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			Prólogo 


			 


			Europa no había vivido todavía nada parecido. La oleada de inmigrantes que avanzó hacia el centro del continente atravesando los Balcanes representó una auténtica nueva era en el sentido literal de la expresión. Nada sería ya como antes. Llegaron innumerables familias marcadas por la agricultura y que deseaban una cosa por encima de todo: la posesión de nuevas tierras. Los antiguos europeos arraigados en esas regiones no pudieron evitarlo. Al principio se retiraron; posteriormente, esa antigua cultura europea acabó desapareciendo. Los seres humanos que habitarían Europa a partir de entonces tenían un aspecto diferente de aquellos a quienes habían desplazado. Se trató de un intercambio de población. 


			Han transcurrido 8.000 años desde aquella drástica oleada migratoria y, sin embargo, no ha sido sino muy recientemente cuando hemos logrado conocer datos mucho más exactos sobre ella. Armados con una tecnología revolucionaria, trituramos huesos antiquísimos hasta convertirlos en polvo, y de su ADN destilamos las historias que vamos a narrar en este libro. La joven rama científica de la arqueogenética aprovecha los métodos desarrollados en la medicina para descifrar un genoma que, en parte, tiene cientos de miles de años de antigüedad. Esta especialidad está apenas despegando; no obstante, el conocimiento que hemos adquirido es ya inconmensurable. En los huesos humanos de un pasado lejano no solo reconocemos los perfiles genéticos de los fallecidos, sino también el modo como se expandieron sus genes por Europa, es decir, sabemos cuándo llegaron y de dónde procedían nuestros ancestros. Ahora bien, la llegada de los anatolios hace 8.000 años es solo uno de los muchos movimientos migratorios en la historia de nuestro continente. La arqueogenética demuestra que no existen seres humanos con raíces europeas «puras», y que estas probablemente no existieron nunca. Todos nosotros poseemos un trasfondo migratorio, y nuestros genes nos ofrecen su relato. 


			Cuando en el año 2014 demostramos la migración anatolia de la Edad de Piedra, no intuíamos la actualidad que adquiriría ese hecho poco tiempo después. En el verano de 2015 tuvo lugar de nuevo una migración hacia la Europa central a través de los Balcanes, a consecuencia de la cual se produjeron graves agitaciones en muchos estados europeos, y sus repercusiones políticas a largo plazo todavía no son, ni de lejos, previsibles. La frase realmente inofensiva de Angela Merkel, «Conseguiremos manejar esta situación», fue capaz de dividir a la sociedad en dos bandos en parte irreconciliables. En la actualidad, esa frase la citan quienes se oponen a la migración, y la pronuncian casi únicamente como caricatura y para expresar justo el sentido contrario. En su opinión, la migración de masas no es algo que pueda manejarse y no es, en absoluto, algo que tenga que aceptarse así sin más. La potencia explosiva de este asunto quedó patente incluso en los debates en torno al Pacto Mundial sobre Migración de la ONU. En Alemania se alzaron voces para no aceptar el acuerdo, y muchos estados retiraron su apoyo al texto porque no limitaba la migración, sino que la fomentaba. Se trata de conflictos políticos en los que la arqueogenética no debe, ni pretende en absoluto, comprometerse a ejercer de árbitra. Ahora bien, lo que sí puede hacer es ayudar a poner en perspectiva las diferentes cuestiones y a entender Europa como lo que sin duda es: una historia de progreso que se extiende a lo largo de varios milenios, una historia que no habría sido posible sin la migración ni la movilidad de los seres humanos. 


			La idea de escribir este libro nació como una consecuencia de la «crisis de los refugiados» de 2015. La arqueogenética puede contribuir a muchos de los debates sociales que se han generado al respecto desde entonces. Dejar que este conocimiento repose en el polvo de los huesos sería despilfarrar los esfuerzos de los investigadores. En las páginas siguientes expondremos las grandes oleadas migratorias que, desde la prehistoria, marcaron a Europa, y también aquellas que partieron de ella y fundaron el mundo occidental. Entre otros asuntos, nos ocuparemos de la ruta eterna de los Balcanes y de los conflictos que han surgido desde tiempos inmemoriales, asociados a las migraciones. Explicaremos por qué los primeros europeos tenían la piel oscura y por qué los análisis del genoma pueden situar en el mapa a individuos europeos concretos, pero que no pueden delimitar genéticamente los pueblos, y muchísimo menos las nacionalidades. Trazamos un arco desde la Edad de Hielo, en la que comenzó el viaje genético de los europeos, hasta la actualidad, en la que estamos casi a punto de asumir nuestra propia evolución. Cabe señalar que este libro no está pensado únicamente para abordar controversias políticas, sino que también es la primera obra en lengua alemana en la que se resumen los conocimientos de la arqueogenética sobre la historia de Europa. 


			Estos conocimientos nuevos no sirven para esos debates de o todo blanco, o todo negro. Con absoluta certeza, los inmigrantes dejaron su impronta en Europa, y sin ninguna duda los desplazamientos poblacionales que acarrearon trajeron consigo mucho sufrimiento a los cazadores y recolectores, que fueron desplazados por los agricultores anatolios. La historia de la migración es también la historia de las enfermedades mortales, la de la peste, por ejemplo, que se remonta hasta la Edad de Piedra. Es muy probable que trazara un reguero de muertes a través de Europa, allanando el camino a aquellos humanos cuyos descendientes prepararían posteriormente la Edad del Bronce. Somos conscientes de que este libro aporta argumentos tanto para quienes son receptivos a la migración como también para quienes quieren ponerle unas fronteras estrictas. Ahora bien, es de esperar que tras su lectura nadie niegue que la movilidad forma parte de la naturaleza humana. Como es evidente, lo que más les gustaría a los autores sería que los lectores se acercaran a su punto de vista de que la sociedad global que ha sido ensayada desde hace milenios también será en el futuro la clave del progreso, incluso, y sobre todo, para Europa. 


			En este libro hemos trabajado dos autores. Johannes Krause, que a partir del siguiente capítulo asumirá el papel de narrador en primera persona, es (y esto lo escribe el segundo autor con modestia) uno de los expertos más sólidos en el campo de la arqueogenética en todo el mundo y es director del Instituto Max Planck para la Ciencia de la Historia de la Humanidad, ubicado en Jena. Al coautor, Thomas Trappe, no solo se le encomendó la tarea de condensar en una narración breve todo el conocimiento de Krause, sino también proporcionarle un marco contemporáneo e incorporarlo a los debates políticos actuales. En estos últimos años, Trappe ha colaborado repetidamente con Krause en labores periodísticas, además de ocuparse del tema del nacionalismo y de su ideología más reciente. En muchas de las conversaciones entre ambos autores surgió la voluntad de reunir en un libro conjunto la ciencia y los debates de actualidad. 


			Comencemos con una rápida galopada por los fundamentos de la arqueogenética. Y con una falange que influyó de un modo decisivo en la carrera científica de Krause. De una manera del todo sorprendente, ese hueso nos presentó una nueva forma humana, e indirectamente atestiguó la afinidad de los primeros europeos con los neandertales. 
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			Un trabajo muy huesudo 


			 


			Un dedo siberiano nos conduce al nuevo ser humano   primitivo. Genetistas con la actitud de los buscadores de oro; poseen máquinas extraordinarias. 


			Adán y Eva vivían separados. El neandertal fue un error. 


			Parque Jurásico nos vuelve locos a todos. Sí, todos nosotros  estamos emparentados con Carlomagno. 


			
	    

	 	
	   
	    
	    	
	    [image: ]
	
	    	
       [image: ]

	    	
   
	    

	 	
	    
	     
	
	    	
           UN HUESO EN EL ESCRITORIO 


			 


			La yema del dedo que me encontré una mañana del invierno del año 2009 al llegar a mi mesa de trabajo no era más que el resto de un dedo en un estado lamentable. Faltaba la uña, y no digamos ya la piel; se trataba en realidad de la punta de la primera falange de un dedo y no era más grande que un hueso de cereza. Tal como descubriría un tiempo después, pertenecía a una niña de entre cinco y siete años. La yema se hallaba en el interior de un sobre acolchado estándar y venía desde muy lejos, desde Novosibirsk. No todo el mundo se alegra cuando, antes del café de la mañana, se encuentra encima del escritorio con partes del cuerpo seccionadas procedentes de Rusia. Sin embargo, yo sí. 


			Casi una década antes, en el año 2000, el presidente estadounidense Bill Clinton había ofrecido una rueda de prensa en la Casa Blanca, en la que anunció que tras diez años de trabajo y una inversión de miles de millones de dólares en el Proyecto Genoma Humano se había logrado el desciframiento de este último. De pronto, el ADN se convirtió en un tema de debate omnipresente, el periódico FAZ sustituyó su suplemento cultural con la publicación de secuencias del genoma humano, una serie infinita de las bases A, T, C y G, de las que consta el ADN. En ese momento, muchos fueron conscientes de repente de la importancia que iba a adquirir la genética en el futuro. Al fin y al cabo existía la esperanza de leer en el ADN del ser humano como en los planos de una construcción. 


			En el año 2009, la ciencia se vio mucho más cerca de ese objetivo. En ese tiempo yo trabajaba como investigador posdoctoral en el Instituto Max Planck de Antropología Evolutiva de Leipzig, conocido también por su simbólica abreviatura MPI-EVA. Este instituto ya era por aquella época la primera referencia en todo el mundo para científicos que con ayuda de una técnica de elevada eficiencia pretendían secuenciar el ADN a partir de huesos antiguos. Le precedían décadas de esfuerzos en la investigación genética que hicieron posible que con ayuda de la primera falange del dedo que estaba en mi mesa de trabajo se reescribiera un poco la historia de los orígenes de la humanidad. Y es que en el hallazgo de Siberia nos tropezamos con unos restos mortales de una antigüedad aproximada de 70.000 años, pertenecientes a una niña de una forma humana primitiva hasta entonces desconocida. Esto lo revelaron unos cuantos miligramos de polvo de huesos y una muy compleja máquina de secuenciación. Tan solo algunos años antes habría sido técnicamente impensable descifrar a quién pertenecía la yema diminuta de un dedo. Y las astillas de hueso no solo nos mostraron eso, sino que también nos enteramos tanto de lo que unía a aquella niña con las personas que vivimos en la actualidad como de lo que nos diferenciaba de ella. 


			 


			UN BILLÓN AL DÍA 


			 


			El ADN entendido como los planos de construcción de la vida se conoce desde hace más de cien años. En 1953, James Watson y Francis Crick, tras los trabajos preparatorios de Rosalind Franklin, descubrieron su estructura, razón por la cual ambos recibirían nueve años más tarde el Premio Nobel de Medicina (en esa fecha Franklin había fallecido ya a la temprana edad de treinta y siete años). La medicina fue también la disciplina que desde entonces impulsó la investigación del ADN y la que abrió el Proyecto Genoma Humano. 


			Un hito en el desciframiento del ADN, es decir, en la capacidad de leerlo, fue el desarrollo en los años ochenta de la reacción en cadena de la polimerasa.[1] Este procedimiento es uno de los fundamentos de las máquinas actuales de secuenciación que realizan la lectura completa de la sucesión de las bases dentro de una molécula de ADN. Las máquinas secuenciadoras se han desarrollado a una gran velocidad desde principios de este milenio. Cualquiera que recuerde su viejo Commodore 64 y que en la actualidad utilice un teléfono inteligente puede imaginar también la velocidad en los avances técnicos en el campo de la genética. 


			Algunas cifras nos permitirán adivinar en qué dimensiones nos movemos en lo referente al desciframiento del ADN. El genoma humano se compone de 3.300 millones de bases.[2] En el año 2003, cuando se finalizó el Proyecto Genoma Humano, habían sido precisos más de diez años para descifrar la información genética de un ser humano.[3] En la actualidad logramos en nuestro laboratorio un billón de pares de bases por día. El rendimiento de estas máquinas se ha multiplicado varios cientos de millones de veces en los últimos doce años, de modo que hoy puede descodificarse la fabulosa cifra de trescientos genomas humanos en un día y en una sola máquina secuenciadora. Con toda seguridad, dentro de diez años será posible descifrar en todo el mundo los genomas de millones de seres humanos, a pesar de que hasta el momento se siguen subestimando casi siempre los desarrollos en el futuro. Las secuencias de ADN se evalúan cada vez con mayor velocidad y a un menor coste, por lo que se están volviendo un producto al alcance de cualquiera. Entretanto, la investigación de un genoma cuesta menos que un hemograma completo, y podemos imaginar muy bien que pronto la posibilidad de descifrar el genoma de su recién nacido se convertirá en una rutina para los papás y las mamás jóvenes. La secuenciación del ADN ofrece unas posibilidades insospechadas, por ejemplo, en la detección temprana de predisposiciones genéticas para determinadas enfermedades, y ese potencial se irá incrementando.[4] 


			Mientras que la medicina descifra el genoma de las personas que viven en la actualidad para entender mejor las enfermedades y crear sobre ese fundamento nuevas terapias y medicamentos, los arqueogenetistas aprovechan las técnicas desarrolladas en la genética para analizar hallazgos arqueológicos —huesos antiguos, dientes o incluso muestras de tierra— y extraer conclusiones del ADN encontrado en esos hallazgos sobre el origen de seres humanos fallecidos hace muchísimo tiempo. Para la arqueología se inauguran vías de trabajo completamente nuevas. 


			A diferencia del pasado, la arqueología ya no depende de teorías e interpretaciones, sino que es capaz de demostrar, por ejemplo, los movimientos migratorios de seres humanos sobre la base de análisis genéticos con una precisión sin precedentes. Para la arqueología, el desciframiento de ADN antiguo tiene una importancia comparable a la de otra revolución técnica que se remonta a los años cincuenta. En aquel entonces, determinar la edad de los hallazgos arqueológicos pasó a basarse en unos fundamentos completamente nuevos gracias al método del radiocarbono. De esta manera pudieron datarse por primera vez los restos mortales humanos con fiabilidad, pese a, todo sea dicho, no poder precisar con exactitud el año.[5] La arqueogenética posibilita incluso leer fragmentos de esqueletos y reconocer en ellos unas relaciones de las cuales no sabían nada aquellos a quienes pertenecieron en su día los huesos. Los restos mortales humanos, algunos de los cuales reposaban en la tierra desde hace varias decenas de miles de años, se convierten de este modo en mensajeros del pasado. En ellos están escritas las historias de nuestros antepasados que van a contarse en este libro, algunas por primera vez. 


			 


			PROGRESO A TRAVÉS DE LAS MUTACIONES 


			 


			La joven ciencia de la arqueogenética puede ayudarnos a encontrar nuevas respuestas a algunas de las cuestiones más antiguas y fundamentales de la historia de la humanidad: ¿qué nos hace humanos? ¿De dónde venimos? Y ¿cómo nos convertimos en las personas que somos en la actualidad? 


			Uno de los pioneros más importantes en esta especialidad es Svante Pääbo, desde 1999 director del Instituto Max Planck de Antropología Evolutiva de Leipzig. Médico de profesión, en 1984, Pääbo, durante la redacción de su tesis doctoral en la universidad sueca de Uppsala, extrajo del laboratorio, de una manera más o menos clandestina y con nocturnidad, ADN de una momia egipcia. Fue el comienzo de una gran carrera. En el año 2003, Pääbo me admitió en Leipzig en su equipo como estudiante de posgrado. Cuando dos años más tarde yo trataba de encontrar un tema para mi tesis doctoral, él me propuso descifrar el genoma del neandertal con su equipo. En realidad era una locura: dado el estado de la técnica de aquellos tiempos, una empresa de ese calibre habría necesitado décadas, y también habríamos tenido que moler varias docenas de kilogramos de los valiosos huesos de neandertales. No obstante, confiaba en Pääbo y en su capacidad de valorar el proyecto de una manera realista. Acepté el encargo. La decisión resultó ser la correcta. Gracias al desarrollo espectacularmente rápido de la técnica de secuenciación, concluimos nuestro trabajo tres años después, y además necesitamos muchísimos menos huesos de lo esperado. 


			Era por esa época cuando me llegó el fragmento de dedo procedente de la República de Altái. Huesos como esos son los soportes de datos de la arqueogenética, a partir de los cuales podemos extraer muchas conclusiones. El ser humano primitivo a quien pertenecían esos huesos, ¿se contaba entre nuestros antecesores directos o se extinguió su línea en algún momento? ¿En qué se diferencia su herencia genética de la nuestra? Los genomas de los seres humanos prehistóricos se convierten así en el patrón sobre el cual colocamos nuestro ADN actual. Como científicos nos interesan aquellos lugares en los que el patrón no encaja. Y es que esas son las posiciones en las que nuestro ADN ha cambiado, donde se ha producido una «mutación». Es posible que esta palabra tenga un sonido desagradable para muchos oídos; sin embargo, las mutaciones son ciertamente el motor de la evolución y el motivo por el cual en la actualidad los seres humanos y los chimpancés nos contemplamos con asombro unos a otros separados por una valla en el parque zoológico. Para la arqueogenética, las mutaciones son los hitos de la historia de la humanidad. 


			En el tiempo que precisará usted para leer este capítulo, el ADN de millones de sus células se habrá transformado, ya que se descompone constantemente y necesita ser renovado en la piel, en los intestinos, en todas partes. Cuando algo sale mal en la operación de renovación, hablamos entonces de mutaciones. Ocurren con mucha frecuencia, lo cual no es sorprendente si tenemos en cuenta la intensa frecuencia de las renovaciones celulares. Por regla general, el cuerpo repara de inmediato las mutaciones, pero esto no es siempre así. Cuando se producen en las células germinales del ser humano, es decir, en espermatozoides y óvulos, estas pueden transmitirse a la siguiente generación como factor hereditario. En este proceso interviene la propia función protectora del cuerpo: muere la mayoría de las células germinales con mutaciones que causan enfermedades graves. Sin embargo, en mutaciones menores esto no tiene por qué suceder forzosamente así. Es entonces cuando, dependiendo de las circunstancias, puede heredarse una modificación genética.[6] 


			Las modificaciones genéticas que conducen a una mayor descendencia se propagan con mayor rapidez en las poblaciones porque se transmiten con una mayor frecuencia. El hecho de que el ser humano posea, por ejemplo, menos pelo que su primo lejano, el mono antropoide, es probablemente el resultado de varias mutaciones; en lugar de pelos se desarrollaron glándulas sudoríparas. Con este nuevo sistema de refrigeración, el ser humano prehistórico de pelo escaso aumentó su resistencia al correr, podía cazar y huir mejor y, por consiguiente, vivía más tiempo y tenía mayores oportunidades de reproducirse. En cambio, los seres humanos primitivos con aquellos factores hereditarios que procuraban más pelo, quedaron en desventaja y se extinguieron. Ahora bien, la mayoría de las mutaciones no tienen una finalidad concreta y no conducen a ninguna parte. O bien no tienen ningún efecto en el organismo, o bien lo dañan y son seleccionadas negativamente, es decir, son desechadas. En cambio, las raras excepciones en las que estas modificaciones resultan útiles para la supervivencia y la reproducción se seleccionan de forma positiva. Tales mutaciones se extienden e impulsan permanentemente el desarrollo. Así pues, la evolución es una interacción de azares bajo las condiciones de prueba permanentes. 


			 


			EL SER HUMANO PRIMITIVO NOS ENVÍA SUS SALUDOS 


			 


			Para los arqueogenetistas, investigar el material genético de huesos antiguos se asemeja a un viaje en una máquina del tiempo. Basándose en el ADN de nuestros antepasados que vivieron hace varias decenas de miles de años, podemos reconocer qué mutaciones se han impuesto desde entonces en las personas y qué cualidades se han perdido. Cuando analizamos la falange primera del dedo procedente de Rusia teníamos la esperanza puesta en dar respuesta a estas preguntas. 


			Anatoli Derevjanko, uno de los arqueólogos de mayor renombre en Rusia, dio con este hueso de 70.000 años de antigüedad en la cueva de Denisova, es decir, a apenas 700 metros de altitud en el macizo de Altái. Esta cordillera está situada a más de 3.500 kilómetros al este de Moscú, en la frontera rusa con China, Kazajistán y Mongolia, y se encuentra, por consiguiente, en mitad de Asia. La cueva de Denisova no es solo un destino popular para viajes y excursiones, sino que desde hace años es también una mina para los científicos, que hallan ahí regularmente huesos y todo tipo de objetos elaborados por los seres humanos de la Edad de Piedra. Resulta un hecho ventajoso que el macizo de Altái sea tan siberiano como pueda imaginarse uno, y es que el frío conserva particularmente bien los hallazgos. Desde que Svante Pääbo, algunos colegas y yo llegamos a esta región a comienzos del año 2010 para entrevistarnos con Derevjanko, sé que pueden formarse cristales de hielo sobre la piel a 42 grados bajo cero. 


			En el laboratorio de Leipzig, aquella primera falange procedente del macizo de Altái se sometió a un procedimiento que se realiza repetidas veces. Se perfora un agujerito en el hueso, el polvo de hueso obtenido se coloca en un líquido especial en el que finalmente se liberan las moléculas de ADN. En este caso no disponíamos de muchos intentos porque solo pudimos extraer diez miligramos de polvo de hueso, lo cual corresponde a una miga de pan. 


			Partíamos de la base de que nos las estábamos viendo con un hueso corriente de un ser humano moderno, tal vez incluso con el de un neandertal. Sin embargo, la máquina de secuenciación comenzó a arrojar resultados con los que en un principio no supe qué hacer. Aquel  ADN no encajaba con ninguna de nuestras dos hipótesis. Convoqué con urgencia a nuestro equipo de trabajo para presentar mis enigmáticos resultados. «¿Qué error he cometido?», pregunté. Juntos revisamos los datos una y otra vez. Al final lo que quedó claro es que no me había equivocado. Cuando llamé más tarde a mi jefe, le rogué que tomara asiento durante unos instantes. «Svante, creo que hemos encontrado al Homo erectus.» El Homo erectus es el antepasado común del ser humano moderno y del neandertal; de él no existía hasta aquel momento ningún ADN secuenciado. Así pues, pensé por aquel entonces que íbamos a ser los primeros en conseguirlo. 


			 

			
			

			
MITAD CHATARRA, MITAD PLANO DE CONSTRUCCIÓN 


			 


			 Cuando hablamos de genes humanos refiriéndonos al genoma, esto en realidad no es científicamente correcto, ya que solo una parte muy escasa de los tres mil trescientos millones de pares de bases de nuestro genoma son genes. Este 2 por ciento es el responsable de codificar las proteínas, es decir, son los planos de construcción de alrededor de treinta billones de células, los bloques de construcción de nuestro cuerpo.[7] El ser humano solo posee, aproximadamente, un total de  19.000 genes, y esa es una cifra sorprendentemente baja. Una ameba, es decir, un diminuto organismo unicelular, tiene 30.000 genes; un pino corriente, más de 50.000. Sin embargo, el número de genes por sí solo no es decisivo en la mayor o menor complejidad de un ser vivo. Y es que en los organismos con núcleos celulares, las informaciones a partir de un gen pueden combinarse para formar diferentes bloques de construcción: el gen no es necesariamente responsable de una sola función en el cuerpo. Por el contrario, en los organismos más primitivos, en las bacterias, por ejemplo, la mayoría de las veces solo  se forma un bloque de construcción a partir de un gen que, por regla  general, solo asume una tarea. Podríamos decir a su vez que los genes humanos, pero también los de la mayoría de los animales, son un  equipo reducido, pero con un juego de equipo excepcional. 


			 El 50 por ciento del genoma humano —igual que en un disco  duro demasiado grande— está ocupado por chatarra, es decir, por secuencias de ADN que para nosotros no poseen ninguna finalidad  visible. Además de los genes, los interruptores moleculares desempeñan un papel importante; representan alrededor del 10 por ciento  de la estructura de extrema complejidad, del genoma. Estos interruptores se activan y desactivan mediante «factores de transcripción», y aseguran que cada parte del cuerpo produzca las proteínas correctas y, por ejemplo, que las células de la yema del dedo no sean  tenidas por células estomacales y produzcan ácidos. Y esto se debe  a que, en principio, todas las células de un ser humano contienen las  mismas informaciones a partir de las cuales tienen que elegirse primero las que son relevantes. 


			 Para la arqueogenética resulta valioso este fenómeno de los componentes inútiles del genoma, pues solo gracias a ellos puede funcionar el denominado «reloj genético». Los científicos miden las  mutaciones en el genoma completo y deducen a partir de ellas, por  ejemplo, cuándo se escindieron dos poblaciones. Cuanto más atrás  en el tiempo quede ese momento, mayor será la acumulación de diferencias en el ADN. Si todo el genoma estuviera compuesto por  genes, el número de diferencias, es decir, de mutaciones, no dependería de la duración de la escisión, sino del grado en que se diferencian los entornos ambientales de ambas poblaciones. Los africanos,  por ejemplo, tienen en algunos genes menos mutaciones que los  descendientes de los humanos que emigraron de África. Esto se debe a que los genes de los emigrantes tuvieron que adaptarse a  nuevas condiciones externas, mientras que los de los africanos no lo  hicieron, o al menos no con tanta intensidad. No obstante, en los genomas de los africanos actuales, más allá del 2 por ciento de los genes, se encuentran casi tantas mutaciones como en todos los demás  humanos del planeta. El motivo: al igual que en los genes, en un gran  «porcentaje de la chatarra» del genoma se producen mutaciones, pero apenas se da una selección positiva o negativa. Desde nuestros  últimos antepasados comunes, las mutaciones se han acumulado en  cada uno de nosotros en igual medida. Así pues, el reloj genético  funciona siempre, sin importar el grado de desarrollo separado de  los genes propiamente dichos en dos poblaciones que haya que comparar entre sí. 





			 


			¿Qué habíamos visto en el ADN de la primera falange del dedo? Que se diferenciaba del genoma de los humanos modernos en el doble de posiciones que las del ADN del neandertal. Esto tenía que significar por fuerza que el ser humano de la cueva de  Denisova y el neandertal ya hacía mucho que habían tomado caminos evolutivos separados, mucho más tiempo que la escisión entre el neandertal y el ser humano moderno. Nuestros cálculos de entonces sugerían que hace aproximadamente un millón de años se desarrollaron dos líneas separadas a partir del Homo erectus en África. De una de ellas surgieron el neandertal y el ser humano moderno; la otra continuó desarrollándose en Asia hasta convertirse en el humano de Denisova. Y esto echaba por tierra muchas de las teorías que se habían considerado hasta entonces como irrefutables en el campo de la investigación evolutiva, entre otras la certeza de que hace 70.000 años no vivía en el planeta ninguna forma humana más que el primitivo ser humano moderno y el neandertal. 


			Sin embargo, los datos nos engañaron, algo que nosotros no sabíamos todavía en aquellos momentos. Y así fue como contamos esta historia en nuestra primera publicación sobre Denisova, que apareció en marzo de 2010 en Nature, el santo grial de las revistas especializadas. Todo el mundo se me echó inmediatamente encima; todavía me acuerdo de tener al mismo tiempo en nuestro laboratorio a varios equipos con cámaras. Durante una semana estuve ofreciendo numerosas entrevistas telefónicas sobre el descubrimiento del «denisovano», nombre con el que habíamos bautizado a nuestro ser humano prehistórico. Ahora bien, ya al cabo de unas pocas semanas albergamos las primeras sospechas acerca de si los datos que acabábamos de publicar eran del todo correctos o, mejor dicho, si los habíamos interpretado correctamente. 


			 


			LA MADRE DE TODOS LOS GENES 


			 


			En la actualidad sabemos que las dudas acerca de nuestra interpretación del ADN denisovano estaban justificadas. La vía por la que pudimos aclarar después su auténtica historia (no menos sorprendente) es un paradigma de la velocidad con la que se desarrolló la arqueogenética en esos años, y también de cómo en ese proceso volvieron a derrumbarse algunas de las certezas que habían perdurado durante décadas en la arqueología. Y es que resultó que, gracias al hecho de haber malinterpretado los datos procedentes del macizo de Altái, pudimos destapar una conclusión errónea aún mayor en la investigación de los humanos prehistóricos. El ADN del ser humano asiático de Denisova nos proporcionó —de una manera indirecta pero inequívoca— una visión completamente nueva sobre la colonización de Europa por parte del ser humano moderno. Y nos enteramos de que en ese lugar, hacía cientos de miles de años, se topó con el neandertal. Y de que mantuvo relaciones sexuales con él. 


			Para la primera publicación, reconstruimos el árbol genealógico de la niña de Denisova mediante el ADN de las mitocondrias, a las que también se designa como las «centrales energéticas» de las células. El ADN mitocondrial, ADNmt para abreviar, es tan solo una diminuta fracción de nuestro genoma. Mientras que en la actualidad la secuenciación del ADN nuclear, mucho más amplio y relevante, es un estándar, antes del año 2010 se recurría la mayoría de las veces al ADNmt para ahorra una cantidad muy considerable de tiempo y de costes.[8] Es cierto que el ADNmt no suministra datos muy detallados, pero resulta muy idóneo para la elaboración de árboles genealógicos. En primer lugar, todos los seres humanos heredamos el ADNmt exclusivamente de nuestras madres; en segundo lugar, con un promedio muy regular de 3.000 años se añade una mutación en el ADNmt que se transmite a la generación siguiente; así pues, durante 3.000 años se hereda un ADNmt idéntico por la línea femenina. Si comparamos el de dos individuos, podemos calcular cuándo vivió su último antepasado común, a lo cual denominamos «reloj genético». El ADNmt de los seres humanos actuales se remonta a una única antepasada, a una «madre primigenia». Vivió, aproximadamente, hace 160.000 años y en genética se la denomina la «Eva mitocondrial». También existe su equivalente masculino, el «Adán primigenio», a quien se remontan los cromosomas Y transmitidos de padre a hijo. No obstante, Adán vivió casi 200.000 años antes que la Eva primigenia, así que con seguridad podemos decir que no formaron pareja.[9] 


			El hecho de que en la primera publicación sobre Denisova no esperáramos a la secuenciación del ADN nuclear tiene una explicación sencilla. Además de a nosotros, Anatoli Derevjanko había hecho llegar a otro laboratorio un pedazo de falange, y temíamos que nuestros colegas pudieran adelantársenos. En general, precipitarse en este tipo de cuestiones no representa ningún problema porque el reloj genético puede leerse tanto a partir del ADNmt como también desde el ADN nuclear.[10] Así pues, el ADN nuclear ahonda considerablemente en la información aportada por el ADNmt y no suele entrar en contradicción con él. Sin embargo, esto es justo lo que ocurrió con la niña de Denisova, pues el ADN nuclear mostraba un árbol genealógico completamente distinto. Según esos datos, los denisovanos no se escindieron del antepasado común de los seres humanos modernos y de los neandertales, esto es, del Homo erectus, sino mucho más tarde, de la línea del neandertal. Estos descubrimientos indican, por tanto, que primero se escindió una línea de los antepasados del ser humano moderno para posteriormente escindirse a su vez en neandertales y denisovanos. Los antepasados del ser humano moderno emigraron a Europa; la otra forma, hacia Asia. Esto estaba ya mucho más cerca de lo que sabemos hoy en día. Todavía faltaba una corrección relevante, pero para llegar hasta ella tendríamos que esperar aún seis años más. 


			Esta contradicción entre el ADN mitocondrial y el ADN nuclear se resolvió gracias al hallazgo de seres humanos primitivos en la Sima de los Huesos, en el norte de España. La investigación genética la realizó en 2016 el grupo de trabajo de Svante Pääbo. Los huesos tenían una antigüedad de 420.000 años y a la vista de su  ADN nuclear podían clasificarse como pertenecientes a un neandertal. Lo mejor de todo era que hasta ese momento se había partido siempre de la base de que por aquella época no existían neandertales en Europa. Esto se debía a que en todos los huesos de neandertales investigados hasta entonces se había calculado, sobre la base del ADN mitocondrial, que esta forma humana se había escindido de nuestros antepasados en África hacía como máximo 400.000 años. El hallazgo español testimoniaba ahora una inmigración mucho más temprana[11] y, por consiguiente, demostraba también que algo no encajaba en los cálculos antiguos. Además, en la publicación se describía que el ADNmt del neandertal español no coincidía con el que se conocía de otros neandertales mucho más tardíos; se asemejaba, en cambio, al de la niña de Denisova. Y esta fue la pista decisiva. 


			De pronto quedaba aclarada que la conclusión errónea en la primera publicación acerca de los denisovanos se había producido por tomar como referencia el ADNmt de neandertales tardíos, que era evidente que ya no se correspondía con el del neandertal primigenio. En algún momento después de la vida del neandertal español, los individuos más recientes habían adoptado al parecer otro ADNmt en su genoma, y ciertamente lo tomaron de un temprano ser humano moderno, mejor dicho, de una temprana mujer moderna. Un neandertal se había apareado con esa mujer en Europa o en el Oriente Próximo colindante, de ahí que el ADNmt señalara un parentesco más estrecho de neandertales tardíos y seres humanos modernos. 


			Por el contrario, los denisovanos en Asia siguieron emparejándose entre sí —al menos no presentan huellas genéticas de una mezcla para la época de la niña de Denisova— y conservaron en los ADN mitocondrial y nuclear el parentesco relativamente estrecho con el neandertal primigenio. Con este nuevo conocimiento encajaban a la perfección los datos de los ADN mitocondrial y nuclear. Solo había que adaptar un poco más la línea de tiempo conocida hasta entonces para las escisiones en el árbol genealógico humano. Los neandertales y los denisovanos debieron de separarse ya hace medio millón de años y no hace 300.000 años, tal como se asumía inicialmente. La escisión de la línea común de neandertales y denisovanos respecto del ser humano moderno debió de producirse, aproximadamente, hace 600.000 años, en lugar de hace 450.000 años. 


			El descubrimiento de que el denisovano había llevado en su interior el ADN mitocondrial del neandertal primigenio y de que los neandertales tardíos se habían acercado al ser humano moderno no solo me conmovió como científico, sino también en lo personal. Uno de los motivos por los cuales me entusiasma el estudio de los seres humanos primitivos tiene que ver con la historia de Leinefelde, mi ciudad natal, en la región turingia de Eichsfeld. Y es que en ella, a solo unas pocas calles de la casa de mi familia, nació Johann Carl Fuhlrott, el descubridor del neandertal. En mi adolescencia, Fuhlrott era para mí un ídolo. Ahora bien, por aquel entonces no se me habría ocurrido ni en sueños que un día podría completar un poco su obra. 


			 


			SE ACABARON LOS AÑOS MOVIDOS 


			 


			El descubrimiento del denisovano y el redescubrimiento del neandertal muestran la velocidad a la que se ha desarrollado la arqueogenética en época muy reciente. Y seguramente se mantendrá este buen ritmo. Esta ciencia, a pesar de estar empezando ahora a ganar impulso, ha superado ya su etapa infantil. O, mejor dicho, ha dejado atrás la pubertad, pues en la historia de esta rama joven de la investigación existe una fase adolescente, movida, en la cual se publicaron estudios escandalosos motivados por un entusiasmo, en ocasiones irracional, por el progreso. Esos estudios fueron también la razón por la cual hasta hace muy pocos años muchos genetistas albergaban serias dudas acerca de si algún día sería posible descifrar ADN antiguo de una manera fiable. La euforia exultante que hizo aparecer en escena a los escépticos tenía que ver también un poco con uno de los mayores éxitos cinematográficos de Steven Spielberg. 


			Son poquísimos los huesos que resultan apropiados para una secuenciación, pues para ello el ADN debe estar bien conservado. La radiación, el calor y la humedad son sus peores enemigos, y el mayor de todos ellos es el tiempo. Cuanta más edad tenga un hueso, menor será la probabilidad de encontrar en él un ADN aprovechable. Detectarse, siempre se detecta ADN. Este procede de las bacterias que colonizan los huesos, o de los arqueólogos que lo excavaron y de todo aquel que en algún momento estuvo en su proximidad, como, por ejemplo, en un museo. El ADN se reparte de una manera tan efectiva como la arena en una casa de vacaciones junto al mar, es decir, incesantemente y hasta en el último rincón. Así, por ejemplo, el ADN que Svante Pääbo extrajo de su momia en los años ochenta no procedía de Egipto —y esto es hoy casi seguro—, sino de Suecia, es decir, de él mismo. 


			No obstante, en la década de 1990 se desencadenó una verdadera oleada de secuenciaciones de ADN. Gracias a que grandes sectores de la opinión pública creían a pies juntillas que se podía dar vida a dinosaurios a partir de mosquitos antiguos atrapados en ámbar después de ver la película Parque Jurásico de Spielberg, aumentó mucho la popularidad del ADN y se convirtió en un tema de investigación muy prometedor. Mucho de lo que llegó a secuenciarse por aquel entonces como ADN antiguo no valía siquiera el papel en el que se imprimieron los respectivos estudios. En la mayoría de los casos se trataba de fósiles contaminados, e incluso en las muestras tratadas con el mayor cuidado no podía descartarse que estuvieran contaminadas con el ADN de bacterias y de investigadores. Es cierto que ya desde finales de la década de 1980 existen criterios científicos para atestiguar la autenticidad de ADN antiguo, pero muchos investigadores no los respetaron. 


			La revolución técnica con las máquinas secuenciadoras a partir del año 2005 hizo mucho más fácil excluir la contaminación a causa del caudal de datos considerablemente más elevado. Logramos otro avance en el año 2009, en un estudio del Instituto Max Planck de Antropología Evolutiva, del que yo fui responsable. Por primera vez descodificamos el ADNmt completo de un ser humano de la Edad de Hielo, procedente de una región occidental de Rusia. La parte más importante del trabajo desde el punto de vista actual fue la metódica. Desarrollamos un procedimiento que analiza los deterioros en el ADN humano, un método que en la actualidad es estándar en la arqueogenética. En él se examinan los patrones específicos de deterioros que se generan de forma fiable debido a que el ADN se descompone de forma uniforme con el transcurso del tiempo; cuanto más avanzada se encuentra esa descomposición, tanto más antiguo es el ADN. De ello puede deducirse una especie de «ley de pureza» para el ADN antiguo igual que para la cerveza. Si en él se encuentran patrones de deterioros que permiten concluir que se trata de ADN joven, la muestra está contaminada y no debería seguir observándose más. En el caso del humano ruso de la Edad de Hielo, pudimos demostrar por primera vez con fiabilidad que su ADN no estaba contaminado. 


			 


			EL EMBUSTE DEL «PUEBLO PRIMIGENIO» 


			 


			El perjuicio ocasionado por las publicaciones pseudocientíficas de los años pasados nos sigue afectando en la actualidad. Para los arqueogenetistas resulta espeluznante ver cuántos malentendidos circulan acerca de la transmisión genética y con cuánta desfachatez se comercializan. Hay empresas que hacen creer a clientes interesados por su genealogía que podrían clasificar a sus antepasados en determinados pueblos primigenios. Una de esas empresas vendedoras pretende haber descubierto incluso el gen de Napoleón. 


			Tales pruebas genéticas no son baratas, se exigen unas sumas que alcanzan los cuatro dígitos. Desgraciadamente hacen agua por todas partes, ya que, para realizar sus pruebas, esas empresas vendedoras comparan el ADN mitocondrial y los cromosomas Y de sus clientes con el ADN de seres humanos del pasado. Como rótulo les sirve, por ejemplo, el «ADN de los celtas». Si el ADNmt de un cliente coincide con las muestras de ADN de tumbas celtas, se deduce de ese hecho un linaje directo. Sin embargo, el ADN mitocondrial de los celtas se encuentra también en la Edad de Piedra y en la Edad del Bronce, o en la Europa medieval, cuando en esta época no existía ninguna cultura celta. Además, el ADNmt resulta absolutamente improcedente para demostrar algún parentesco cercano a cualquier otra persona del pasado. El ADN mitocondrial es exclusivamente la información genética de una única mujer, la cual es una antepasada entre millones. De ahí que las ideas acerca de pueblos primigenios celtas no sean nada más que un bulo. Quien ponga algún valor al hecho de poseer un parentesco con Napoleón no podrá llegar a ninguna conclusión a partir de las pruebas que le ofrecen esas empresas. Y es que el ADN mitocondrial de Napoleón no solo lo llevaban en su interior él mismo y su madre, sino probablemente a su vez miles de personas más que vivieron en aquella época. 


			Digamos de pasada también que el placer por tener antepasados ilustres puede salirle a uno del todo gratis. Carlomagno, que hace más de mil años engendró por lo menos a catorce hijos e hijas, puede pasar por el antepasado de la mayoría de los europeos. Se trata de matemática pura, la cual indica que cada europeo de hoy tenía hace mil años muchos más antepasados que el número de personas que vivía por aquel entonces. A la inversa, casi todas las líneas de las personas de aquella época que llegan hasta la actualidad conducen hasta cualquier europeo. La probabilidad de que en ellas hubiera por lo menos un hijo o una hija de Carlomagno está muy próxima a la certeza.[12] Así pues, simplemente podríamos decir asimismo que todos los europeos tuvieron antepasados comunes en algún momento en estos últimos mil años. Al mismo tiempo, el ADN compartido con un ancestro se reduce a la mitad con cada generación. Es más que probable que la herencia genética de un antepasado de hace diez generaciones ya no pueda ser detectada en un genoma actual. 


			Como es natural, también hay empresas cuya oferta es más seria y que examinan todo el genoma nuclear y suministran resultados más válidos acerca del origen genético. En ellos, las características genéticas son clasificadas por regiones. El principio que lo sustenta es simple: cuanto más próximas en el espacio vivan las personas, mayor será el grado de parentesco entre ellas, ya que habrá transcurrido menos tiempo desde sus últimos antepasados comunes. La distancia genética entre británicos y griegos es tan grande como entre españoles y bálticos, y en medio quedan los europeos de la Europa central. Si dibujamos la distancia genética entre europeos en un eje de coordenadas X e Y, estas coordenadas prácticamente coinciden con un mapa de Europa. 


			Esto no tiene nada que ver con pueblos primigenios. Si contemplamos, por ejemplo, la migración de los pueblos, es decir, un concepto nuclear de la idea generalizada de pueblos primigenios, encontramos en esa época un gran intercambio genético entre los europeos, pero ningún desplazamiento genético fundamental. Tenemos que remontarnos hasta cinco mil años en el pasado para toparnos con el último gran movimiento migratorio que transformó el ADN de todos los europeos en términos cuantificables. El ADN de los seres humanos que llegaron por aquel tiempo desde las estepas de la Europa oriental ha sido uno de los tres componentes genéticos dominantes en el continente hasta hoy. Los otros dos proceden de los primitivos cazadores y recolectores, y de los agricultores que inmigraron procedentes de Anatolia. El porcentaje genético de estas tres poblaciones primigenias —solo aquí resulta adecuado este término— es cuantificable en cada persona con raíces europeas por medio de un desciframiento del ADN. Muchas empresas ofrecen entretanto este tipo de pruebas. Que cada cual decida por sí mismo si le resultan útiles tales ofertas. 


			Sin duda, es interesante saber si uno se halla genéticamente más cerca de cazadores y recolectores, de los primeros agricultores o de los habitantes de las estepas. Sin embargo, la mayoría de esas empresas comerciales apenas pueden proporcionar algo más que folclore, ya que los diferentes componentes nos dicen en verdad algo sobre el origen genético, pero nada sobre las predisposiciones. Los humanos más distantes genéticamente unos de otros en el mundo siguen portando un 99,8 por ciento de ADN idéntico, e incluso del neandertal nos diferenciamos en menos de un 0,5 por ciento de nuestro genoma. Por tanto, cuando hablamos de desplazamientos genéticos, se trata siempre tan solo de cambios en una parte mínima del ADN. Las poblaciones que están muy relacionadas geográfica y genéticamente, como, por ejemplo, franceses y portugueses, solo pueden distinguirse entre sí con la ayuda de una secuenciación de alto rendimiento. 


			El hecho de que los fundamentos genéticos de los europeos se establecieran hace, aproximadamente, 4.500 años no significa que la arqueogenética no tenga nada más que aportar a la época posterior. Esta disciplina se encuentra todavía en sus comienzos y hasta el momento ha investigado realmente a fondo sobre todo la prehistoria y la protohistoria. Más adelante, se colocarán en el foco de los arqueogenetistas probablemente los sumerios, los egipcios, los griegos y los romanos. Hasta el momento, el interés hacia ellos es menor porque existe una considerable tradición escrita de esas épocas, conocemos numerosos detalles históricos, incluidos los banquetes de los emperadores romanos. Para la mayoría de los arqueogenetistas tienen prioridad aquellas épocas que carecen de registros escritos. 


			Las descodificaciones del ADN también pueden suministrar nuevos conocimientos acerca de las corrientes migratorias de los pueblos, pero estas se ocupan más bien de los oligoelementos genéticos. Y es que en el siglo VI d. C., los migrantes llegados a Europa apenas pudieron dejar una mayor huella genética. Simplemente vivían ya demasiadas personas aquí para que incluso grupos de varias decenas de miles de inmigrantes hubieran podido provocar alteraciones genéticas. Como es natural, con ello sigue sin declararse nada todavía acerca de las repercusiones sociales, políticas y culturales de las inmigraciones. 


			 


			EL VIAJE DE LA PESTE Y DEL CÓLERA 


			 


			Junto con el desciframiento del ADN de seres humanos fallecidos hace mucho tiempo, otra rama de la investigación arqueogenética ha despertado también mucha curiosidad en los últimos años: la descodificación de ADN antiguo de agentes patógenos. La migración de los humanos y el intercambio entre las poblaciones convirtieron al ser humano moderno en lo que es en la actualidad y le permitieron construir una civilización con un alto nivel de desarrollo y globalmente interconectada. Sin embargo, esa movilidad tenía su precio: las enfermedades infecciosas. En el transcurso de los últimos milenios han muerto millones y millones de seres humanos, víctimas de bacterias y de virus que fueron promovidos por dos grandes tendencias relacionadas entre sí. Por un lado, la colonización cada vez más densa del planeta, que facilitaba que los agentes patógenos se expandieran entre los seres humanos y los diezmaran. Por otro lado, el intercambio cada vez más intenso entre las poblaciones, que produjo idéntico efecto, sobre todo por medio del comercio. Ambas fueron con toda probabilidad las causas de la propagación de los patógenos a nuevas regiones del planeta. 


			Esta historia puede contarse hasta bien entrada la Edad Moderna, cuando los habitantes originarios del norte de América quedaron diezmados de forma masiva por la viruela y el sarampión tras la llegada de los europeos, y probablemente, a cambio, los europeos se trajeron a casa la sífilis que, a su vez, causó mucho sufrimiento en nuestro continente hasta el siglo XX al cobrarse numerosas víctimas. Cuando hace unos pocos años se produjo un brote del virus del Ébola en el África occidental, todavía circulaba por todo el mundo el miedo a que la enfermedad pudiera propagarse a otras regiones. 


			En los últimos años se están multiplicando los indicios de que las oleadas migratorias de la protohistoria están relacionadas con enfermedades infecciosas. Así, por ejemplo, el agente patógeno de la peste ya existía hace por lo menos 5.200 años en el sur de la actual Rusia, es decir, en una región de la que después saldrían masivamente seres humanos hacia la Europa central, donde, aproximadamente por la misma época, disminuyó de manera drástica la población autóctona. ¿Podría ser que un agente patógeno introducido poco antes matara a esos humanos y su espacio fuera ocupado por quienes ya hacía tiempo que se habían adaptado a él? Muchas pistas indican que ese no es ningún escenario improbable. 


			Hace alrededor de tres mil años, después de haberse completado en su mayor parte el viaje genético de los europeos, los agentes patógenos siguieron creando desasosiego una y otra vez en el continente. Comprender la evolución de esos bichos pequeños será el gran desafío que abordarán juntos en el futuro arqueogenetistas y médicos. Puede que el ser humano sea la especie más exitosa y móvil de la historia del planeta, pero hace milenios que las bacterias y los virus le están pisando los talones en su desarrollo genético. En este libro se describe también en detalle lo que sabemos hasta el momento sobre la carrera de ambos antagonistas y sobre lo que estos conocimientos nos dicen acerca de nuestras posibilidades para subsistir frente a ellos. 
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