
la relacién entre dicha domesticacion y los distint 0s grupos aborigenes.
La informacion sobre el ADN de especies o poblacion es recientemente
extinguidas o en peligro de extincién, permitira ad emas adoptar medidas
en favor de la conservacion de la biodiversidad. La s técnicas que
permiten extraer y analizar el ADN antiguo, contrib uyen a profundizar
nuestros conocimientos sobre organismos  extinguidos en tiempos
prehistéricos por causas naturales, y en tiempos hi stéricos a causa de la
accién devastadora del hombre; se han transformado en herramientas
fundamentales para plantear nuevas hipGtesis en var ias ramas de la
Biologia.
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