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No hace mucho tiempo, la arqueologia era
considerada como una disciplina de las ciencias

sociales, un sistema aparte de la ciencia
‘estandar’. Como ejemplo, el “Journal
Archaeological Science”

<http://lwww.elsevier.com/wps/find/journaldescripti
on.cws_home/622854/description#description>

fue incluido en el primero (Edicion de Ciencias
Sociales), pero no en el segundo (Edicién de
Ciencia) del Journal Citation Reports (JCR) por la
“Web del Conocimiento” del prestigioso Thomson
ISI <http://www.isiknowledge.com> hasta la
edicion 2003. Como Bob Dylan dice en una de sus
emblematicas canciones “los tiempos estan
cambiando". De hecho, la tendencia actual es
realzar y consolidar la colaboracion entre
investigadores que trabajan en diversas
actividades humanas. Asi, la interdisciplinaridad y
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la transversalidad estan madurando, vy
representan de hecho componentes preciosos en
las solicitudes de proyectos de investigacion
actuales.

El enlace que ha hecho posible tal integracion de
la arqueologia en el campo cientifico “estandar” es
la biologia molecular en general y la biotecnologia
del ADN en particular. Antes de los afios 70, tal
disciplina estaba considerada casi muerta, pero el
desarrollo de técnicas de ingenieria genética
(Jackson et al, 1972; Lobban y Kaiser, 1973;
Morrow et al, 1974) representaron su
renacimiento. De hecho, los progresos en dicha
area han sido tan significativos, que ahora
desempefa un papel dominante en las ciencias de
vida y las disciplinas relacionadas, incluyendo
trazabilidad, ciencia forense y arqueologia.




Todo ello es posible porque todos los seres vivos
(o las entidades biologicas como virus, viroides y
virusoides), sus partes, derivados o restos tienen
acidos nucleicos. Por ello, pueden ser analizados
por las poderosas metodologias de la biologia
molecular. Los progresos recientes en tal area
incluyen la gendémica estructural y funcional, a la
cual hemos contribuido significativamente (Lario
et al, 1997), protedmica (Asara et al, 2007) y
bioinformatica (Dorado et al, 2006a, b, 2007).

De interés particular
han sido los recientes
avances en
secuenciacion basadas
en emulsiones de la
reaccion en cadena de
la polimerasa (ePCR) y
sistemas de estado
solido. Tales
metodologias permiten
realizar millones de reacciones de secuenciacion
en un solo tubo o soporte. Esto abre la puerta para
analisis masivos sin precedentes, de genomas
completos y de transcriptomas completos. Como
ejemplos, proyectos del genoma de ADN antiguo
(ADNa) como los del oso de las cuevas del
Pleistoceno (Noonan et al, 2005), mamut (Poinar
et al, 2006) y del Neandertal (Green et al, 2006;
Noonan et al, 2006) han sido emprendidos por
primera vez en la historia.

Por otro lado, es poco probable que un analisis
genomico funcional concluyente, basado en
ARNm, se pueda realizar con restos
arqueoldgicos usando la tecnologia actual, puesto
que el ARN es demasiado labil. Sin embargo, la
gendmica estructural se pueden utilizar también
para deducir las caracteristicas funcionales y los
fenotipos (Pennisi, 2007). Por lo tanto, un mundo
nuevo y fascinante se abre para la arqueologia:
ibienvenido al mundo de la biologia molecular!
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