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ficaran por la presencia de una banda de 420pb y los de bajo riesgo con una banda de 670pb.
En e! momenta la investigaci6n se encuentra en la fase de desarrollo, con previa estandarizaci6n
de la PCR para Beta Globina y VPH; obteniendose los primeros resultados del estudio.
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En nuesrros dtas interactuan 10 ancestral y 10 moderno, la eliminaci6n y la conservacion, 10antro-
pol6gico y 10molecular, la acumulacion de paradigmas 0 la postulaci6n de hipotesis y el quehacer
cientffico; estarnos en un momenta de grandes y aceleradas transformaciones y busquedas de 10
cultural, 10genenco y por que no decirto, 10social y econ6mico. Todo ello inode significativamente
en e! medio natural y encontramos que al plantearse una diversidad genecica, aparece cierto tipo
de preguntas encaminadas a dilucidar los procesos y transformaciones evolutivas que han dado
origen y distribuci6n a las diferemes especies rernanentes hoy sobre la tierra. Para dar respuesta a
todo esro, es necesario implementar merodclogfas como los estudios de genetica molecular can
individuos vivos a recurriendo a los restos oseos a de tejidos que aun se conservan.
EI presente estudio esra dedicado al anafisis de restos oseos antiguos de poblaciones precolom-
binas que se conservan en cementerios indigenas en e! Municipio de Bolivar, en Santander y en el
museo del Instituto Colombiano de Antropologfa (ICAN); esros restos son poco conocidos y de
etlos se dispone solo de algunos datos acerca de su procedencia geografica, de la posible comu-
nidad 0 poblacion a la que pertenecieron y, en muy pocos casos se tiene su daracion. Sin embar-
go, es sabido que este conocimiento tiene limitaciones y el uso de herramientas de genetica mo-
lecular como es la amplificacion y tipificaci6n de secuencias cortas de DNA que se repiten en
tandem (STRs) como los utilizados en €I presente trabajo, permiten dilucidar posibles diver-
gencias 0 convergencias reales entre poblaciones antiguas y entre estas con poblaciones indigenas
remanentes de hoy, informacion que se constituye en una valiosa Fuente de conocimiento sobre
parte de nuestras rarces ancestrales. Uno de los retos del trabajo, consistio en lograr obtener una
cantidad de DNA de las muestras oseas ya que el DNA esta alta mente degradado, ademas de su
posterior amplificaci6n par la reaccion en cadena de la polimerasa, estas eta pas fueron muy

dispendiosas y se sometieron a los cOfTespondientes controles de extracci6n y amplificaci6n para
verificar la autenticidad del DNA de las muestras y que este no fuera el producto de contamina-
cion con DNA moderno durante los procesos anteriormente mencionados.Debido a la alta degra-
daci6n del DNA en las muestras utilizadas, se obtuvieron resultados de las frecuencias alelicas
para 105sistemas geneticos de bajo peso molecular vWA, TPQX y TH01, de los diez utilizados.
Can el presente trabajo, se obtuvieron los primeros resultados de frecuencias alelicas en una
poblaci6n antigua de Santander, ademas es la base para iniciar una I(nea de investigaci6n en
arqueologia y antropologfa molecular en nuestro pais.


