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Resumen

La Paleogenómica es una potente herramienta 
para el estudio tanto de restos fósiles y bio-ar-
queológicos como de los sedimentos donde estos 
se recuperan. Entre otras aplicaciones, esta in-
formación permite analizar los efectos de la ex-
plotación de las poblaciones animales del pasado, 
tanto la caza y recolección como la domesticación, 
así como inferir los hábitats y la climatología de 
aquellas poblaciones. En la actualidad, el ecosiste-
ma marino peruano comprende el límite septen-
trional del afl oramiento generado por la corriente 
de Humboldt considerada, dentro de las cuatro 
principales corrientes del sistema EBUS (Eastern 
Boundary Upwelling System), el mayor productor 
de biomasa piscícola a nivel mundial. Tal siste-
ma, cuya riqueza de recursos alimentarios hubo 
de incorporar importantes contingentes de su-
per-depredadores en sus cadenas trófi cas, sustentó 
desde tiempos prehistóricos una pesca artesanal 
que en la actualidad ha derivado en una potente 
industria pesquera. Otro rasgo importante de estos 
ecosistemas es la variada geomorfología marina 
sobre la que se asientan, incorporando multitud de 
hábitats, desde islas hasta albuferas, que son par-
ticularmente propicios para la presencia y repro-
ducción de la fauna marina.  Finalmente, el sue-
lo y subsuelo peruano alberga nutrientes y posee 

yacimientos de hidrocarburos. En este contexto, 
resulta llamativo el limitado conocimiento que 
actualmente tenemos sobre la diversidad marina 
pretérita de estos ecosistemas. El presente traba-
jo repasa las posibilidades que la paleogenómi-
ca ofrece como herramienta para documentar la 
historia evolutiva de las especies marinas durante 
el periodo Pre-Hispánico de nuestra prehistoria, 
con vistas a inferir paleoclimas y eventos de ex-
plotación puntuales en la costa peruana. Además 
la distribución de yacimientos fosilíferos está 
extendida en las diversas regiones del país, en el 
caso de las especies halladas en depósitos de ám-
bar de la Amazonía, esta aproximación permite 
un estudio molecular de su historia evolutiva.  La 
cooperación, tanto interdisciplinar como interna-
cional, resultan capitales para abordar investiga-
ciones que brinden información precisa para ates-
tiguar cambios predecibles en el ámbito biológico, 
antropogénico y climático. Con tal propósito, se 
describen sucintamente los fundamentos, usos, 
objetivos e impactos que brindarán los análisis 
biomoleculares de cara al estudio de la vida en el 
pasado más reciente.
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Perú, arqueología, recursos marinos
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a topografía podemos encontrar desde territorios 
elevados como la cordillera de los Andes con una 
elevación máxima de 6961 m.s.n.m, hasta territo-
rios profundos como la Dorsal de Nazca ( de hasta 
4000 m.) , que han conllevado a una variedad de 
hábitats. Actualmente el Perú es considerado uno 
de los países con mayor porcentaje en diversidad 
de especies. Primero en diversidad de especies de 
peces, segundo en diversidad de aves y acumu-
lando el 10 % de la población mundial de plantas 
(MINAGRI 2011).

Antes de la llegada de los españoles al Perú, este 
ha sido testigo de diferentes culturas Prehispáni-
cas, antecesoras al imperio Incaico. Un total de 25 
culturas Prehispánicas abarcando la costa, sierra 
y parte de la selva alta y baja amazónica han sido 
identificadas ( Wikipedia®, 2021 ). Cada una de 
ellas desarrolló diferentes características sociales 
y económicas, basándose en la diversidad de flora 
y fauna de su territorio. 

Restos óseos, iconografías, textiles y cerámicos, 
han ayudado a esclarecer las diferentes actividades 
de subsistencia para estas culturas (Keatinge; 
1990). En las culturas prehispánicas de la costa , 
existió una gran actividad de pesca que se fue es-
pecializando en el ámbito económico hasta la for-
mación del Imperio Incaico (Marcus et al. 1999); 
evidenciada por yacimientos arqueológicos dis-
tribuidos en el Sur,  Norte y  Centro del Perú (Pri-
eto 2014, Apolín and Vargas 2006, (López de la 
Lama et al. 2021). Especies marinas como molus-
cos, peces y mamíferos han sido identificadas en 
diversos sitios arqueológicos y paleontológicos 
(Esperante et al. 2015; López de la Lama et al. 
2021). Sin embargo, no existe una clara referencia 
sobre actividades de caza. 

Huesos de mamíferos marinos como ballenas 
(Balaenoptera physalus, B. musculus) y lobos 
marinos (Otaria byronia) han sido identificados 
en excavaciones realizadas en la ciudad pesquera 
de Áspero, Caral, la civilización más antigua de 
América que data de 5,0000 a.C.  (Shady & Cáce-
da, 2008) .  Este tipo de interacción es interesante 
desde un punto de vista arqueológico, ya que en 
contraste con culturas Europeas, las culturas Pre-
hispánicas tendieron a focalizarse en la actividad 
pesquera .

Los estudios en peces y mamíferos marinos, han 
realizado reconstrucciones de su pasado a partir de 
la identificación y cuantificación de restos fósiles 
y arqueológicos, sin obtener información de su 

ABSTRACT 

Paleogenomics is a powerful research tool used 
in the study of fossil and bio archaeological re-
mains as the sediments where they were recov-
ered.  Further, this information will allow us to 
analyze and study the consequences of the animal 
exploitation processes in the past, hunting, plant 
collection and domestication. Moreover, it will 
help us to infer and reconstruct the habitats’ con-
ditions and climate conditions for those cultural 
periods and populations. Currently, the Peruvian 
marine ecosystem comprises the northern limit of 
the upwelling produced by the Humboldt marine 
system, which is considered one of the four main 
currents of the EBUS system (Eastern Boundary 
Upwelling System), the largest producers of fish 
biomass of the world. This system, which rich-
ness has nurtured important high predators in their 
trophic chains, has sustained an artisanal fishing 
activity since ancient times whose end point is the 
present-day intensive fishing industry.

Another important characteristic of this ecosys-
tem is the marine geomorphology, whose diver-
sified environments, from islands to lagoons, 
generates suitable habitats for the presence and 
reproduction of aquatic fauna. Finally, the Peru-
vian soil and subsoil harbors nutrients and has 
rich hydrocarbon/oil deposits. This presentation 
explores the possibilities of using palaeogenomics 
with sub-fossil remains for the understanding and 
description of the evolutionary history of aquatic 
species during the Pre-Hispanic period to infer pa-
leoclimates and record coastal exploitation events 
of aquatic resources. Scientific development and 
international cooperation are essential to initiate 
a research program in paleogenomics that could 
provide us with accurate information to estimate 
predictable changes in the biological, anthropo-
genic and climatic domains. This presentation thus 
describes the bases, functionalities, objectives and 
impacts that the application of molecular studies 
will provide for the study of life in the past.

Keywords : Ancient DNA, Paleogenomics, Peru, 
archeology, marine resources.

DESARROLLO DEL RESUMEN: 

El Perú, es considerado un país megadiverso por 
su gran biodiversidad gracias a sus diferentes mor-
fologías geológicas y condiciones climáticas, que 
son base fundamental para una amplia flora y fau-
na dentro de todo el territorio. En lo que respecta 
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siles y arqueológicos se denomina paleogenómica.
La paleogenómica es una herramienta que sirve 
para la reconstrucción de la diversidad, tamaño 
y estructura poblacional de distintos organismos 
(Carøe et al. 2018; McHugo et al. 2019; Keighley 
et al. 2019; Keighley et al. 2021). A la vez,  de-
scribe características en las actividades humanas 
(ej. actividad pesquera y caza) del pasado. Pese 
a ello, el estado de conservación de los restos ar-
queológicos sirve como proxy para la efi cacia de 
los estudios genéticos. Por ejemplo, en ambientes 
con temperaturas elevadas la calidad de ADN y de 
isótopos se verá afectada (Hofreiter et al. 2015). 
Sin embargo técnicas en biología molecular como 
protocolos de captura que intensifi can el porcenta-
je de ADN mitocondrial y nuclear; además en los 
últimos años otros protocolos en la construcción 
de librerías genéticas han sido desarrollados con 
la fi nalidad de obtener mayor información sobre 
el pasado (Kapp et al. 2021)

diversifi cación poblacional. Como es el caso del 
conteo y clasifi cación de especies marinas (peces,  
moluscos, y mamíferos) en zonas urbanas de la 
Cultura Moche (Roselló et al. 2001) Sin embargo,  
una investigación en Cavia spp. (cuy) (Lord et al. 
2020) y  en camélidos sudamericanos (Weinstock 
et al. 2009; Prieto et al. 2019) han ayudado a ob-
tener este tipo de información a partir de ADN an-
tiguo e isótopos estables, pudiendo establecer su 
diversifi cación poblacional, hábitat específi co y 
aspectos generales de su modo de vida. 

Los estudios con estos biomarcadores sirven para 
confi rmar la biodiversidad existente cuando las 
muestras biológicas son irreconocibles, así como 
estimaciones del tamaño poblacional, diversidad 
de las especies y fl uctuaciones climáticas. Estos 
estudios  aplicados a especies marinas, son es-
casos o pocos en el Perú. 

El estudio del ADN antiguo a partir de restos fó-

Figura 1. Procesamiento de restos zooarqueologicos para la obtención de DNA antiguo. Extraído de 
Keighley et al. 2018. Ancient pinnipeds: What Paleogenetics Can Tell Us about Past Human-Marine 

Mammal Interactions.
centrado en las culturas prehispánicas y mayor-
mente en restos humanos (Carpenter et al. 
2013,Guevara et al. 2016; Popović et al. 2021). 
Estudios realizados en momias (Panzer et al. 
2014) han demostrado la gran utilidad de esta her-
ramienta al poder rastrear en el tiempo enferme-
dades parasitarias como el chagas y bacterianas 

En el Perú son escasos los estudios realizados con 
ADN antiguo en especies animales y marinas. 
Posiblemente debido a una falta de conocimiento 
sobre la utilización de este, así como a la falta de 
fi nanciamiento. 

 Los contados estudios con ADN antiguo se han 
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Similar a la captura de ADN antiguo en restos ro-
cosos, también se ha podido encontrar en difer-
entes tipos de sedimentos. Desde ambientes áridos 
hasta ambientes marinos, los sedimentos han sido 
clave para poder reconstruir no solo condiciones 
ambientales en el pasado, sino también procesos 
de colonización humana, migración, explotación 
animal y vegetal. La metodología que se usa es 
similar a la utilizada en el estudio de metagenómi-
ca. Se procesa el sedimento al igual que un res-
to fósil. Este pasa por un proceso de extracción, 
una creación de librerías genéticas, purifi cación y  
amplifi cación. Finalmente, la muestra purifi cada 
y amplifi cada, es enviada para su secuenciación. 
La información obtenida sirve para reconstruir 
ecosistemas pasados y/o extintos y compararlos 
con ambientes modernos. Esto a la vez, nos per-
mitirá analizar mecanismos de selección evolutiva 
y generar posibles estrategias de conservación así 
como predicciones ante el cambio climático.  

como la tuberculosis en nuestros antepasados ( 
Salo et al.1994, Klaus et al. 2010; ). La aplicación 
de ADN antiguo  es importante para reconstruir y 
analizar los genomas de organismos que no están 
vivos en la actualidad (Heintzman et al. 2015) y 
la generación de medidas de conservación en es-
pecies que han sido gravemente afectadas por la 
sobreexplotación (Keighley et al. 2019; McLeod 
et al. 2014). También, proporciona información 
sobre el comportamiento de las culturas humanas 
en el mejoramiento animal (Galik et al. 2015) para 
su benefi cio como sociedad y expansión. 

Si bien podemos encontrar ADN antiguo en res-
tos fósiles, investigaciones recientes han mostra-
do que es posible encontrarlo en restos rocosos 
asociados a sales. Gracias a los avances en tec-
nologías geoquímicas y la microbiología se ha 
podido recuperar trazos de ADN bacteriano anti-
guo, permitiendo reconstruir las condiciones am-
bientales de territorios que datan entre 425 a 11 
millones de años de antigüedad (Fish et al. 2002). 

Figura 2. Ejemplo de sedimentos con sus diferentes niveles de diferentes profundidades. Extraído de 
Schokker J. y Koster E. 2004. Sedimentology and Facies Distribution of Pleistocene Cold-climate Ae-

olian and Fluvial Deposits in the Roer Valley Graben (Southeastern Netherlands)



Publicación Especial N ° 15 - Resúmenes ampliados del XX Congreso Peruano de Geología (2021) 265

estudiar patrones de variación en el genoma que 
pueden explicar la adaptación y evolución de las 
poblaciones a través del tiempo. En este sentido, 
la paleogenómica puede resolver interrogantes de 
investigación como en el caso del fósil en ámbar 
de la mosquita hematófaga Sycorax peruensis y 
determinar su relación  fi logenética con otras es-
pecies recientes de Sycorax y/o su  cercanía evo-
lutiva a vectores de la Leishmaniasis ya que todos 
ellos pertenecen a la familia Psychodidae(Petru-
levičius et al. 2011).

CONCLUSIONES

En el presente trabajo buscamos defi nir y explicar 
la importancia del uso de aDNA (ADN antiguo) 
en especies marinas, para comprender su historia 
evolutiva, además de la historia de explotación y 
utilización de los recursos pesqueros desde tiem-
pos antiguos en el Perú. El estudio genético de 
estos hallazgos zooarqueológicos y fósiles nos 
permitirán entender las interacciones culturales y 
climáticas de la época. Generar información sobre 
especies extintas y conocer más sobre el proceso 
evolutivo no solo de plantas, animales sino tam-
bién la evolución del proceso cultural de diferentes 
culturas prehispánicas. Si bien actualmente no es 
posible realizar los análisis in situ, proponemos un 
desarrollo y colaboración científi ca entre univer-
sidades peruanas y extranjeras. Lo que brindará 
oportunidades para obtener información precisa 
de la diversidad marina del pasado, además de 
crear nuevos puentes de colaboraciones para el fu-
turo científi co de nuestro país. 
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