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Se ha analizado la variabilidad del ADNmt mediante el analisis de RFLPs en muestras de 3
yacimientos del Pais Vasco (SJAPL, Pico Ramos y Longar), que abarcan un periodo de tiempo
comprendido entre el Neolitico y la Edad del Bronce. El analisis genético de restos arqueologi-
cos ha resultado un método eficaz y factible para el estudio de las relaciones bioldgicas exis-
tentes entre los grupos humanos del pasado. La comparacion de los resultados obtenidos,
muestra que Longar presenta peculiaridades genéticas, debidas principalmente a la ausencia
del haplogrupo J. Ademas, este andlisis aporta un nuevo enfoque interpretativo a los datos
genéticos proporcionados por las poblaciones actuales. Asi, la elevada frecuencia del haplo-
grupo J observada en Pico Ramos y SJAPL (situados en la region Cantabrica y en el Alto Valle
del Ebro, respectivamente), permiten suponer que no hubo una influencia diferencial del Neo-
litico dentro del Pais Vasco. Sin embargo es necesario disponer de datos de un mayor niimero
de muestras para poder plantear hipotesis mas concluyentes.
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Introduccion

En las ultimas décadas la reconstruccion de la historia evolutiva de las poblaciones huma-
nas se ha basado en el analisis estadistico de numerosos marcadores bioquimicos. En los pri-
meros trabajos las limitaciones metodologicas s6lo permitian disponer de informacioén acerca
de los polimorfismos de los productos génicos (grupos sanguineos, proteinas séricas,...), tipa-
dos mediante técnicas inmunologicas o electroforéticas. A lo largo de los afios se ha ido acu-
mulando una extensa base de datos de frecuencias alélicas de estos polimorfismos, denomina-
dos marcadores clasicos. En los ultimos 10 afios, las técnicas de biologia molecular han
permitido el andlisis directo de los genes codificantes, y la posibilidad de realizar un mayor
numero de analisis en menos tiempo. Los primeros trabajos de investigacion de biologia mole-
cular aplicada a la evolucion humana se dirigieron hacia el analisis del ADN mitocondrial
(ADNmt) (Cann ef al., 1987; Vigilant ef al., 1991). El modo de herencia materno y la ausencia
de recombinacion convierten esta molécula en una herramienta ideal por las siguientes razo-
nes: por un lado, metodolégicamente, no es necesario distinguir los dos haplotipos, como en el
caso de los loci autosdmicos y por otro, permite la reconstruccion directa de la historia evoluti-
va de las poblaciones. Ademas la alta tasa de mutaciéon del ADNmt permite estudiar las dife-
rencias genéticas acumuladas entre dos poblaciones en periodos de tiempo muy cortos. Estos
estudios del ADNmt se han llevado a cabo, bien mediante la secuenciacion directa de la region
control del ADNmt (Vigilant et al., 1991; Bertranpetit et al., 1995; Richards et al., 1996) o
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mediante digestion enzimatica (analisis de RFLPs) de la totalidad del genoma mitocondrial
(Cann et al., 1987; Torroni et al., 1996, 1998).

Los resultados obtenidos apoyan la hipotesis de un antecesor comtn reciente del hombre
moderno en Africa (Cann et a., 1987; Pult ef al., 1994; Bertranpetit et al., 1995; Richards et
al., 1996). Sin embargo, al contrario de las hipdtesis planteadas en base a los datos de marca-
dores clasicos (Cavalli-Sforza y Edwards, 1967; Ammerman y Cavalli-Sforza, 1984; Cavalli-
Sforza et al., 1994), los resultados del ADNmt sugieren un antecesor de todas las secuencias
de Europa occidental durante el Paleolitico Superior (Richards et al., 1996; Torroni et al.,
1996; Bertranpetit et al., 1996). Algunos van mas alla sugiriendo que tan solo una pequefia
proporcion de la variabilidad de los linajes actuales del ADNmt es debida a las migraciones de
los grupos de agricultores del Neolitico (Richards ef al., 1996, 1998).

Las criticas planteadas a estos trabajos han sido numerosas y desde diferentes puntos de
vista. Por un lado existe un considerable debate en torno al ruido generado por las tasas de
mutacion, flujo génico diferencial entre hombres y mujeres (Cavalli-Sforza y Minch, 1997) y
la estima de las tasas de divergencia (Howell et al., 1996; Padbo, 1996; Macaulay et al., 1997;
Howell y Mackey, 1997). Por otro lado, este marcador representa un tnico locus, por lo que
los datos de los loci autosdmicos son necesarios para obtener una imagen mas clara de la histo-
ria evolutiva del hombre moderno (Tavaré et al., 1997). Hasta el momento, la historia evoluti-
va pasada era inferida a partir del analisis de la variabilidad genética detectada en las poblacio-
nes actuales. Los avances metodoldgicos en la tecnologia del ADN han hecho posible estudiar
directamente la variabilidad genética de los grupos humanos prehistoricos, lo que permite un
acercamiento mas verosimil a la historia evolutiva de las poblaciones.

Sin embargo, el analisis del ADN de restos prehistoricos presenta una serie de limitaciones
debido principalmente a la mala preservacion del ADN en tejido esquelético. El ADN antiguo
(ADNa) se encuentra fragmentado en unos 200 pares de bases (pb) de longitud aproximada-
mente, lo cual obliga a analizar fragmentos de ADN inferiores a este tamafio. Ademas, la can-
tidad de ADN recuperado es muy baja, lo que dificulta el analisis de ADN nuclear. Y por otro
lado, las bases de los nucle6tidos del ADNa se encuentran modificadas, lo que puede provocar
la obtencion de resultados ambiguos. Sin embargo, el alto nimero de copias de genomas mito-
condriales por célula, facilita su supervivencia y recuperacion. Teniendo en cuenta dichas
limitaciones y el numero de datos comparativos en poblaciones actuales, en este trabajo se ha
analizado la variabilidad del ADNmt mediante la técnica de los RFLPs en 4 colecciones esque-
léticas de procedencia arqueologica que abarcan una amplia region del Pais Vasco. El objetivo
planteado es doble: por un lado establecer las relaciones genéticas de los grupos humanos ya
extintos (hasta ahora basada en los datos morfométricos de los restos esqueléticos recuperados)
y por otro, la valoracion de las hipdtesis planteadas en base al analisis de la variabilidad gené-
tica de las poblaciones actuales (Richards et al., 1996, 1998; Torroni et al., 1998).

Material y métodos

En este trabajo se ha analizado mediante la técnica de RFLPs el ADN recuperado en restos
dentarios correspondientes a 121 individuos exhumados en 4 yacimientos prehistoricos del
Pais Vasco, cuya cronologia abarca el periodo comprendido entre el Neolitico y la Edad del
Bronce. El yacimiento de San Juan ante Portam Latinam (SJAPL) situado en el area del Alto
valle del Ebro, con una antigiiedad de 5.070+150-5.020+140 BP ('*C) (Etxeberria y Vegas,
1988), ha proporcionado un nimero minimo de 289 individuos, segiin el temporal derecho del
craneo (de la Rua et al., 1995). Se trata de un enterramiento en un abrigo natural de arenisca de
aproximadamente 20 m* de superficie y un volumen de 36 m® (Vegas, 1992). Consiste en una
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estructura singular, en una zona donde abundan los délmenes y con una total ausencia de ce-
ramica y fauna, lo que no es frecuente entre los ajuares funerarios de esa época (Etxeberria y
Vegas, 1988). La cueva de Pico Ramos (Muskiz, Bizkaia) se encuentra situada en la vertiente
Atlantica del Pais Vasco. Se trata de una cueva sepulcral, con una cronologia perteneciente al
periodo Calcolitico (4.100+£110-4.790£110 BP) y un ajuar tipicamente calcolitico (Zapata,
1995). Se han recuperado un niimero minimo de 104 individuos en base a la pieza dentaria mas
abundante (canino mandibular izquierdo) (Baraybar y de la Rua, 1997). La mala conservacion
y fragmentacion del material esquelético hallado, dificulté su analisis morfométrico. La cueva
de Urratxa I1I (Orozko, Bizkaia), situada también en la vertiente Atlantica, presenta tres perio-
dos de ocupacion: Aziliense, Epipaleolitico y Edad del Bronce. Los restos analizados en el
presente trabajo corresponden al ultimo periodo de ocupacion (finales del Bronce antiguo),
presentando unas dataciones radiométricas en dos muestras esqueléticas de 3.405+70 y
3.475480 BP (de la Rua et al. 1997; Muiiloz y Berganza, 1997). En esta muestra esta represen-
tado un nimero minimo de 7 individuos en base al primer premolar mandibular izquierdo,
correspondiendo 5 de ellos a individuos adultos y dos son gérmenes dentarios en formacion. A
pesar del pequefio tamafio muestral recuperado en este yacimiento, resulta interesante su inclu-
sion en este trabajo, ya que se encuentra ubicado en las estribaciones del Gorbeia, una zona de
mayor aislamiento, que el valle del Ebro, donde se encuentran localizados los yacimientos de
SJAPL (Araba) y Longar (Nafarroa). El hipogeo de Longar se encuentra en Nafarroa, cerca
del limite con la provincia de Araba. Este yacimiento presenta unas caracteristicas arqueologi-
cas diferentes a las estructuras mas o menos contemporaneas cercanas, los dolmenes de la
Rioja Alavesa. Otro hecho destacable es la ausencia de elementos de adorno personal (cuentas
de collar, colgantes) (Armendariz y Irigarai, 1995). La datacion de muestras 6seas humanas
mediante *C, indica una antigiiedad media de 4.445+70-4.580+90 BP, es decir un Neolitico
final-Calcolitico antiguo (Armendariz y Irigarai, 1995). Se ha recuperado un niimero minimo
de 69 individuos en base a la pieza dentaria mas abundante (primer molar superior izquierdo).
De todo el material recuperado (nimero minimo de individuos=469, Tabla 1), se han escogido
para su analisis genético, aquellas piezas dentarias intactas que no presentaban caries ni fisu-
ras, a pesar de que ello ha supuesto una reduccion importante del tamafio muestral.

Extraccion de ADN Tabla 1. Yacimientos prehistoricos analizados'

A ﬁn '(%e eliminar ] la Yacimiento NMI | n Tipo de diente
f;’sn?fgzlgscé(;ﬁ tarsi‘;‘;ezeﬁcﬁzk SJAPL (Araba) 289| 63| C superior dcho.
sometido a un proceso de Pico Ramos (B.izka.ia) 104 | 24 C ir.lferi(.)r i.zdo.
depurinizacién mediante Urratxa III (Bizkaia 7 5 P1 inferior izdo
4cidos, e irradiacién con Longar (Nafarroa) 69| 29| M1 superior izdo
luz UV por toda su superfi- TOTAL 469 | 121

cie (Ginther et al., 1992).
Tras cortar la raiz del dien-
te, ésta se ha incubado toda
la noche a 37°C, con agitacion, en un volumen suficiente como para cubrir toda la raiz (5 ml)
en tampon de lisis (0,5 M EDTA pH 8,0-8,5; 0,5% SDS; 50 mM Tris-HCI pH 8,0 y 0,01
mg/ml Proteinasa K), procediéndose seguidamente a una extraccion con fenol-cloroformo y
cloroformo. El extracto de ADN se purifica y concentra hasta 300 ul en un Centricon-30
(Amicon). Estos extractos de ADN se utilizan en la amplificacion y tipaje de 7 marcadores
necesarios para definir los 9 haplogrupos descritos en caucasoides por Torroni et al. (1996).
En Izagirre et al. (1998) se muestra el patron de ausencia/presencia de corte que presenta cada
haplogrupo para estos 7 marcadores analizados.

'Se indica: Nitmero Minimo de individuos (NMI), tamaiio de la muestra
analizada (n) y tipo de diente analizado en cada yacimiento.
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Tipaje del ADNm¢

En el trabajo de Izagirre y de la Raa (1999) se describe la secuencia y temperatura de ani-
llamiento de los 7 pares de primers disefiados para amplificar mediante PCR los fragmentos
especificos de ADN mitocondrial (ADNmt), que contienen los marcadores caracteristicos de
los haplogrupos caucasoides asi como las condiciones de amplificacion. La fase de extraccion
y amplificacion de las muestras se realiza en un laboratorio independiente, libre de ADN mo-
derno. Durante esta fase se han llevado a cabo sendos controles que permitieran poner de ma-
nifiesto posibles contaminaciones ocurridas durante la manipulacion de las muestras en el
laboratorio. En la primera fase, un Blanco de Extraccion (BE), consistente en una muestra que
se somete a todo el proceso de extraccion, pero a la que no se le ha afiadido tejido. Y en la
segunda fase, un Control Negativo de la Amplificacion [control (-)], a la que no se le ha afadi-
do ADN. Tras comprobar mediante migracion electroforética en geles verticales de poliacrila-
mida al 12% y tincién con plata, que el blanco de la extraccion y el control negativo de la
amplificacion no han presentado producto, las muestras se digieren con sus correspondientes
enzimas de restriccion, siguiendo las instrucciones del proveedor. La presencia/ausencia de
digestion se verifica mediante migracion electroforética de geles de poliacrilamida (12%) y
tincidn con plata.

Analisis estadistico

El analisis comparativo de las muestras se ha realizado mediante la medida de distancia de
la cuerda de Cavalli-Sforza (Cavalli-Sforza y Edwards, 1967), utilizando el programa informa-
tico Phylip “Phylogenetic Inference Package” (Felsenstein, 1989). La comparacion entre las

poblaciones se ha realizado mediante el

Be 1 2 3 4 5 M test exacto de diferenciacién poblacio-

nal del paquete estadistico Genepop
(Raymond y Rousset, 1995).

Resultados y discusion

Consideraciones sobre la amplificacion

y tipaje del ADN antiguo
564 pb

En este trabajo, la extraccion del
ADN se ha llevado a cabo a partir de
piezas dentarias, ya que se ha compro-
bado que el ADN procedente de dientes

Figur_a 1, Anél_i.sis electr(_)foréticq de los extractos de ADN es mas apropiado que el del hueso para
obtenidos de tejido dentario (carriles 1 al 5). M: marcador de 1 lifi i6n. E te ti d t

tamafio molecular 1 Hind III). Bg: blanco de la extraccion. a amplificacion. n este upo de mate-
Gel de agarosa al 0.7% v tincién con BrEt. rial, el ADN obtenido corresponde ma-

yoritariamente al tejido dentario, siendo
despreciable el ADN procedente de otras especies (Thuesen y Engberg, 1990; Zierdt et al.,
1996; Izagirre et al., 1998). El analisis electroforético de los extractos de ADN en geles de
agarosa (Figura 1), indica que el tamafio del ADN recuperado es menor de 500 pb de longitud.
A pesar de que en los geles no siempre ha sido posible detectar el ADN recuperado, una vez
realizada la amplificacion, incluso en esas muestras era posible obtener producto amplificado.

Tan so6lo se han analizado aquellas muestras que presentaban todos los controles, blanco de
la extraccion y control negativo de la amplificacion, negativos (ausencia de ADN contaminan-
te detectable). De este modo, se han podido tipar con éxito el 97% de las muestras. Aunque,
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esta cifra pueda resultar elevada, hay que destacar que tan sélo se han analizado el 25% de los
individuos recuperados (121 individuos de un total de 469, Tabla 1). Se ha realizado una se-
leccion de aquellas piezas dentarias intactas, que no presentaban caries ni fisuras, para evitar
que algun tipo de ADN contaminante pasara al interior de la pulpa dental.

Uno de los inconvenientes surgidos durante el tipaje de las muestras antiguas, ha sido la
obtencion de secuencias ambiguas. Durante la amplificacion, la Tag polimerasa introduce
errores en aquellas posiciones nucleotidicas que presentan sus bases modificadas. Si estos
errores han ocurrido durante los primeros ciclos de la PCR, o si la amplificacién comienza a
partir de pocas copias de ADN molde, dichos errores se pueden detectar en el producto final
(Handt et al., 1994, 1996; Krings et al., 1997). Pddbo (1989) estimo6 que una de cada 20 bases
se encuentra modificada; cuando estas modificaciones coinciden con la secuencia diana del
enzima de restriccion, se habra perdido el lugar de corte, dando como resultado digestiones
parciales. Puesto que a causa de estos errores, es muy improbable que aparezca el lugar de
corte del enzima, las digestiones parciales se han considerado como digestiones positivas. Por
ello, se han disefiado unos primers que permitan amplificar fragmentos inferiores a 120 pb de
longitud y que se cumplieran las siguientes condiciones: 1) el tamafio de los fragmentos de
restriccion resultante fuera claramente diferenciado de los dimeros de primers y 2) que el ta-
maflo fuera lo suficientemente grande como para dar sefial tras la tincion con plata y no esca-
par del gel durante la migracion electroforética.

Diversidad mitocondrial en los grupos humanos prehistoricos del Pais Vasco

En la Figura 2 y Tabla 2 se

describe la distribucion de los Tabla 2. Frecuencia de los haplogrupos de ADNmt hallados en los

haplogrupos caracteristicos de yacimientos prehistoricos analizados'
caucasoides, hallada en 3 de los  [Haplo- SJAPL Longar Pico Ramos
yacimientos prehistoricos estu- grupo frec.x se frec. + se frec. £ se
diados en este trabajo. El yaci- H 0.377 £0.060 | 0.408 £0.094 | 0.374 £0.091
miento de Urratxa (Bizkaia), J 0.164 £ 0.047 - 0.167 £ 0.070
debido al escaso tamaiio muestral K 0.230 £ 0.054 0.222 £ 0.080 0.167 £ 0.070
(HZS), no se ha incluido en las U 0.180 = 0.049 0.148 £ 0.068 0.125 £ 0.062
comparaciones efectuadas. T\,VX 0.049 +0.027 | 0.148£0.070 | 0.167 % 0.070
La distribucion de los I - - -
haplogrupos H, K y U es similar Vv - - -
en los tres  yacimientos [ Otros - 0.074 £ 0.050 -

frec.: frecuencia de cada haplogrupo; se: desviacion estindar de la
frecuencia. SJAPL (Laguardia, Araba); Longar (Viana, Nafarroa) y
Pico Ramos (Muskiz, Bizkaia).

prehistoricos analizados (SJAPL,
Longar 'y  Pico  Ramos)
(x*=0,0831, P>0,05; y’=0,4325,
P>0,05;resp¢§t’f035166hte pdtz@fda uno de los haplogrupos, considerando las tres poblaciones
conjuntamente), presentando el haplogrupo H la frecuencia mas alta en todos los enclaves.
Asimismo, es de destacar que en ninguno de los yacimientos prehistoricos se han encontrado
los haplogrupos I, W y V. Respecto al haplogrupo J, en el yacimiento de Longar (Nafarroa) no
se ha tipado ningun individuo perteneciente a este haplogrupo; sin embargo, Pico Ramos (Biz-
kaia) y SJAPL (Araba) muestran una distribucion similar del mismo (~16%). El yacimiento de
SJAPL (Araba), presenta una frecuencia del haplogrupo [T, X] significativamente menor (5%)
(%*=3,68, 0,1<P<0,05) que la descrita en los yacimientos de Pico Ramos (Bizkaia) y Longar
(Nafarroa) (16,7% y 14,8%, respectivamente). En Longar, ademas se han encontrado indivi-
duos cuyo haplotipo no entra en ninguna de las clasificaciones descritas anteriormente, clasifi-
candose como pertenecientes al haplogrupo "otros".
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En la Tabla 3 se muestran los valores del test exacto de diferenciacion poblacional realiza-
do entre estas tres muestras prehistoricas y con una serie de poblaciones europeas actuales. La

Tabla 3. Test exacto de diferenciacion poblacional,
calculado mediante la aplicacion GENEPOP (version
1.2) (Raymond y Rousset, 1995)"

poblacion prehistorica de SJAPL (Araba),
presenta diferencias significativas con la de
Longar (Nafarroa) (p>0,05), pero no con la
de Pico Ramos (Bizkaia). Asimismo, cuan-

Poblaciones P+s.e. do se calcula la distancia de la cuerda de
L. Cavalli-Sforza, las muestras de Pico Ra-
Prehistéricas 0.51654 = 0.00648 mos (Bizkaia) y SJAPL (Araba) muestran
g‘}iﬁiiﬁng 0.03409 = 0.00240 * los valores de distancia mas pequefios,
PR-Long 0.28702 + 0.00566 p'resentgndo Longar (Nafarroa) mayores
Prehistéricas-actuales dlstap01as con ‘c’ada una'de? ellas (Tabla 4).
STAPL.FIN 0.01748 + 0.00219 * La ('11feren01a01on estadistica entre las po-
SIAPL-SUE 0.01302 £ 0.00120 * blaciones de Longar (Nafarroa) y SJAPL
SJAPL-TOSC 0.01434 +0.00188 * (Araba) se puede explicar por la ausencia
SJAPL-VasAct 0.00000 + 0.00000 * del haplogrupo J y una frecuencia mas alta
PR-FIN 0.66369 + 0.00786 del haplogrupo conjunto [T, X] en Longar.

PR-SUE 0.48235 £ 0.00657 ) o
PR-TOSC 0.88951 + 0.00342 ' Desde el punto de vista arqueoldgico, el
PR-VasAct 0.00453 £ 0.00075 * hipogeo de Longar presenta unas caracte-
LONG-FIN 0.09895 £ 0.00461 risticas diferenciadas de otras estructuras
LONG-SUE 0.52902 +0.00732 funerarias cercanas mas o menos contem-
LONG-TOSC 0.10751 % 0.00451 poraneas como son los dolmenes de la
LONG-VasAct 0.00809 £ 0.00129 * Rioja Alavesa. La estructura de enterra-
FIN-SUE 8;;2;% i 888‘7‘% miento del hipogeo de Longar solo se ha
FIN-TOSC 0.00025 + 0.00013 * descrito en el sur de la Peninsula Ibérica y
FIN-VasAct 022022 + 0.00743 en la cuenca de Paris (Armendariz y Iriga-
gggflgssAcct 0.02588 + 0.00219 * rai, 1995). Sin embargo, los restos cqltura-
TOSC-VasAct 0.00006 + 0.00006 * les hallados en Longar no se diferencian de
los descritos en otros yacimientos del Alto

Ebro. Por otro lado, el anélisis de caracte-
res no-métricos del craneo (Ifiarra, 1996)
indica semejanzas entre SJAPL (Araba) y
Longar (Nafarroa) (en Pico Ramos se care-
ce de estos datos). Sin embargo, no es
posible decir si ello se debe a un flujo
génico entre ambos grupos poblacionales o
al hecho de estar sometidos a una presion selectiva semejante, ya que en estos caracteres cra-
neales existe un componente ambiental que es dificil de valorar. La existencia de datos genéti-
cos y craneales de un mayor niumero de yacimientos prehistoricos podria ayudar a resolver esta
cuestion.

'SJAPL, San Juan Ante Portam Latinam (Laguardia,
Araba); PR, Pico Ramos (Muskiz, Bizkaia); LONG,
Longar (Viana, Nafarroa), FIN, Finlandeses (Finlandia)
(Torroni et al., 1996); TOSC, Toscanos (Italia) (Torroni
et al., 1996); SUE, Suecos (Suecia) (Torroni, comunica-
cion personal).

* Diferencias estadisticamente significativas P<0.05

Comparacion con muestras actuales

A la hora de comparar los datos obtenidos en este trabajo con los publicados en muestras
modernas, se ha podido disponer de la distribucion de todos los haplogrupos en muestras de
vascos actuales (n=50) (pertenecientes a la provincia de Gipuzkoa), toscanos (n=48), finlande-
ses (n=49) y suecos (n=37) (Torroni et al., 1996). Ademas, también se ha podido realizar la
comparacion con los datos disponibles acerca de la distribucion de algunos de los haplogrupos
con otras dos muestras vascas: una compuesta por 61 individuos muestreados en las provincias
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de Bizkaia y Araba (Corte-Real et al., 1996) y otra de 45 individuos guipuzcoanos (Bertranpe-
tit et al., 1995).

Tabla 4. Matriz de distancias basada en la medida de la cuerda de Cavalli-Sforza & Edwards (1967)

SJAPL PR Longar | Toscanos | Finland | Suecos
PR 0.0095
Longar 0.0664 0.0600
Toscanos 0.0462 0.0249 0.0669
Finlandeses 0.0586 0.0484 0.0813 0.0255
Suecos 0.0470 0.0294 0.0362 0.0495 0.0450
VasAct 0.0991 0.0914 0.1046 0.1077 0.0578 0.0349

'SJAPL (Araba); PR, Pico Ramos (Bizkaia); Longar (Nafarroa).

Sin embargo, en estos dos ultimos trabajos, los haplogrupos no se han determinado me-
diante el analisis de RFLPs, sino a partir de la correlacion establecida por Torroni et al. (1996)
entre la secuencia nucleotidica de la region control del ADNmt y los datos de RFLPs. La com-
paracion de las muestras modernas (toscanos, finlandeses, suecos y vascos actuales) y las po-
blaciones prehistoricas (Tabla 3), indica que las tinicas poblaciones que presentan diferencias
significativas son: la poblacion prehistérica de SJTAPL con todas las muestras comparadas -
excepto con la prehistorica de Pico Ramos- y la muestra de vascos actuales con todas las de-
mas. Las diferencias que presenta la muestra de vascos actuales con todas las poblaciones
comparadas, se puede explicar en razon de las frecuencias relativamente bajas de los haplo-
grupos J y K, y de la elevada frecuencia que presenta el haplogrupo V (20%), superior a la de
cualquier otra poblacién europea. Todo ello, seguramente, diferencia a la muestra de vascos
actuales del resto de poblaciones comparadas.

En los trabajos realizados con datos de secuencias del ADNmt, se ha observado una gran
homogeneidad en los grupos europeos (Sajantila et al., 1996; Pult et al., 1994; Bertranpetit et
al., 1995). Los datos de RFLPs del ADNmt de las escasas muestras actuales publicadas hasta
la fecha indican también una relativa homogeneidad entre estas poblaciones, no observandose
diferencias significativas entre ellas (Tabla 3). La clasificacion de la variabilidad del ADNmt
en haplogrupos, permite analizar en mayor detalle el origen y distribucion de cada uno de
ellos. Asi, Richards et al. (1998), han propuesto que la mayoria de los linajes del ADNmt
(85%) tienen su origen en el Paleolitico Superior europeo y que sdlo una pequefia proporcion
(15%) llegaron a Europa desde Proximo Oriente durante el neolitico.

Concretamente, el haplogrupo J, se habria introducido en Europa desde Préoximo Oriente
hace unos 10.000 afios, siguiendo la expansion del neolitico (Richards et al., 1996, 1998). Este
haplogrupo presenta en toda Europa una frecuencia superior al 11%. Sin embargo, en aquellas
poblaciones en las que parece que el mestizaje con los agricultores neoliticos fue menor, como
en el caso de los vascos (Cavalli-Sforza et al., 1994), cabria esperar, que la frecuencia de este
haplogrupo fuera mas baja. La muestra de vascos actuales presenta una frecuencia del 2% para
este haplogrupo (Torroni et al., 1996). Sin embargo, en dos de los yacimientos prehistoricos
(SJAPL y Pico Ramos) se ha encontrado una frecuencia relativamente alta de este haplogrupo
(16%, Figura 2), mientras que en el yacimiento de Longar no se ha detectado.

Estos datos sobre el haplogrupo J suponen que tanto los pobladores de Pico Ramos (en la
vertiente atlantica del Pais Vasco) como los de SJTAPL (en la vertiente mediterranea), tuvieron
contacto con los grupos neoliticos portadores de la mutacion que define este haplogrupo. Nue-
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vamente, el yacimiento de Longar presenta un comportamiento diferencial respecto a los otros
dos enclaves.

Asimismo, el origen y distribucion del haplogrupo V tampoco guarda relacion con la ex-
pansion del hombre anatomicamente moderno en Europa. Torroni ef al. (1998) han propuesto
que este haplogrupo probablemente se origind en alguna poblacion del sudoeste Europeo (nor-
te de la Peninsula Ibérica o sudoeste de Francia) hace ~10.000-15.000 afios, desde donde mi-
graria hacia Europa del norte y central durante el Ultimo Glacial. Sin embargo, ninguna de las
muestras prehistoricas analizadas se ha
clasificado como perteneciente al haplogru-

Otros [— @ Longar (Naffarroa) po V. Izagirre y de la Rua (1999), analizan-
| OPico Ramos (Bizkaia) do un conjunto de datos (ausepc1’a. del
% :’:l_-, SJAPL (Araba) haplogrupo V en las muestras prehlstorlfzfls,
] debate acerca de las tasas de mutacion,

. % posible heterogeneidad poblacional en
vascos y datos arqueoldgicos) consideran

] que la mutacion que define al haplogrupo V

v g habria aumentado considerablemente por
1 efecto de la deriva genética y este proceso

J microevolutivo seria asimismo, responsable
E de la heterogeneidad observada para el

H T ! haplogrupo V entre las diferentes muestras

‘ ‘ B ‘ de vascos (entre 0-20%). Aunque, ésto es

0 0.4 0.2 03 04 05 compatible con la datacion atribuida al

origen de la mutacion, no es necesario recu-
Figura 2. Distribucién de la frecuencia de haplogrupos en rrir a modelos de migracion/difusion para
las poblagiongs prehistoricas de SJAPL (Araba), Pico explicar la distribucion del haplogrupo V en
Ramos (Bizkaia) y Longar (Nafarroa). las poblaciones in do—europeas

En conclusion la caracterizacion de polimorfismos puntuales mediante analisis de RFLPs
resulta un método eficaz y factible para la realizacion de estudios poblacionales en muestras
arqueologicas. Sin embargo, el analisis de las secuencias permitiria valorar con mayor preci-
sion las hipotesis establecidas en base a los datos de las poblaciones actuales (Richards et al.,
1998; Torroni ef al., 1998). Los datos obtenidos en el presente trabajo no sefialan una influen-
cia diferencial de los movimientos poblacionales del Neolitico dentro del Pais Vasco, ya que el
haplogrupo J se encuentra igualmente representado en el yacimiento de Pico Ramos (region
Cantabrica) y en el de STJAPL (Alto valle del Ebro).

El yacimiento de Longar presenta peculiaridades genéticas (ausencia del haplogrupo J y
presencia de "otros" haplogrupos) y asimismo arqueoldgicas. Los datos del haplogrupo V
obtenidos en las muestras prehistoricas del Pais Vasco analizadas en este trabajo, han sugerido
un nuevo enfoque interpretativo para los datos proporcionados por las poblaciones actuales, en
base a los cuales Torroni et al. (1998) propusieron una hipdtesis sobre el origen y expansion
del haplogrupo V en Europa. Estos resultados, debatidos con mayor detalle en Izagirre y de la
Rua (1999), indican la importancia de disponer de datos genéticos de las poblaciones antiguas,
que cuestionan algunos de los supuestos asumidos en la interpretacion de la historia evolutiva
de Europa. En este contexto, el flujo génico diferencial entre hombres y mujeres y las estimas
de las tasas de mutacion resultan dos de las cuestiones mas sugerentes a debatir en el futuro.
Por otro lado, cuando se dispongan de datos genéticos en un mayor nimero de poblaciones
prehistoricas, se podran plantear hipdtesis interpretativas mas concluyentes sobre las relaciones
genéticas existentes entre los grupos humanos en el pasado.
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Abstract

To contribute to the understanding of the biological relationships among past human groups in the
Basque Country, mtDNA variation has been studied by RFLP analysis in samples recovered from 3
prehistoric sites of the Basque Country (SJAPL, Pico Ramos y Longar), dated between the Neolithic and
the Bronze Age. The genetic analysis of archaeological remains has been proved to be an effective and
feasible methodology to analyse the biological relationships between past human groups. This analysis
contributes a new interpretative focus to the genetic data provided by modern populations. Thus, the
results obtained so far show that the population of Longar is genetically peculiar, due mainly to the ab-
sence of haplogroup J. Additionally, the high frequency of haplogroup J observed in Pico Ramos and
SJAPL (located in the Cantabrian fringe and in the Upper Ebro valley respectively) allows us to suggest
that there has not been a differential influence of the Neolithic into the Basque Country.

Anthropological study of mtDNA on past human populations

Key words: ancient DNA, mitochondrial DNA haplogroups, population genetics, Neolithic expansion
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