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Resumen: El articulo sugiere algunas observaciones sobre una antropologia darwi-
nista planteada a partir del conocimiento cientifico disponible. Al efecto, sefiala la
importancia del estudio del genoma humano como fundamento de una reflexién filo-
s6fica de segundo grado sobre la naturaleza del ser humano, subrayando las grandes
similitudes entre el Homo sapiens y las especies evolutivamente mds préximas. Ademds,
a partir del estudio del ADN mitocondrial y del cromosoma Y, centra la atencién en
el principio de coalescencia evolutiva entre seres humanos, gracias al cual es posible
afirmar que todos ellos son miembros consanguineos de un mismo linaje. Concluye
proponiendo algunas inferencias que muestran analogia entre determinados myzhos y
el logos cientifico actual.
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AsstrACT: This paper suggests some observations about a Darwinian Anthropology
laid out as of available scientific knowledge. For this purpose, it points at human genome
study significance to base a second-degree philosophical reflection about human being
nature, underlining great similarity between Homo sapiens and close evolutionary species.
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Also, using mitochondrial ADN and Y chromosome study, focuses the evolutionary
coalescence principle among human beings, because of whom is possible to support that
all of them are consanguineous members of the same lineage. Finally, it proposes certain
inferences showing analogy between some particular mythos and current scientific logos.

Keyworps: Philosophy of Biology, evolutionist anthropology, Darwinism.

1. Introduccion

Si Immanuel Kant acerté al afirmar que la pregunta clave de una filosofia in
sensu cosmico (Buber, 1949: 12) solo podia ser «;Qué es el hombre?», en el siglo
XXI su respuesta solo puede partir del conocimiento cientifico, aunque no deba
limitarse al mismo. Los avances producidos durante las tres altimas décadas en
Genética y Neurociencia, potenciados por el desarrollo exponencial alcanzado
en las tecnologfas de la informacién y comunicacién, ofrecen un constante flujo
cualitativo y cuantitativo de evidencia cientifica, inimaginable pocos anos antes,
acerca de la naturaleza humana y de su evolucién biolégica (Mosterin, 20006).
Dicho flujo bien podria fundamentar y orientar las inferencias filoséficas perti-
nentes para configurar una nueva, robusta y precisa imagen de la humanidad. Al
menos, hasta que el transhumanismo y el desarrollo tecnolégico del ser humano
(Diéguez, 2017) convierta la pregunta kantiana en una reliquia.

Curiosamente, la investigacién cientifica en Antropologia, desde la pers-
pectiva de una epistemologia evolucionista, ofrece coqueteos o analogias entre
mythos 'y logos que podrian sorprender a cualquier filésofo e incluso exasperar
al mds acérrimo partidario del neopositivismo. Sin llegar a la radicalidad de la
afirmacién «todos los conceptos centrales de la teoria moderna del Estado son
conceptos teoldgicos secularizados» (Schmitt, 2009: 37), si quisiéramos resca-
tar en cierto significado la nocién schmittiana de secularizacién para ilustrar
c6mo las técnicas actuales de investigacién antropoldgica arrojan conclusiones
que distan poco de constituir una suerte de versién laicizada de algunos mitos
archiconocidos. La analogia entre su légica subyacente y el /ogos cientifico actual
sugiere la posibilidad de apreciar en el mythos una cierta aptitud como motor de
inferencias y principio heuristico de la realidad.
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2. La especie Homo sapiens sapiens

;Cémo intentarfa responder un cientifico al interrogante kantiano? Explo-
remos alguna argumentacién plausible. Existe evidencia cientifica acerca de la
elevadisima coincidencia genética entre el ser humano (Homo sapiens sapiens) y el
chimpancé (Pan troglodytes) desde que los genetistas Mary King y Allan Wilson
publicaron los resultados de una investigacién que cambié de raiz el curso de la
Antropologia (1975). Pese a las rudimentarias técnicas comparativas de proteinas
entonces disponibles, el estudio demostré que ambas especies son genéticamente
idénticas al 99%. Dos décadas después, otros estudios confirmaron y ampliaron
estos resultados, mostrando que ambas especies compartimos al menos el 98,5%
del ADN. Estudios mds recientes y detallados a partir de 10.000 bases del ADN
basura del cromosoma X indican en las secuencias correspondientes una coin-
cidencia del 99,06% (Davies, 2001: 228). En cambio, el ADN del chimpancé
y el del gorila (Gorilla gorilla) sélo coinciden en un 97%. En otras palabras, y
aunque quizis ello pueda no precisamente agradar a nuestro ego antropocéntrico,
genéticamente un chimpancé se parece mds a nosotros que a un gorila. Esta coin-
cidencia genética entre ser humano y chimpancé es mayor que entre chimpancé
y gorila porque nosotros y los chimpancés compartimos nuestro tltimo ancestro
comun hace unos 5.000.000 de afos, en un mismo y comun ramal evolutivo
del cual el gorila se separé hace unos 8.000.000; esos 3.000.000 de anos més de
evolucién divergente entre chimpancé y gorila que entre chimpancé y humano
han posibilitado un 2% mds de diferencias genéticas respecto de los gorilas que
respecto de nosotros. Ademds, la mayoria de diferencias en las secuencias de ser
humano y chimpancé se dan en el ADN basura o no codificante de proteinas,
el cual, si bien no carece de toda utilidad, como se pensaba hasta hace relati-
vamente poco, no resulta tan decisivo como el codificante de proteinas para
explicar las coincidencias o diferencias relevantes. Es mds, aunque todavia no
exista suficiente evidencia cientifica contrastada, algunos genetistas hipotetizan
que las diferencias cognitivas entre humanos y chimpancés podrian reducirse a

unos 50 genes (Wade, 1998).

La comparacion entre los genomas del Homo sapiensy del resto de los prima-
tes arroja conclusiones similares en las elevadas afinidades indicadas. La principal
diferencia entre el genoma del sapiens y el de los demds grandes monos antro-
pomorfos —chimpancé, gorila y orangutdn (Pongo)— reside en el nimero de
cromosomas, pues aquel contiene 23 pares mientras el genoma de estos tltimos
24. Hace millones de afios, ciertas mutaciones acaecidas en el genoma humano

ENDOXA: Series Filosdficas, n.° 46, 2020, pp. 291-310. UNED, Madrid



294 VICENTE CLARAMONTE SANZ

provocaron que dos de los cromosomas todavia presentes en el de los restantes
grandes monos antropomorfos se fusionaron en uno, convirtiéndose en lo que
hoy es el cromosoma 2 del sapiens (Ijdo ez al., 1991). Salvo en esta fusién de dos
cromosomas ancestrales en nuestro actual cromosoma 2, las diferencias visibles
entre los genomas de Pan, Gorilla y Pongo respecto del Homo son muy escasas.
Como se indicd, las mayores similitudes respecto del humano se dan en el chim-
pancé; en 13 pares de cromosomas no existe ninguna diferencia visible y en otros
5 practicamente ninguna. Y si se elige al azar cualquier pdrrafo' del genoma del
chimpancé y se coteja con el correspondiente del genoma humano, se compro-
bard que menos del 2% de las letras respectivas son diferentes. Asi, a partir de las
coincidencias genéticas observadas entre las distintas especies de primates, puede
afirmarse que el Homo sapiens es un chimpancé con una aproximacién mayor del
98% y el chimpancé es humano en idéntico porcentaje. Y que, tanto el chimpan-
cé como el Homo sapiens, son gorilas en un 97%. Por ello, hay mds semejanzas
genéticas entre un Homo sapiens y un chimpancé que entre un chimpancé y
un gorila en cada gen, secuencia de proteina y tramo de ADN. Ambas especies
comparten todos los huesos, dientes, sustancias quimicas y lébulos cerebrales,
asi como todo componente de los sistemas inmune, digestivo, vascular, linfdtico
y nervioso, entre otras semejanzas fisiolégicas.

De hecho, las evidencias fésiles y genéticas corroboran que el ancestro cons-
tituyente del eslabén perdido del Homo sapiens fue muy probablemente una
estirpe minoritaria que hace aproximadamente 5.000.000 de anos se separé del
chimpancé, cuya especie constituia entonces la estirpe principal. Esta inferencia
parece consistente, pues el estudio de los genes respectivos muestra que la especie
humana atravesé un angosto cuello de botella genético mucho mds estrecho —
nutrido por menos poblacién— que el atravesado nunca por los chimpancés, y de
ahi que haya mucha menos variabilidad aleatoria en el genoma humano que en el
del chimpancé. Este mini grupo de simios aislados de la estirpe principal constituida
por el chimpancé, al reproducirse endogdmicamente y exponerse a las fuerzas del
efecto fundador?, terminé compartiendo una gran mutacién, por la cual dos de los

! Ilustrativa analogfa genético-lingiiistica propuesta por Matt Ridley (2000: 18); «Imaginese

que el genoma es un libro. Hay veintitrés capitulos llamados CROMOSOMAS. Cada capi-
tulo contiene varios miles de historias llamadas GENES. Cada historia estd compuesta de
parrafos llamados EXONES con anuncios intercalados llamados INTRONES. Cada pérrafo
estd compuesto de palabras llamadas CODONES. Cada palabra estd escrita con letras llama-
das BASES»; mayuscula en el original.

2 En Genética Evolutiva suele denominarse efecto fundador al resultado de la formacién de
una nueva poblacién a partir de un niimero muy reducido de individuos. Las poblaciones
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cromosomas de su genoma, antes separados, se unieron. Como consecuencia, entre
los individuos del grupo de simios separados y los individuos de la estirpe principal
devino estanqueidad reproductiva —imposibilidad de reproducirse—, pues, dada
la nueva incompatibilidad genética, las combinaciones entre los respectivos gametos
dejaron de producir zigotos viables, y en lo sucesivo s6lo pudieron procrear con su
propia especie, incluso aunque después abandonaran el aislamiento. Con ello, la
separacion de la estirpe primigenia terminé consoliddndose en auténtica diversidad
especifica, en una especie distinta, formada por especiacién alopdtrica, que consti-
tuy6 el antepasado inmediato del Homo sapiens.

Si las coincidencias genéticas entre chimpancés y humanos son tan acusadas,
cabe esperar lo sean todavia més entre los individuos en el seno de la propia especie
sapiens. La diferencia tipica media interna a nuestra especie es del 0,1%, es decir, de 1
de cada 1.000 «letras» o bases que componen una secuencia de ADN, e igual ocurre
con mds del 90% de las especies que habitan hoy dia la Tierra (Stoeckle y Thaler,
2018). En otras palabras, todos los seres humanos somos genéticamente iguales al
99,9%. La variacién genética humana —diferencia genética presente en las pobla-
ciones humanas y entre ellas—, esa diversidad del 0,1% en el ADN, corresponde a
caracteres neutros o irrelevantes, como el color de los ojos, el pelo o la piel, la forma
y el tamano del crdneo, el indice de masa corporal, la predisposicion a ciertas enfer-
medades, etc.; mientras que, en los caracteres anatémicos, fisioldgicos y metabélicos
clave para la configuracién y viabilidad de la especie, la coincidencia se da en un
99,9% del genoma humano, el conjunto de genes del Homo sapiens, la secuencia
de ADN contenida en los 23 pares de cromosomas existentes en el nicleo de cada

con efecto fundador presentan baja diferenciacién genética entre individuos, exceso de alelos
raros y carencia de otros alelos comunes en la especie primigenia, pues la nueva poblacién
surge a partir de una muestra muy poco significativa, y por tanto no representativa de la
diversidad genética original. Por razones geogréficas, se produce con relativa frecuencia en
especies de animales y plantas cuyos nichos ecoldgicos estin enclavados en archipiélagos e
islas ocednicas. Gracias al efecto fundador, he aqui el quid, el puro azar puede infundir gran-
des cambios en poblaciones pequefias y en un lapso temporal relativamente corto en términos
evolutivos. En la humanidad, ya en época histérica, han surgido distintas poblaciones a causa
del efecto fundador, generalmente fruto del aislamiento de ciertos grupos étnicos por motivos
de indole geografico o cultural, como sucedi6 con la poblacién finlandesa. Los amish consti-
tuyen uno de los casos mds representativos. Esta exigua etnia menonita, afincada en Lancaster
(Pensilvania), fue constituida en 1770 por 12 individuos, uno de los cuales portaba un gen,
escasisimo en la poblacién mundial, que en estado homocigdtico —coincidencia de alelos
idénticos de un gen respecto al mismo cardcter— provoca una inusual combinacién de ena-
nismo y polidactilia. Una vez analizados todos los amish conocidos, resulté ser que un 13%
porta o manifiesta dicho extrafio gen, porcentaje comparativamente elevadisimo respecto al
resto de la poblacién mundial y explicable por el efecto fundador.
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célula humana diploide®. De los 23 pares de cromosomas configuradores del genoma
humano, 22 son cromosomas autosémicos y un par determina el sexo, por lo cual
aparece con forma XX en mujeres y XY en varones (Ridley, 2000: 8). La secuencia
de ADN constituyente del genoma humano contiene la informacién codificada
necesaria para expresar el proteoma humano, el conjunto de las proteinas expresadas
en una célula humana concreta bajo especificas condiciones medioambientales y de
ciclo celular (Anderson y Anderson 1988); llanamente y sin tecnicismos, el conjunto
de las proteinas del ser humano. El proteoma fundamenta la particular morfologia
y funcionalidad de cada célula, y en dltima instancia de cada especie, por ser la
proteina, y no por si mismo el ADN, la biomolécula crucial para los organismos
vivos, pues posee las funciones estructurales, enzimdticas, metabdlicas, reguladoras,
de senalizacion, etc., indispensables para la vida celular y supracelular, y ademds
cuenta con capacidad para organizarse en enormes redes funcionales interactivas.
Asi, el ADN estd codificado en cada célula, y la organizacién estructural y funcio-
nal de las células mediante las proteinas conforma cada tejido, 6rgano y organismo
en su conjunto.

Por ello, el genoma humano contiene la informacién bdsica necesaria para el
desarrollo fisiolégico completo de un ser humano. El Proyecto Genoma Humano,
iniciado en 1990 para descifrar completamente el cdigo genético contenido en
los 23 pares de cromosomas humanos, concluyé en 2005 tras haberse secuenciado
aproximadamente unos 28.000 genes. Sin embargo, la funcién exacta de la mayoria
de las bases del genoma humano en gran medida sigue siendo atn desconocida. A
tales efectos se abordé poco después el denominado Proyecto ENCODEY, cuya
contribucién permiti6 asignar funciones bioquimicas al 80 % del genoma, por lo
cual ha proporcionado nuevos y valiosos conocimientos sobre la organizacién
y regulaciéon de los genes y del genoma, y se ha erigido en un recurso clave
para el estudio de la Medicina y Biologia humanas (ENCODE Project Con-
sortium, 2007).

No parece descabellado considerar los resultados ofrecidos por la Biologia
Molecular a partir del estudio del ADN de la célula humana, parafraseando
a Michael Foucault (1990), como la mayor excavacién arqueoldgica y genea-
légica de la historia de la humanidad. Ah{ radica la importancia del genoma

3 Las células diploides contienen dos series de cromosomas, mientras las haploides contienen

una; las células somdticas son diploides, mientras los gametos, originados en las génadas
mediante meiosis de las células germinales, son haploides.
* Acrénimo de Encyclopedia of Dna Elements.
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humano y su decodificacién, pues la secuencia del ADN se erige en auténtico
criterio final de delimitacién cientifica de la identidad del ser humano, para
trazar una heuristica que dote de significado a la idea de sujeto colectivo
construida sobre el concepto empirico de especie humana. La secuenciacién
completa del genoma humano ofrece una fuente inagotable de conocimientos
acerca de qué es ser humano, ademds de posibilitar incontables aplicaciones en
materia de criminologia, esclarecimiento de la historia de las naciones, reen-
cuentro de familias separadas por la fuerza, bsqueda de las raices de civilizaciones
remotas, migracién de poblaciones humanas y obtencion de pruebas inequivocas
para mejorar la comprensién sobre el origen de la humanidad.

Por tales consideraciones, y sin riesgo de incurrir en exageraciones ni huero
triunfalismo, podria decirse que la decodificacién del genoma humano terminard
aportando a medio y largo plazo mds conocimiento cientifico sobre el origen, la
evolucion, la naturaleza y la mente de la especie humana que toda la actividad
cientifica precedente. Con tal afirmacién no pretendemos defender el reduccio-
nismo frivolo de la antropologfa humana a una suerte de determinismo genético,
coincidimos en que «<hay mucho, mucho més en cada uno de nosotros que en un
codigo genético» (Ridley, 2000: 17). Pero no es menos cierto que también mucho,
mucho de lo que fuimos, somos y seremos, estd escrito en nuestro cédigo genético.
Sin duda, en un futuro inmediato la profundizacién en su conocimiento revolu-
cionard pricticamente todas las ciencias, y de ahi la conveniencia de plantear una
reflexién sobre las consecuencias e implicaciones de la decodificacién del acervo
genético humano.

3. Eva mitocondrial y Adan cromosomico

Aunque la prueba més directa sobre el pasado de la especie humana se
contenga en los restos fésiles estudiados por la Antropologia cldsica, los datos
extraidos a partir de su estudio no son del todo concluyentes para resolver la
cuestién del origen y la evolucién de los humanos modernos, pues el registro
fésil actual es incompleto y existen todavia muchas lagunas sobre las cuales la
controversia entre la doctrina cientifica especialista persiste. En la década de los
80 del siglo XX, la Antropologia Molecular ampli6 el campo de investigacion
hasta incluir el ADN, al comprobar que sus secuencias guardan un registro de la
distinta experiencia evolutiva del ser humano considerado como especie, diversi-
dad manifestada a nivel bioquimico mediante el polimorfismo molecular de los
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dcidos nucleicos y las proteinas. El andlisis de estos polimorfismos o variaciones
genéticas, que convierten en unico a cualquier miembro de la especie humana,
contribuye a resolver la pregunta filoséfica por el origen del hombre y permite
determinar la proximidad o lejania del linaje genético que media entre cada ser
humano.

La mayoria de estudios de Antropologia Molecular se basan en el andlisis de
dos cromosomas algo especiales que se heredan por vias complementarias, pues,
por distintos motivos que se apuntardn znfra, su andlisis ofrece una formidable
herramienta para esclarecer la historia de las poblaciones humanas y, en definiti-
va, para comprender el origen y la identidad del sujeto colectivo que constituye
el ser humano considerado como especie.

3.1 Eva y el ADN mitocondrial

El fragmento de ADN humano del cual tenemos mds informacién actualmente
es un diminuto cromosoma circular localizado en las mitocondrias, los componentes
celulares que producen trifosfato de adenosina®, un compuesto quimico clave por
servir de combustible a la célula. Durante la fecundacién, cuando el mds raudo
espermatozoide triunfa y accede al évulo para aportar sus cromosomas nucleares,
las mitocondrias «ya no le sirven de nada, y se desprende de ellas junto con la cola»
(Sykes, 2001: 65), por lo cual solo introduce en el 6vulo su testa y su anejo paquete
de ADN nuclear. Ya que los espermatozoides no aportan al zigoto mitocondrias
durante la fecundacién, las de todo individuo son de exclusiva procedencia materna,
y por tanto el ADN mitocondrial (ADNm) proporciona un registro inequivoco de la
matrilinea ascendente, pues procede integramente —sin recombinacién parental—
de la madre, el de la madre procede de su abuela, el de esta de su bisabuela, y asi
sucesivamente, siendo posible remontarse infaliblemente a cientos de generaciones
atrds. Es decir, a diferencia de los 23 cromosomas heredados de cada progenitor,
el ADNm no estd expuesto a la reorganizacion e intercambio de material genético
entre pares de cromosomas producidos antes de formarse los espermatozoides y los
évulos durante la meiosis. Las tinicas fuentes de variacién son las mutaciones acu-
muladas paulatinamente en la secuencia del ADNm. Asi, comparando el niimero

5> O adenosin trifosfato, del inglés adenosine triphosphate y abreviado ATD.
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de cambios presentes en la secuencia de distintas muestras de ADN y calculando el
ritmo acumulativo de estas mutaciones, el antrop6logo molecular puede precisar el
grado de parentesco entre dos muestras cualesquiera y la fecha muy aproximada en
la que empezaron a divergir.

La Genética Evolutiva, suele decirse, nacié cuando Rebecca Cann, Mark Sto-
neking y Allan Wilson publicaron un articulo ya legendario que revolucioné la
concepcién de la evolucién biolégica humana (Cann ez a/., 1987). Realizaron una
comparacion exhaustiva de las secuencias de ADNm de 147 personas representantes
de 5 poblaciones geograficas distintas: africana, asidtica, australiana, caucdsica y neo-
guineana. Se centraron en el ADNm porque brinda tres ventajas a la investigacién:
la primera, ya indicada, se transmite por exclusiva via matrilineal; segunda, acumula
mutaciones hasta 20 veces mds rdpidamente que los genes nucleares, por lo cual el
reloj molecular®, que posibilita calcular el paso del tiempo mediante el ADN, fun-
ciona més veloz y facilita gestionar el estudio y sus resultados; por tltimo, en la lla-
mada regién de control del ADNm, las mutaciones son especialmente frecuentes,
por carecer de cédigos con instrucciones para una funcién bioquimica particular
(Sykes, 2001: 66-67.)". Segtin las mejores estimaciones, si dos personas tuvieron
una antepasada comdn presentan en promedio una diferencia en las secuencias de

sus regiones de control cada 10.000 anos (Sykes, 2001: 86).

Establecida la metodologia de investigacion, pasemos al contenido. La hipé-
tesis de Cann, Stoneking y Wilson se basa en el principio de coalescencia, propie-
dad de las entidades para unirse mediante vinculos materiales o inmateriales. En
Biologia Evolutiva, coalescencia supone, con analdgica sublimacién del concepto
de ancestro, la existencia de un origen comun a todo organismo, idea que fue ya
intuida por Arist6teles (588b-589a)®. El quid del articulo citado fue un diagrama

¢ El reloj molecular, técnica empleada para datar la divergencia entre dos especies, consiste

en calcular el tiempo transcurrido a partir del ndmero de diferencias dadas entre dos mismas
secuencias de ADN de cada una. Constituye una herramienta muy util, pues permite estable-
cer con precisién las fechas de eventos filogenéticos no documentados por el registro f6sil.
Vide Zuckerkandl y Pauling, 1962; Sarich y Wilson, 1967; Kimura, 1968.

7 Si contuviera dichos cédigos, muchas de las mutaciones afectarfan al funcionamiento de
las enzimas mitocondriales, dandndolas, con lo cual estas mitocondrias sobreviven con mucha
dificultad y rara vez se transmiten a la siguiente generacién, por lo que se extinguen poco a
poco. En cambio, las mutaciones en la regién de control no se eliminan, precisamente porque
dicha regi6n carece de funcién especifica, y por ello son llamadas neutras.

8 Los X libros de Historia de los animales, en parte pseudoaristotélica, constituyen un tratado bio-
l6gico tendente a mostrar la unidad dentro de la diversidad de seres en cuanto a érganos y funcio-
nes, y, en definitiva, a establecer que la anatomia y fisiologfa animal es sustancialmente una. El
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en forma de herradura, ficilmente localizable en Internet, que agrupaba las mues-
tras de ADNm en funcién de su relacién mutua. Las secuencias formaban 2 gran-
des grupos, con las muestras africanas en uno y las de las 5 poblaciones en el otro,
indicando que la secuencia ms antigua procedfa de Africa y que las poblaciones
no africanas tenfan multiples origenes. Por tltimo, suponiendo que las mutaciones
se produjeron a un ritmo constante de un 2% a un 4 % por cada millén de
afos, los investigadores llegaron a una conclusién sorprendente y espectacular.
Todo el ADN mitocondrial analizado procedia de una Gnica mujer que vivié
hace unos 200.000 anos, probablemente en Africa. Una «Eva africana» de la
que derivaria toda la evolucién humana. Ello no significa que en aquella época no
existieran mds mujeres; si existian y engendraron sus propios y diferentes linajes.
Pero de los linajes engendrados por la poblacién coetdnea, «sélo el linaje materno
de Eva ha sobrevivido sin interrupcion hasta la actualidad. Los demds se extin-
guieron» (Sykes, 2001: 276). Otra investigacién basada en el reloj molecular, pero
realizada con tecnologfa mds precisa y un muestreo mds exhaustivo —Ila secuencia
integra del ADNm de 2.000 personas oriundas de todo el planeta—, confirmd las
conclusiones del pionero estudio de 1987 (Soares, ez al., 2009). Asi, la Eva mito-
condrial africana constituye la raiz en la cual convergen todos los linajes maternos
de los aproximadamente 7.831.772.000 de habitantes del mundo actual’. Tal vez
la ciencia no pueda ni deba asumir la tarea de elucidar si «Todos somos hijos de
Dios», pero parece haber mostrado ya que «Todos somos hijos de Eva», de la Eva
mitocondrial africana.

Siguiendo esta linea de investigacién, Svante Piibo (1999) demostré después
que las primeras divergencias en el actual fondo de genes mitocondriales se
produjeron en Africa; por tanto, no todos los linajes mitocondriales partici-
paron en la colonizacién del resto del mundo, solo algunos. Tras ello, Douglas
Wallace ez al. (1999), tras catalogar sistemdticamente la diversidad del ADNm
de las poblaciones mundiales, coseché otro fructifero desarrollo: sus resultados

Estagirita concebia bios como un conjunto unitario, clasificindolo por tipos naturales o especies,
jerarquizados en una scala naturae que asciende desde lo simple, con gusanos y moscas en el plano
inferior, a lo complejo, con el ser humano en la ctspide. Tras la refutacién de la teoria de la heren-
cia de los caracteres adquiridos (Lamarck) por la teorfa de la evolucién de las especies por seleccién
natural (Darwin), el icono de la scala naturae o cadena jerdrquica del ser vivo ya no se considera
adecuadamente expresivo de la filogenia entre especies y se prefiere el drbol ramificado, 4rbol filo-
genético o cladograma.

? Redondeo de cifra registrada el 24 de noviembre de 2020 a las 12:27 h. a partir de la fuente
Population Marters, disponible en <http://populationmatters.org/>, donde puede apreciarse cémo
aumenta a cada segundo.
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indican que la Eva africana tuvo 18 «hijas» (Sykes, 2001: 202)'°, cada cual con
una secuencia de ADNm distinta que se extendié a diversas regiones del mundo.
Wallace y su equipo etiquetaron uno tras otro cada linaje de ADNm con una letra
mayuscula por orden alfabético, terminando por establecer 4 grandes conjuntos
con las siguientes correspondencias:

1) A-D: indios americanos.
2) H-KyT-X: 7 linajes europeos, integrados en 2 grandes grupos.
3) M: linaje ancestral asidtico, escindido después en 2 grupos, E-G y A-D.

4) L: linaje africano principal, y sus 3 subsidiarios, L1, L2 y L3.

Posteriormente, Wallace intenté esclarecer la antigiiedad del ADNm africano
actual, a cuyo efecto comparé su secuencia completa en una muestra de 74 indi-
viduos de lengua khosian del noroeste del desierto del Kalahari, en el sur de Africa
(Chen et al., 2000). Los resultados demostraron que dicha poblacién es una de las
més antiguas de Africa, y confirmaron los estudios precedentes en que la antigiiedad
del ADNm africano se remonta a unos 150.000 anos. Circunstancia a su vez con-
sistente con el elevado porcentaje de linajes africanos en el total, pues, de los 33
linajes identificados en todo el mundo, 13 proceden de Africa (Sykes, 2001: 274),
es decir, el 40% de los linajes matrilineales existentes. El Homo sapiens ha poblado
desde hace més tiempo Africa que ningin otro lugar en el planeta Tierra, y de ahi
que en Africa el reloj molecular acumule mds cambios en las secuencias genéticas
del genoma humano que por doquier. Asi, las raices genéticas en linajes de seres
humanos son «mds de cien mil afios anteriores a la formacién de clasificaciones
tribales y de otro tipo» (Sykes, 2001: 276), incluyendo, nos gustaria anadir y
subrayar, la precedencia de esta coalescencia natural basada en el vinculo genético

10" Esto es, descendientes de la Eva africana y ademds madres de linaje. Madre de linaje es la

antepasada comidn mds reciente a todos sus miembros. Para ello debe cumplir la condicién de
haber tenido al menos 2 hijas; si nos remontamos generacion tras generacién en un linaje
dado, llega un momento en que las lineas consanguineas ascendentes convergen siempre en
dos mujeres, cuya madre serfa la Gnica antepasada comun a todos los miembros del linaje, y
ademds la mds reciente —su abuela serfa también antepasada comun a todos, pero no la més
reciente—.

ENDOXA: Series Filosdficas, n.° 46, 2020, pp. 291-310. UNED, Madrid



302 VICENTE CLARAMONTE SANZ

respecto a la division cultural en etnias, pueblos, tribus, clanes, familias, clases
sociales, naciones, paises, Estados, etc. En otras palabras, solo mucho después, vino
la cultura a difuminar los estrechos vinculos de natura en la humanidad.

Ahondando en el estudio del equipo de Cann, Stoneking y Wilson, pero
conjugdndolo con una ingeniosa sintesis de los resultados logrados merced a la
catalogacién sistemdtica del ADNm de las poblaciones mundiales de Wallace
et al., el genetista Bryan Sykes (2001) logré después aplicar la Genética Mole-
cular humana para elucidar las migraciones poblacionales en todo el orbe. Tras
secuenciar 500 bases de ADNm pertenecientes a 6.000 donantes del continente
europeo, clasificé las secuencias en 7 grupos bien definidos, los mismos haplo-
tipos'! europeos designados por el estudio de Wallace con las iniciales H-K y
T-X, denominando «las siete hijas de Eva» a este conjunto de madres afortuna-
das por su fimess genético-adaptativa, y bautizando a cada una de ellas con un
nombre propio. Listdndolas por orden de antigiiedad, obtendriamos el siguiente
diagrama.

' En Genética, se entiende por haplotipo (del griego anhodc, haploiis, «simpley) la cons-
titucion alélica de multiples /oci o posiciones fijas para un mismo cromosoma. Dada la alta
variabilidad alélica en genomas complejos como el humano, la probabilidad de un haplotipo
idéntico en 2 individuos no emparentados entre si es casi 0, y por ello su estudio es tan util
para determinar la relacion génica entre individuos.
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NOMBRE

+ ANOS

ORIGEN

% ADNm EUROPEO

EXPANSION

Ursula

45.000

norte de Grecia

11%

Oeste y Sur
de Europa
hasta Francia
y Gran
Bretafia

Xenia

25.000

circa mar Negro

5%

noreste de
Europa
hacia el

estrecho de
Bering

Tara

17.000

Toscana

9%

Norte de
Europa
hasta
Francia,
Gran Bretafia
e Irlanda

Helena

17.000

circa Pirineos

47%

toda Europa

Velda

17.000

peninsula Ibérica!

2

5%

Norte de
Europa
hasta
Escandinavia
y Laponia

Katrine

10.000

circa Venecia

6%

circa Alpes

Jasmine

10.000

Siria

17%

Oeste de
Europa
hasta Gran
Bretafia y
mar Baltico

Tabla 1. Linajes europeos descendientes de la Eva ADNm africana. Fuente:

Sykes, 2001.

12 Segtin el Diccionario Panhispdnico de Dudas (articulo «Maytsculas», punto 4.7, § 2°), «El
hecho de escribir Peninsula Ibérica con mayusculas se debe a que con esta expresién nos refe-
rimos a una entidad de cardcter histérico-politico, y no a un mero accidente geograficon;
cursiva en el original. No obstante, al aludir a una entidad que hace 17.000 afos carecfa de
indole histdrico-politica, hemos preferido aplicar a la palabra «peninsula» el criterio ortogra-
fico en minuscula propio de las entidades geogréficas.

ENDOXA: Series Filosdficas, n.° 46, 2020, pp. 291-310. UNED, Madrid




304 VICENTE CLARAMONTE SANZ

3.2 Addn y el cromosoma Y

El otro método principal en el estudio de la evolucién humana consiste en
analizar las bases del cromosoma Y, uno de los cromosomas sexuales —gonoso-
mas o heterocromosomas— de las especies animales heterogaméticas, y entre los
mamiferos como el sapiens solo aparece en los machos. Los estudios filogenéticos
han demostrado que el cromosoma Y es una mutacién del cromosoma X, siendo
este evolutivamente muy anterior. David Page y Bruce Lahn (1997) reconstru-
yeron el periplo evolutivo trazado por el cromosoma Y en los mamiferos durante
los tltimos 300.000.000 de anos, con el cual un cromosoma X antes bien dotado
se transformd en otro mds bien esmirriado con apenas 30 genes, si bien algunos
de ellos son cruciales, como el gen SRY —Sex-determining Region Y, activador de
la determinacién del sexo masculino—, y una familia de genes necesarios para
desarrollar los espermatozoides. Fruto de dicha transformacién, durante millones
de anos el cromosoma Y ha estado sometido a oleadas de reestructuraciones y
supresiones conforme los genes innecesarios fueron desechados. Por ello, la simi-
litud primigenia entre los cromosomas X e Y se ha difuminado tanto que «ya no
pueden intercambiar material durante la meiosis, salvo en dos pequenas regiones
de los extremos» (Davies, 2001: 234). Asi, las tinicas fuentes clave de variacién en
el cromosoma Y son las mutaciones surgidas en tales regiones, lo cual, mediante la
identificacién de segmentos especificos de ADN propensos a la variacién, permite
comparar la pauta de cambio de estas secuencias haploides para construir una
imagen evolutiva de la ascendencia paterna.

Por tanto, en una especie mamifera como el sapiens, el cromosoma Y es res-
ponsable de transmitir el gen que determina el sexo masculino, pues solo pasa de
padres a hijos varones. El 50% de los espermatozoides de todo varén contiene una
copia del cromosoma Y en el gen SRY, mientras el otro 50% de sus espermatozoi-
des contiene una copia del cromosoma X. Solo este gen SRY activa genes de otros
cromosomas inhibitorios del desarrollo de ovarios e inductores del crecimiento
de testiculos y la produccién de la hormona masculina testosterona. Por tanto, el
género masculino o femenino del nasciturus depende en exclusiva de si el esperma-
tozoide a la postre victorioso en la pugna por fecundar el évulo materno contiene
un cromosoma Y, en cuyo caso nace nino, o bien un cromosoma X, en cuyo caso
nace nifa. Asi, a despecho de los castigos de diversa indole que monarcas y sefo-
res feudales infligfan a sus esposas cuando no parian hijos varones, «la mujer no
influye de ningtin modo en el sexo del hijo» (Sykes, 2001: 192).
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El andlisis de las variaciones del cromosoma Y ha ilustrado la transmisién
de genes por via paterna, complementando el estudio del ADNm materno vy,
en lineas generales, corroborando sus conclusiones con resultados casi idénticos
(Padbo, 1993). Varios estudios realizados empleando marcadores en el cromo-
soma Y sefialan como resultado la coincidencia de lugar y fecha para el primer
antepasado comn; Africa y hace unos 200.000 afos. Aunque, al parecer, el Addn
del cromosoma Y vivié algo después que la Eva mitocondrial (Cavalli-Sforza,
2000: 132-136). Tras la posterior identificacién de muchos marcadores variables
de ADN en el cromosoma Y, se han rastreado las migraciones prehistdricas de
las poblaciones humanas, comparando las variaciones del ADNm vy las del cro-
mosoma Y (Davies, 2001: 240) y obteniendo conclusiones sorprendentes sobre
los hébitos migratorios considerados desde una perspectiva de género. Entre
las poblaciones, se da un grado de variacién mucho mayor en los marcadores
del cromosoma Y que en el ADNm (Cavalli-Sforza, 1998). La explicacién mds
plausible propuesta al efecto hasta ahora parece estar en la patrilocalidad, por
la cual las mujeres tienden a viajar mds para vincularse conyugalmente, con la
consiguiente mayor dispersién de la variacién del ADNm entre las poblaciones.
Aunque en épocas ya histéricas la prictica de la conquista territorial, las depor-
taciones de poblacién, la esclavitud y el secuestro individual o masivo de muje-
res han constituido pricticas constantes, el andlisis de las secuencias genéticas
indican que «si los hombres han viajado mucho en busca de una mujer (o dos)

durante los tltimos milenios, lo mds probable era que se las llevaran de vuelta a
casa» (Davies, 2001: 240).

La coincidencia bdsica entre los resultados de las secuencias del ADNm y del
cromosoma Y respecto de la poblacién europea fue confirmada por un estudio
realizado mediante una amplia colaboracién entre cientificos europeos y estadou-
nidenses (Semino ez 4l., 2000). Tras examinar completamente los cromosomas Y de
1.007 varones de 25 lugares diferentes de Europa y Oriente Medio y clasificar 10
linajes masculinos de cromosomas Y, frente a los 7 linajes femeninos de ADNm,
los resultados del equipo liderado por Cavalli-Sforza coincidieron bdsicamente con
los obtenidos 4 afos antes por Sykes: en la poblacién europea, el fondo génico
tiene aproximadamente un 80% de ascendencia paleolitica y un 20% de ascen-
dencia neolitica. El ADNm y el cromosoma Y desvelaban un relato coincidente,
«la historia de los hombres concordaba con la historia de las mujeres» (Sykes, 2001:
199). Relato en que la Eva mitocondrial vivié poco antes que el Addn cromosémico,
y los aguerridos cazadores-recolectores del Paleolitico aportaron 4/5 partes del pool
o acervo génico de los europeos, mientras los sedentarios agricultores neoliticos
aportaron 1/5 parte. Los 7 grupos genéticos europeos principales se remontan en el
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pasado entre unos 10.000 y 45.000 anos, y pertenece a alguno de ellos més del 95%
de los nativos europeos modernos (Sykes, 2001: 201). Subrayaremos otros dos
datos de interés. Primero, los resultados del estudio de Cavalli-Sforza y su equipo
demuestran que entre individuos de una raza dada existe cerca de un 80% mds
de variacién genética que entre individuos de poblaciones diferentes. Segundo, el
equipo de Piibo ha hallado que en un grupo de 70 humanos no emparentados
entre s{ y pertenecientes a poblaciones diferentes existe 4 veces menos diversidad
en la secuencia genética que en las 3 subespecies de chimpancé comun (Kaessmann
et al., 1999). Ambos datos apoyan la tesis de que la variacién génica del hombre
anatémicamente moderno es mayoritariamente anterior a su didspora out of Africa
y a la evolucidn de etnias, grupos raciales o poblaciones, y que «los humanos han
evolucionado hace relativamente poco a partir de una pequefa poblacién inicial
formada por unas 1.000 personas que vivieron en Africa hace unos 200.000 afios»
(Davies, 2001: 240).

Por tdltimo, otras 3 evidencias obtenidas mediante la secuenciacién del cro-
mosoma Y apoyan la coalescencia inherente a la humanidad.

12. La poblacién japonesa. Es una mezcla del antiguo pueblo Jomon, cazado-
res-recolectores cuyo origen se remonta a unos 10.000 afos, y la cultura Yayoi,
agricultores neoliticos que llegaron a la geografia de Japén hace unos 2.300 anos
(Hammer y Horai, 1995).

22, La poblacién judia. El estudio correspondiente analizé marcadores del cro-
mosoma Y correspondientes a 300 miembros de la etnia judia, incluyendo mds de
100 cohanim®, y hallé que el 50% de los sacerdotes compartia la firma genética,
frente a menos del 5% en la poblacién judia seglar (Skorecki ez. al., 1997). Ade-
mds, aportd evidencia genética para establecer que el origen de este cromosoma
se remonta a unos 3.000 afios, en concordancia con el relato biblico y con la
tradicion oral hebrea.

32. Los llamados «judios negros de Sudéfrica». El estudio indagé los relatos
de los Lemba, tribu bantt formada por unas 50.000 personas habitantes de Sud-
dfrica y Zimbabue que lleva siglos reivindicando ser una de las tribus perdidas

3 La tradicién de transmisién endogdmica padre-hijo en los cohanim ha proseguido inclu-

me durante unos tres milenios hasta la actualidad, y explica el elevadisimo porcentaje de
coincidencia en las secuencias genéticas de los sacerdotes judios entre si en comparacién con
la poblacién seglar.
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de Israel (Parfitt, 2000). El resultado de la investigacién fue concluyente: una
proporcién muy elevada de los cromosomas Y de los Lemba lleva la firma gené-
tica propia de los cohanim, incluyendo més del 50 % de los Buba, uno de los 12
clanes tribales internos de los Lemba.

4. Conclusiones

La Genética permite demostrar que todos los seres humanos vivos en la actua-
lidad son descendientes de una misma mujer y un mismo hombre que habita-
ron Africa hace unos 200.000 afos, ella poco antes que él. El resto de linajes
se extinguieron. Ergo, sin necesidad de recurrir a la fe, existe evidencia cientifica
para afirmar, parafraseando la obra de Mahatma Gandhi (2005), que Zodos los
hombres son hermanos. Por mor del principio de coalescencia antropoldgica, es
solo cuestién de tiempo, de cudn atrds nos remontemos en el ancestro comin,
para que la consanguinidad y el parentesco colateral caracteristico de la herman-
dad sea un hecho material. En otras palabras: la humanidad es una gran familia
natural diversificada histéricamente por taxones culturales. La naturaleza nos hizo
hermanos y casi idénticos, y es luego la cultura, mediante hitos estructurales del
Geist que jalonan la historia evolutiva humana como la competencia por recur-
sos limitados, la divisién del trabajo, la propiedad privada, la familia socialmente
institucionalizada, la herencia, las jerarquias y clases sociales, el Derecho, el Esta-
do, etc., la que vino a desdibujar tales circunstancias. Pero, ademds, la evidencia
cientifica disponible sobre la cuasi identidad genética (99,9%) entre todos los
congéneres de nuestra especie constituye la premisa para considerar la igualdad y
la fraternidad como algo mds que meras ideas fruto de la historia cultural humana.
Si por igualdad entendemos «conformidad de algo con otra cosa en naturaleza,
forma, calidad o cantidad»' y por fraternidad entendemos «amistad o afecto entre
hermanos o entre quienes se tratan como tales»", entonces el estudio del geno-
ma humano muestra cémo la igualdad y fraternidad, ademds de representaciones
intelectuales, son también realidades materiales subyacentes a la historia evolutiva
humana. Igualdad y fraternidad integran consustancialmente la idiosincrasia del
ser humano previamente a cualquier instancia politica atributiva. En la historia
evolutiva humana, son anteriores a la polis, al ethos y al ius, lo cual vale tanto como
afirmar su cardcter previo a la Politica, la Etica o el Derecho. Al igual que ningtin

14
15

Diccionario de la Lengua, Real Academia Espafola, entrada “igualdad”, acepcién 1.
Ibidem, entrada “fraternidad”.
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ordenamiento juridico respetuoso de los derechos humanos predica la azribucion
de dignidad a la persona sino su reconocimiento —precisamente por ser prepolitica,
preética y prejuridica—, la igualdad y fraternidad entre seres humanos inferidas a
partir del estudio y la comprensién del genoma van mucho mis alld del producto
cultural que significa una idea y no requieren atribucion politica, ética ni juridica,
por cuanto emanan de la naturaleza y pueden explicarse por causalidad natural.
Al engendrarnos en fraterna igualdad, paraddjicamente, Addn y Eva no precisaron
deidad ni apenas cultura.
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