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HACIA EL ORIGEN DE LOS VASCOS
SECUENCIAS DE DNA MITOCONDRIAL ANTIGUO DEL PAIS VASCO

Eva Fernandez Jaime Garcia-Bour Isabel Arenak,
Alejandro Pérez-PérezLuis Valdés, Daniel Turbon

RESUMEN- En la tarea de la reconstruccion del pasado humano hay mas conocimiento de los objetos que de
sus fabricantes. Muchos de los avances tecnélogicos, cambios sociales y estructurales de los periodos pre y pro-
tohistdricos han sido explicados mediante expansiones demogréficas y movimientos migratorios. La Arqueolo-
gia Molecular ha venido contribuyendo en los Ultimos afios al estudio de la Prehistoria incorporando infor-
macién nueva sobre la caracterizacion bioldgica de las poblaciones humanas antiguas. El estudio genético di-
recto de nuestros antepasados mediante técnicas sofisticadas de analisis molecular nos aproxima a cada indi-
viduo en particular. Con el tiempo podran elaborarse mapas genéticos de las poblaciones pretéritas y contras-
tarse asi las teorias de poblamiento regionales y generales periodo a periodo. Entre los distintos tipos de anéa-
lisis molecular, los de DNA Antiguo parecen los de mayor interés, a pesar de las limitaciones técnicas y de la
degradacion del DNA, por tratar directamente los restos humanos antiguos. Se publican aqui, por vez primera,
secuencias de DNA mitocondrial obtenido en dientes de época neolitica de la Cueva de Atxuri, y medieval de
San Juan de Momoitio,Garai (Vizcaya), que junto a las de la necropolis del Alto de la Ermita de Amézaga (Ala-
va) son, hasta el momento, las Unicas publicadas de la Peninsula Ibérica. Los resultados muestran claras dife-
rencias mutacionales respecto a la secuencia mas comun de los europeos actuales. En ninguna de las 12 mues-
tras analizadas se detecta el haplogrupo V, objeto de debate en la literatura cientifica actual sobre el origen de
los vascos. La aportacion de estas secuencias supone un salto cualitativo en los estudios de prehistoria. A causa
del aun bajo efectivo de individuos disponible no pueden extraerse conclusiones de caracter general.

Toward the orig in of the basques. Ancient mitochondrial DNA sequences of the Basque country.

ABSTRACT- The task of reconstructing the human past has generated more knowledge of the objects than of
their manufacturers. Many of the technological advances, social and structural changes of the pre- and proto-
history periods have been explained by demographic expansions and migratory movements. In recent years, Mo-
lecular Archaeology has been contributing to the study of Prehistory by adding new information about the biolo-
gical characteristics of ancient human populations. The direct genetic study of our ancestors with sophisticated
molecular analysis techniques brings us closer to each particular individual. In time, it will be possible to draw
up genetic maps of past populations and, thus, contrast the theories of regional and general population period by
period. Among the different types of molecular analysis, those of ancient DNA seem to be the most interesting in
spite of the technical limitations and the degradation of the DNA, since they deal directly with ancient human
remains. This is the first publication of mitochondrial DNA sequences obtained from teeth of the Neolithic epoch
in the Cave of Atxuri, and of the medieval period in San Juan de Momaoitio, Garai (Biscay), which, together with
those of the necropolis of the Alto de la Ermita of Amézaga (Alava) are, so far, the only ones published from the
Iberian Peninsula. The results show clear mutational differences with respect to the more common sequence of
current Europeans. In none of the 12 samples does the analysis detect haplogroup V, which is much debated in
the current scientific literature about the origin of the Basques. The contribution of these sequences is a qualita-
tive leap in the study of prehistory. Due to the small number of individuals available to date, general conclusions
cannot be drawn.
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1. INTRODUCCION mita del Alto de Amezaga (Alava), donde la degrada-
cion del DNA no parece haber sido excesiva. A estos
Nuestra investigacion sobre los origenes dé&e sumaron los de DNA genémico obtenidos en mi-
la poblacion del Pais Vasco mediante el estudio derosatélites del gen de la Fibrosis Quistica (Raghos
DNA, tanto mitocondridi(mtDNA) como genémico, al. 1995). Ninguno de los 20 vascos antiguos analiza-
en muestras arqueolégicas se remonta a 1991. W®s con éxito, entre las que se encuentran los restos pre-
equipo de médicos, antropologos y arquedlogos intetistoricos de Atxuri (Vizcaya), Urbiola (Navarra) y los
t6 entonces la amplificacion y secuenciacion de DNAnedievales de Amézaga (Alava), confirmé la hipétesis
en muestras vascas antiguas a fin de verificar la hipéle que la Fibrosis Quistica estuviera presente entonces
tesis de si la alta frecuencia de Fibrosis Qufsdcael ~ en la poblacion vasca. El lector interesado podra encon-
Pais Vasco podia atribuirse a un pasado remoto o bididr un panorama critico y razonablemente completo so-
era de origen relativamente reciente. Estudios previd¥e 0s estudios del origen bioldgico de los vascos, en la
habian propuesto inicialmente un origen paleofiticorevision actualizada publicada por D. Turbén (1997).
(Casalset al. 1992), aplicando el célculo estadistico En los afios siguientes la Arqueologia Mole-
a la tasa de mutacién del gen causante de la enfdwlar ha progresado significativamente en los aspec-
medad. tos técnicos y se han producido, también, interesantes
La variabilidad molecular del DNA permite resultados sobre el origen de los primeros habitantes
caracterizar procesos de dinamica de poblaciones hde la isla de Pascua (Hagelbetgl. 1994), por ejem-
manas. La diferencia genética en regiones no codifplo, 0 sobre el origen del primer poblamiento ameri-
cantes del DNA —como la region de Control del DNAcano mediante linajes mitocondriales (Laluetéal.
mitocondrial, o los microsatélites en los intrones dél997; Garcia-Bouet al. 1998). El panorama actual es
algunos genes nucleares—, depende del tiempo trarf®uy esperanzador, dentro de las grandes dificultades
currido desde la divergencia de las poblaciones. Asinherentes (técnicas, conservacion, coste y especiali-
la presencia de un alto nimero de mutaciones difere@acion). Las técnicas de extraccion y analisis de DNA
ciales entre grupos distintos orienta sobre el tiempa partir de muestras antiguas son hoy de aplicacion
que ha transcurrido desde su separacion. Las distafabitual en los laboratorios de Biologia Molecular es-
cias genéticas obtenidas pueden ser utilizadas opcipecializados en material arqueolégico y paleontologi-
nalmente como reloj molecular, aplicando las tasas dgo, asi como en los laboratorios forenses. En lo con-
mutacién a las diferencias genéticas, lo que, desdrniente a la preservacion del DNA en esqueletos de
luego, se basa en determinados supuestos y, por targdn antigliedad, se ha demostrado que no depende
especulativa y sujeta a revisiones drasticas. tanto de los factores temporales como de las condicio-
Al primer objetivo sobre la presencia de Fi-nes de preservacion del yacimiento (temperatura, aci-
brosis Quistica en muestras antiguas vascas se uniédgiz, humedad, etc.). Un ejemplo ilustrativo son las
de la obtencion de DNA mitondrial que pudiera ser déecuencias obtenidas de mtDNA de dos Neandertales,
utilidad para la verificacién de otras hipétesis sobre elino de Alemania (Kringst al. 1997), y otro del norte
poblamiento antiguo de la zona. El empefio, a parti@el Caucaso (Ovchinnikaest al. 2000).
de ese momento, fue reunir un ndmero suficiente de Un paso critico en los avances mencionados,
muestras extraidas directamente por el equipo, sin dy-nada facil, ha sido superar la fase de la simple am-
plicar individuos, y atendiendo a pautas cronoldgicaglificacion del DNA antiguo, en la que la se podia lle-
Estas debian asegurar que se separasen tramos d@dg a obtener informacion mediante la digestion del
evolucion cultural por los puntos donde pudiera haDNA amplificado con enzimas de restriccion. En la
berse dado una incidencia de poblacion reproductoff@se siguiente, la secuenciacion del DNA, puede leer-
aloctona sobre la poblacién autéctona. En esta parcge ya el mensaje genético integro en las dos cadenas
lacién se obtendrian franjas temporales dentro de |&mplementarias del fragmento de DNA estudiado.
cuales es posible estudiar la caracterizacion genéti¢@s secuencias son mucho mas informativas que el
de la poblacién. De esa forma podrian compararse |@alisis de restriccion comentado, y, ademas, permi-
secuencias de DNA de las diversas franjas temporalégn comprobar si ha habido contaminacion del DNA
del Pais Vasco —incluyendo vascos actuales, deteurante la investigacion.

minado su autoctonismo mediante los apellidos—, y Nuestro equipo se encuentra hoy en disposi-
éstas con otras poblaciones alejadas geograficamersién de secuenciar con garantia el DNA antiguo de
(antiguas y modernas). las muestras que asi lo permitan —esto es, dependien-

Los primeros resultados de la investigaciondo de las condiciones de preservacion del DNA—, fru-
se dieron a conocer en 1993 (Areatkl. 1993; La- to de la labor continuada desde 1991. En el presente
luezaet al. 1992-93) con la publicacion de las dosarticulo se dan a conocer, por vez primera, 10 secuen-
primeras secuencias de mtDNA obtenidas de los resias de DNA de vascos antiguos con las garantias
tos antropoldgicos del cementerio medieval de la efmencionadas.
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Individuo Procedencia Datos Datacion
AT15 Atxuri M3 inferior izquierdo Neolitico
AT16 Atxuri M3 inferior izquierdo Neolitico
AT18 Atxuri 12 superior Neolitico
AT19 Atxuri Raiz molar? Neolitico
AT25 Atxuri Molar (?) Neolitico
AT27 Atxuri Molar inferior izquierdo Neolitico
GA15 Garai M2 inferior izquierdo. Hombre 20-40 afios Medieval
GA22 Garai M2 inferior izquierdo. Hombre 20-40 afios Medieval
GA24 Garai M2 inferior derecho. Hombre 20-40 afios Medieval
GA50 Garai M2 inferior izquierdo. Hombre 15-22 afios Medieval

Tabla 1.- Procedencia de las muestras.

2. MATERIAL Y METODO cién y como de amplificacion del DNA, generalmente
procedente de quien manipula las muestras en el labo-
Se seleccionaron dientes neoliticos de Afxuriratorio, asi como por el DNA que en forma de aeroso-
(Vizcaya) y de época medieval de Ga(dizcaya) les flota en todo ambiente. Cuando se analizan en el
(Tabla 1) que se limpiaron minuciosamente en su extéaboratorio muestras actuales, de sangre por ejemplo,
rior mediante 6xido de aluminio a presién con una arda abundancia del DNA es tanta que la contaminacion
nadora Sand-blaster Dentalfarm, modelo Base 1 Plupuede excluirse estadisticamente por quedar el DNA
con el fin de eliminar la capa mas externa, fuente cade contaminacién en minoria respecto al endégeno.
mun de contaminacién y suciedad. Posteriormente $en la manipulacién del DNA antiguo se da, en cam-
trituraron en un molino refrigerado con nitrégeno li-bio, el caso contrario y al quedar interferido el DNA
quido, cuyo producto se lavd con solucidon de EDTAexdgeno por los inhibidores de la muestra puede in-
0.5 M, y fue digerido con proteinasa K. cluso presentar apariencia de DNA antiguo, en forma
El DNA total fue extraido mediante un pro- de banda débil de amplificacion. Consiguientemente,
tocolo estandar Fenol/Cloroformo y concentrado comdemas de la posibilidad dentaminacion completa
microconcentradores Centriplus-30000. Por ultimo selel DNA del investigador, o del existente en el am-
amplificaron y secuenciaron fragmentos corresponbiente del laboratorio, hay que contar también con la
dientes a la Region Hipervariable | (HVS 1) del mtDNA posibilidad decontaminacion parcialcuando el DNA
con cebadores especificos. Los individuos AT15¢de la muestra se mezcla con el exdégeno durante su
AT16, AT18, AT25, GA22 y GA5 fueron amplifica- amplificacion, formandose asi una molécula quiméri-
dos con cebadores que proporcionaban un producta. En la fase de amplificacion puede llegarse a un re-
de PCR de 268 pares de bases (16142-16410), midativo grado de certidumbre de no ha habido contami-
tras que AT19, AT27, GA15 y GA24 lo fueron con nacion cuando los controles de agua, que se explican
cebadores distintos, dando lugar a un fragmento, deas adelante, aparecen limpios de banda de DNA.
menor longitud, de 143bp (16267-16410) ya que n&in embargo nuestro equipo ha constatado en afios
fue posible la amplificacién con los cebadores de 268nteriores casos, ciertamente minoritarios, de conta-
pares de bases. Las secuencias finalmente obtenidassi@acion parcial tan sélo descubiertos al analizar las
compararon con la secuencia consenso de Anderssacuencias, lo que no puede verificarse en la etapa
et al. (1981) y analizaron sus diferencias. El pro-previa de amplificacion y digestion enzimatica.
tocolo seguido es el descrito por nuestro equipo en Con esta finalidad se manipularon las mues-
Laluezaet. al.(1997), con algunas modificaciones entras con guantes de laboratorio en todo momento.
la duracion y ajuste de temperaturas en los ciclos deanto la extraccion como la amplificacion se realiza-
PCR. ron dentro de una campana de flujo laminar usando
Durante todo el proceso de manipulacion depara ello material estéril. Adicionalmente, y para de-
la muestra se extremaron las precauciones para tratactar la posible contaminacion en estas dos fases, se
de evitar la contaminacidon con DNA exdgeno. La conprocesaron, junto con el resto de muestras, controles
taminacion es el principal problema en los estudios dde agua sin DNA que tan solo contenian los reactivos
DNA de restos fésiles, ya que al ser éste poco abumecesarios para el proceso. Ambos controles resulta-
dante en la muestra de partida, o bien por estar inteten negativos, lo que avala en buena medida la auten-
ferido por inhibidores producto de la descomposicioriicidad de los resultados. Las secuencias posteriores
el organismo, cualquier molécula externa de DNA sese compararon con las de los investigadores directa-
réa susceptible de ser amplificada y secuenciada enmasente involucrados en la manipulaciéon de las mues-
carando el resultado final. El caso mas comun de coitras, excluyéndose finalmente la existencia de secuen-
taminacion suele darse en las fases tanto de extradas quiméricas.
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Cluster Subclusterf® , Cluster . Motivo Motivo adicional
Motivo : Motivo Status _ ... -
(Macaulay (Macaulay RELPP (Richards HVSSl 00073 adicional de regién
et al.1999) et al.1999) etal.1996) HVSII ¢ codificadora’
H -7025Alul 1(CRSy A
-14766Msel derivados)
\% -4577Nlalll 16298 A 00072 15094
-14766Msel
U +12308Hinfl G
K -9052Haell/- 4 16224 12372
9053Hhal 16311 11467
+10394Ddel
Ul -4990Alul 16189
- 16249
13103Hinfl/+1
3104Mbol
+14068Taq|
u2 +15907Rsal 16051
16129C
U3 16343
U4 +4643Rsal 16356
+11329Alul
U5 as 16270 3197
11467
U6 16172
16219
J +4216Nlalll 2A 16069 G 00295 11251
+10394Ddel 16126 12612
-13704BstOl
T +4216Nlalll 2B 16126 G 10403
+4914Bfal 16294 11251
+13366BamHI 14905
+15606Alul
-15925Mspl
T1 -12629Avall 16163
16186
16189
-4529Haell 3A 16129 G 00199 4529T
+8249Avall/- 16223 00204 10238
8250Haelll 16391 00250 12705
+10032Alul 15043
15924
\W +8249Avall/- 3 16223 G 00189 12705
8250Haelll 16292 00204
-8994Haelll 00207
X +14465Accl 3 16223 G 12705
16278
M +10394Ddel 16223 G 12705
+10397Alul
C +10394Ddel 16223 G 12705
+10397Alul 16298
16327

13259Hincll/+
13262Alul

Tabla 2.- Integracién de datos de Macauktyal. 1999, y Richardst al 1996. Motivos que caracterizan los principales clusters de mtDNA
del Oeste de Eurasia.

#Los subclusters presentan los motivos del cluster en el que se incluyen.
®Sitios ganados y perdidos respecto a la secuencia consenso (Ardeisba81).
“Transiciones respecto a la secuencia consenso, a menos que la base que cambia esté especificada.
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3. RESULTADOS 4. LAS SECUENCIAS DE DNA EN SU

] . . CONTEXTO BIOLOGICO
Con la metodologia descrita se obtuvieron un
total de 21 secuencias correspondientes a 10 indivi- Debido al criterio altamente restrictivo men-

duos (Tabla 3). Para los individuos AT15, AT16, AT cionado, el reducido nimero de muestras del presente
18, AT25, GA15 y GA22 se pudieron secuenciar amagydio que han proporcionado resultados fiables, in-
bas cadenas, mientras que para AT19, AT27, GA24 yompletos en parte, no hacen aconsejable el andlisis
GAS0 solo se pudo obtener una de ellas. Los indivifiiggenético. Con todo las secuencias son orientativas
duos AT15 y AT25S se replicaron también en un lay ge gran utilidad en la verificacién de los estudios de
boratorio independiente (Institut de Biologia Mole-reconstruccion de la variabilidad poblacional atribui-
cular del Barcelona, CSIC) obteniéndose el mismo regg 3 |as poblaciones antiguas con datos de DNA de
sultado que en el nuestro, control adicional de ausepypjaciones actuales. Légicamente el panorama que
cia de contaminacion mediante DNA actual en 1as sgmerge de un andlisis de restos antiguos no tiene por
cuencias mencionadas. Por otra parte, las pgdenasd{?é coincidir con el de la poblacién actual en la mis-
DNA de las muestras GA1S y AT27 se repitieron enn, zona geografica, ya que puede haber cambiado la
nuestro laboratorio en dos experimentos 'ndepend'er&bmposicién poblacional por descensos demograficos
tes, al menos en una de las cadenas con resultadp$, |argo de siglos (guerras, epidemias, hambrunas,
identicos. _ desaparicién de pueblos) y el efecto de la deriva ge-
_ En la Tabla 3 figuran los resultados actualespgtica y de las migraciones. Procede, en primer lugar,
junto a la secuencia consenso de Andersbral.  sjtyar en su contexto bioldgico los resultados, lo que
(1981), considerada la de referencia ordinaria y quge inicia con una breve exposicién de las conclusio-
es la mas comun entre los Europeos, y junto a las dggs de los estudios de mtDNA mas recientes en po-
secuencias antiguas de individuos vascos obtenid@$;ciones europeas y las hipotesis propuestas.

por nuestro grupo en 1991, las primeras publicadas por En el espacio de tiempo transcurrido entre el

nuestro equipo en la revistéobie (Laluezaet al. jnicio de nuestras investigaciones y los resultados mo-
1992-93). Se ha adoptado un criterio muy restrictivgjyo de este articulo, se han podido caracterizar los
en cuanto a la mclqsmn de Q|feren0|as de mutacionaplogrupode la actual poblacién europea, un pano-
nes de las secuencias que figuran en la Tabla 3. $&ma actualizado de los cuales se encuentra en Torro-
han excluido las mu_tauones amblgugs 0 dudosas Y et gl. (1996) y, también, en Richards al. (1996).

que pueden ser originadas porTiaq polimerasa du- | o5 haplogrupos han sido determinados por dos vias
rante el proceso de replicacion y copia del DNA gistintas: mediante polimorfismos de restriccién enzi-
Aquellas finalmente confirmadas mediante la doblgy4tica (Torronket al. 1994, 1996) —esto es, cambios
cadena de DNA se representan regrita, COImes-  en yna posicién del DNA mitocondrial que se traduce
pondiendolas restantes a las de tan s6lo una cadengy, |5 aparicion o desaparicion de una diana de corte o
por ser la com-plementaria dudosa o imposible de oQggtriccion—, o bien mediante el andlisis de secuencias
tener. _ _ de la region Hipervariable | (HVS I) (Richards al.

En las secuencias obtenidas aparece con undgg), y |a Hipervariable Il (Wilkinson-Herbos al.
frecuencia del 50% la mutacion-O 16294 (AT15, 1996). El resultado de la integracion de los datos de
AT16, AT25, GA15, GA24). De la misma manera en-3mpas metodologias ha sido publicado recientemente
contramos otros dos cambios que se repiten en dos Gﬂacaulayet al.1999) y se resume aqui en la Tabla 2.
las muestras: CT 16296 y en tres de ellas-IC Siguiendo la nomenclatura de los enzimas de
16304. Las mutaciones €T 16294 y C-T 16296  restriccion, existen 16lusterso haplogrupos principa-
aparecian ya en una de las secuencias (individues, identificados con letras, que engloban toda la va-
94003a) de Alto de la Ermita de Amézaga (Alava)riabilidad de la Europa actual (H, V, U, J, T, I, W, X,
sugiriendo un patrén comun en las muestras antiguas, C), subdivididos en algunos casos en subclusters
vascas. La mutacionJC en la posicion 16126 define menores (U se subdivide en K, U1, U2, U3, U4, U5,
el haplogrupo europeo 2 (Richards al. 1996) y U6y dentro de T se distingue T1). La mayoria de ellos
cuando va acompafiada de la T en 16294 define el tienen una correspondencia o se aproximan a aquéllos
subgrupo 2B (T segln Torroet al. 1996). No po- definidos mediante secuenciacion de la region HVS |,
demos confirmar, por el momento, de forma definiti-definidos por otros autores e identificados, esta vez,
va la pertenencia de estas muestras a dicho haplogmeen nimeros. Asi, H se corresponderia con 1; U con
po ya que la posicion 16126 no estad incluida er; J con 2a; T con 2B; | con 3a; mientras que U5 se
nuestros primeros analisis debido al disefio de los ceproximaria a 5; y 3 englobaria conjuntamente a I, W
badores. En cambio, si puede confirmarse la auseg-X. Cada uno de estos haplogrupos presenta una dis-
cia del haplogrupo V en las muestras aqui analizafibucién geografica diferencial en Europa. El haplo-
das. grupo 1 (H), que incluye a la secuencia consenso y
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aquellas derivadas, es el mas frecuente en Europa (400 en las dos muestras medievales de Garai y Amé-
60%) y estd ampliamente distribuido por el continenzaga. Queda pendiente la confirmacion de la mutacion
te. Richardset al. en 1996 encuentran, sin embargo,en 16126 para poder determinar la presencia o ausen-
gue el haplogrupo 2 (FC 16126) aparece confinado cia del linaje 2B, o bien de su equivalente T, en mues-
en Oriente Medio. De sus dos subgrupos, el 2B s@as antiguas vascas. Segun Richatds (1996: 194)
distribuye en Europa de manera homogénea con uh haplogrupo 2B aparece hoy con una distribucion
frecuencia del 8%, mientras que el 2A presenta ugeografica amplia y consistente en los europeos, y con
gradiente de frecuencias que oscilan del 2 al 22%. EIna frecuencia de en torno al 8%. La cuestion no es
resto de haplogrupos estan presentes con menor fit@n sencilla como parece ya que, como se ha visto en
cuencia en Europa. el parrafo anterior, las nuevas estimaciones de la tasa
A partir de estos datos ciertos autores propode mutacion podrian reducir en un cero esas fechas. A
nen que la variabilidad mitocondrial actual europeallo contribuira esencialmente, sin duda, la inclusion
proviene de las poblaciones del Paleolitico Suplriorde los datos mas reales de la poblacién antigua, que
Segun Richardst al. (1996) los haplogrupos 2B, 3A poseen un criterio independiente de mayor exactitud
y 5 se originaron hace aproximadamente 35000 afiog la cronologia, dataciones por* ¢ relativas, frente
llegando a Europa durante la colonizacionHiemo  a estas estimaciones de los relojes moleculares.
sapiens sapiensnientras que el 1y el 4, mas frecuen- Recientemente el haplogrupo V, —la letra
tes en la actualidad, tendrian un origen también pales—, definido principalmente por el cambio 16298 T
litico aunque mas reciente (25000 afios), fecha que, ha merecido una atencidén especial en la bibliogra-
coincide con la propuesta por Torrasti al. (1998). fia al estar presente en frecuencias muy altas en cier-
Sin embargo el haplogrupo 2A habria llegado a Euratos grupos aislados. Asi, es muy comun entre los be-
pa, segun estos autores, desde Oriente Medio coineeberes norteafricanos, presenta frecuencias de hasta
diendo con la expansién Neolitica hace entre 12500:n 20% en la poblacion vasca y llega hasta el 40.9%
6000 afios. en los Saami de Laponia, segun datos de Toebni
Esta interpretacion se basa principalmente eal. (1998) mientras que esta ausente en poblaciones
las estimaciones de divergencia de los diferentes hagdel sudeste de Europa y Oriente Medio. Calculos de
logrupos —reloj molecular— que parte del supuestaivergencia poblacional sugieren una antigliedad de
que la tasa de mutacion —ritmo al que se produceentre 12000 y 13000 afios, aproximadamente, para es-
los cambios en una secuencia de DNA—, es constante haplogrupo. Basandose en las frecuencias encontra-
a lo largo del tiempo. Si se conoce dicha tasa, puedtas en la poblacién actual, Torragti al. (1998) su-
estimarse el tiempo de separacion entre dos linajegeren que dicho haplogrupo se originé en el Norte de
determinados a partir de las diferencias en las secuea- Peninsula Ibérica/Sur de Francia, desde donde se
cias analizadas. Sin embargo existe gran controversigbria expandido al norte y centro de Europa durante
a la hora de determinar la tasa de mutacion, de mane-Segundo Peniglaciar, hace entre 12200 y 13000 afios.
ra que unos mismos datos pueden proporcionar tiem- Sin embargo, este panorama queda empafiado
pos de divergencia muy dispares dependiendo de la tper la heterogenidad de las tres muestras estudiadas
sa que se use. Ya en 1996 se anuncié (Hatvell. hasta ahora en la poblacion vasca actual, cuyas fre-
1996) que la tasa de mutacién del mtDNA era consieuencias son respectivamente 20.0%, 11.1% y 3.3%
derablemente mas alta de las utilizadas por Ricledrds (véase las referencias en lzaguirre y De la Rua 1999:
al. (1996) lo que motivd que estos autores consideraré®3). ¢ Cual de ellas representa a los vascos? En un tra-
la posibilidad de que sus dataciones paleoliticas de Itjo reciente (Izaguirre y De la Rda 1999), en una ele-
linajes mitondriales europeos quedaran acortadas hastada muestra de dientes y huesos prehistéricos vascos,
época neolitica (Richards al. 1996: 197; véase, tam- mediante disgestién enzimatica, no se identificé nin-
bién, Paabo 1996 a este respecto). Datos recientes (§im caso del haplogrupo V en muestras vascas de la
guroardéttiret al. 2000) insisten de nuevo en la altaEdad del Bronce, lo que se opone frontalmente a la pro-
tasa de mutacion en la region HVI mitocondrial, quepuesta de Torroret al. (1998). De acuerdo con lo co-
rebajaria considerablemente las supuestas fechas paentado en el apartado de Material y Método del pre-
leoliticas mencionadas, hasta un limite aproximadsente trabajo, no puede descartarse la posibilidad de
no superior a los 10.000 afios A.P. contaminacién con DNA exdgeno en el estudio de res-
Segun Richardet al (1996: 194) la mayor triccion enzimética de las muestras vascas antiguas,
parte de los vascos pertenecen al haplogrupo H, el mpsr no haberse comprobado mediante secuenciacion.
comin entre los europeos de hoy. En las secuencias De las secuencias aqui publicadas se deduce,
aqui estudiadas —escasas, desde luego, para cualquar cambio, que ninguna de las muestras analizadas
especulacion razonable de tipo filogenético— tan solpertenece al haplogrupo V, definido por el cambio
podemos confirmar la presencia de la mutacion ef - C en posicion 298 (Tabla 3).
16294 tanto en el yacimiento neolitico de Atxuri co-
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5. IMPLICACIONES PARA LOS Los movimientos de poblaciones reproducto-
ESTUDIOS DE PREHISTORIA ras generan algo mas y, por tanto, hay que considerar
VASCA otros aspectos derivados del movimiento real o por el

contrario de la inexistencia de un desplazamiento dé-
Desde la arqueologia los resultados de estamico. Si consideramos el ambito biolégico de los mo-
investigaciones se siguen con gran atencion. La anvimientos de poblacion, sabemos que a través de ellos
pliacién de los registros de secuencias de DNA en lysueden introducirse en las poblaciones autéctonas nue-
gares concretos como el Proximo Oriente, ambas orios linajes maternos, lo que puede permitir su detec-
llas del Mediterraneo y la Peninsula lbérica son objesion y justificar la aparicion de cambios culturales y
tivos basicos para clarificar aspectos muy controvertisociales. Pero no debemos fijar este hecho de forma
dos sobre la expansion neolitica en Europa. Pero edtaivoca, “llegada de gentes” sobre las poblaciones en
no es el Unico interrogante histérico, otros de no mdas que esperamos el impacto; igualmente hay que con-
nor interés son propuestos para su investigacion. Eémplar el flujo inverso “salida de gentes”, hacia otras
constante vaivén de las teorias interpretativas, “movizonas con el aporte génico potencial que conlleva, p.
mientos de poblacién” o “la difusién de las ideas” noe. la exogamia de mujeres o la trashumancia desde dis-
han logrado la explicacién final en ninguno de los catintos origenes geograficos hacia un punto de interes
sos. El factor humano vuelve siempre a ser el eje qu®mun y el retorno (discusion en Valdés 1990, 1994,
falta en la explicacion. 1998). Esto nos lleva a considerar que se origina un
Dentro de este panorama general, el origemovimiento pendular de poblaciones reproductoras
de los Vascos es una de las incognitas que han gersibe llegan a coincidir en un area y que, en funcion de
rado mas discusion desde diferentes areas del salbeg relaciones sociales entre los grupos, puede posibili-
(Cromaiiones, paleoliticos, neoliticos). En las jornatar la existencia dehbt point$ de intercambio huma-
das “El origen de los Vascos. Un problema bioldgicono y cultural. Del éxito de estos intercambios y de su
o arqueolégicd®celebrado en Bilbao en 1997, se de-continuidad se derivan aportes génicos de dificil con-
bati6 el estado de la cuestion a esa fecha, con la diftrol por su bajo impacto numérico y por su no menos
sion de las novedades que desde la investigacion mdificultosa interpretacion. Pero en los casos en los que
lecular se estaban produciendo. el factor “éxito reproductor” y/o “las mejores condi-
La investigacion de cada uno de los particu<iones de adaptacion-supervivencia” es mayor que en
larismos poblacionales y culturales de Europa, es intéa poblacion autdctona, los aportes génicos pueden
resante en si mismo y en el contexto general, por liegar a reflejarse en un porcentaje significativo en la
que no podemos obtener informacion del origen de logoblacion estudiada en pocas generaciones sin que se
Vascos sin proceder a la comparacién con el resto dketecten cambios culturales o tecnologicos e incluso,
Europa, ni en la actualidad ni en la prehistoria. Desdgi predomina el mayor éxito reproductor de una frente
un punto de vista cultural, la historia de los pueblos la otra, llegar a parecer como “la poblacion local”.
anteriores al registro escrito esta plagada de interpre- De forma muy sencilla y escueta, dada la di-
taciones en la que los flujos de gentes, en desplazgiension del problema, se intenta aqui dar idea de la
mientos a media y larga distancia, han servido par@omplejidad inherente al proceso de flujopddlacio-
ordenar y comprender la presencia-ausencia o desap®s. La cuestion es averiguar como era el mapa de dis-
ricion de determinadas técnicas, formas materiales tibucion de linajes mitocondriales en la antigiedad y
habitos culturales. Esas mismas teorias han influencigué relacion se establece con las fases culturales a tra-
do la interpretacion del registro arqueoldgico y antroves del cual sera posible la aproximacion a la distribu-
polégico vasco. cion mas probable de los linajes genéticos antiguos.
Desde el punto de vista de la evolucion de laPesde la perspectiva de los analisis actuales de mtDNA,
poblaciones, hay que tener en cuenta varios aspect@smuchas generaciones de las poblaciones, p.e. neoli-
Por una parte, las poblaciones aisladas asentadas t&@as, Europa presenta un panorama de gran uniformi-
una region y por otra, poblaciones en contacto o eflad. La caracterizacion molecular del DNA moderno
desplazamiento. En el primer caso, un marcado aisl@ Europa, a excepcion de algunos grupos aislados
miento genético junto con efectivos poblacionales recomo Sardos y Lapones, se muestra dificil y poco cla-
ducidos favorece la accion de la deriva genética y, pdificada. Pero la cuestion a investigar es cuando y co-
tanto, contribuyen a la diferenciacién de las poblaciomo se inici6 ese efecto. Por ello, el estudio molecular
nes a nivel molecular. En cambio, el flujo génico y lade la variabilidad genética de poblaciones actuales de-
migracion tienden a introducir variabilidad molecularbe ser considerado con cautela, al tratar con poblacio-
externa al grupo, aumentando la diversidad intrapoblares antiguas, ya que tan solo permite plantear hipote-
cional en la medida que se aporten nuevos linajes ais sobre el poblamiento antiguo. Hipétesis que deben
grupo receptor, pero reduciendo en general las difereser contrastadas con el fin de refutarlas o confirmar-
cias genéticas entre las poblaciones que se mezclanlas. De forma igualmente escueta, hay que considerar
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como principales tres momentos de la prehistoria dgloblacional antiguo establecido previamente a partir
Pais Vasco para detectar presencia aldctona importasie las poblaciones actuales. El DNA antiguo, el de las
te. El primero el Mesolitico del que los restos humanopoblaciones que vivieron antes o después de la diver-
son muy escasos. El segundo el Neaolitico, diferenciamencia poblacional que queremos estudiar, aunque di-
do en su estudio la zona costera de la zona alavesafigjl de caracterizar, permite contrastar dichas hipote-
tercero, de forma especial la aparicion de los campass directamente, al analizar el propio DNA de los in-
de urnas. Estos no son los Gnicos momentos que debdimiduos que vivieron en el pasado, por lo que no es
rastrearse. La tardo antigiiedad o la romanizacién serecesario hacer inferencias sobre cémo habria sido ni
especialmente importantes, aunque su significacion tagué mutaciones le habrian caracterizado.
de en descubrirse dada la similitud de los resultados En esa linea y desde que iniciamos la investi-
obtenidos hasta ahora en nuestra investigacion, semgacion sobre la poblacion del Pais Vasco, nuestro ob-
rados los datos entorno a 3000 afios. Una mayor arjetivo siempre ha sido aportar informacion relevante y
plitud de exposicién sobre estos problemas, sera el teentrastable sobre el origen del poblamiento inicial de
ma de otro articulo que iniciamos en la fase de elabdas poblaciones actuales circunscritas a ese territorio.
racion del que ahora nos ocupa. Se selecciono el periodo neolitico por ser el primero
En esta via de investigacion es necesari@abundante en restos humanos, reservando para el mo-
mantener clara la idea de “proceso de movimiento perrento en que la técnica se encontrase depurada los
manente de grupos reproductores de 2 a “n” personasstos mas antiguos, muy escasos (Lezetxiki y Amal-
a lo largo de la toda historia”. Entre otros casos podrida, Guiplzcoa y Axlor, Vizcaya). Los estudios més
ser el caso de la Cueva de Urbiola (Navarra) y de Gaecientes de la variabilidad molecular del DNA mito-
baederra (Alava), cuyo impacto sobrgebl genético  condrial en poblacién vasca autdctona actual sugieren
de una poblacién local en estudio dependera de mqgue la variabilidad de las regiones no codificantes no
chos factores que podemos enmarcar entre dos extise diferencia de la variabilidad observada para la ma-
mos “el éxito reproductor de los nuevos” por un ladoyor parte de las poblaciones europeas analizadas. Otra
y por otro “el nimero real de los reproductores al6cvez debemos preguntarnos cuando se produce esa ate-
tonos con relacion a la poblacién reproductora que losuacion y con qué antigiiedad aparece. Los datos apor-
recibe”, pero es sobre todo muy importante considerdados hasta ahora sobre la poblacién antigua del Pais
gue en este flujo constante de gentes estan incluid®sco son sugerentes pero deberan ser contrastados
las mujeres; si no fuese asi, no habria llegada de lineen una muestra mayor. Es importante esta cuestion
jes maternos diferentes. Por tanto, sera la presencia dado que la investigacion arqueoldgica ha generado
linajes nuevos lo que nos permitird considerar impadiip6tesis de un aislamiento del Pais Vasco durante lar-
tos poblacionales sobre la poblacion autéctomagae  gos periodos, o cuando menos, de una situacion mar-
puede suceder que aun habiéndose dado la absorciginal frente a las corrientes culturales aloctonas.
de gentes aléctonas éstas no se puedan diferenciar to-
davia por pertenecer a los mismos linajes maternos
ancestrales. Sin embargo, las otras mutaciones adicio-

nales a las del haplogrupo significarian la separacion AGRADECIMIENTOS
antigua del linaje y aportarian luz a la caracterizacion.
Esa primera falta de expresion nos llevaria a aceptar Damos las gracias a Tomas Uribetxeberria de la

que “la difusién de las ideas por contactos culturalesbiputacion Foral de Vizcaya, asi como a M2 Luisa Palanques
sea la causa mas probable de la transmisién de cams#en proporcioné el material estudiado del yacimiento del
bios tecnoldgicos, sociales, etc. frente a movimientoAlto de la Ermita (Amézaga) a través del museo de la Dipu-
de grupos o poblacién real, aunque hay que esperatd§ion de Alava, y a Ifiaki Garcia Camino por su contribu-
nuevos datos ya por el momento no es interpretabl%on al estudio con los restos de la necrépolis de S. Juan de

- : omoitio, Garai. Expresamos particular agradecimiento a
Por otro lado, la falta de deteccion puede ser debida va Prats del Institut de Biologia Molecular, del CSIC de Bar-

un als!amlento geografico en CUY‘? caso I"fls, vanacionggona por su contribucion a la verificacién de algunas de las
deberian ser causadas por la deriva genética. ~ secuencias. Los resultados obtenidos mediante el proyecto

Por todo lo expuesto, es evidente la utilidadpGES PB/97-0925 del MEC espaiiol (DT). Se agradece asi
y necesidad de los estudios de DNA antiguo cuandmismo a la Sociedad de Estudios Vascos—Eusko Ikaskuntza
se analizan las hip6tesis formuladas sobre el contexfmr la beca Agustin Zumalabe de 1994 a Isabel Arenal.
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NOTAS

! EI DNA mitocondrial es una molécula circular de DNA de dobletalufia del medioevo, aunque se observen algunos rasgos particula-

cadena que se encuentra en el interior de las mitocondrias de la ¢és en cada serie”.

lula, siendo su actividad principal la codificacion de la sintesis de

proteinas y de funciones de la respiracion celular. Su transmisidhUn haplotipo o linaje es un conjunto especifico de mutaciones en

en el citoplasma del évulo y la ausencia de recombinacién permitda secuencia de DNA. El haplogrupo es un haplotipo que aparece

reconstruir linajes ancestrales maternos. en unsubgrupo poblacional. En cadgrupo o muestra poblacional
estudiadas se encuentran de ordinario haplotipos diversos. Desde

2 Enfermedad grave autosémica de caracter recesivo, casi des@-punto de vista de la dindmica de poblaciones, cada haplogrupo

nocida en los asiaticos y relativamente rara en melanoafricanosene un origen comin por repradion diferencial o por migracion

muy comun, sin embargo, en europeos en los que la padece 1 nifiees generalmente ancestral. El parentesco mediante linaje mito-

de cada 2000, y de la que son portadores 1 de cada 22 europeosidrial no debe confundirse con el de los genes nucleares.

actuales. Su origen parece asociado a la tuberculosis y su expansion

se remonta probablemente a época neolitica. Es de incidencia mlgsta denominacién al igual que la de “neoliticos”, adoptada por

alta en diversas regiones europeas y, en particular, en el actual Plais bidlogos moleculares, en los estudios de los linajes mitocon-

Vasco. driales de las poblaciones actuales sirve para designar los de mayor
antigiedad estimada. Esta se calcula mediante la tasa de mutacion,

3 Para conocer este valor temporal véase la discusion sobre los reloque resulta poco @ciso en su equivalencia respo a las atacio-

jes moleculares. nes tradicionales en arqueologia o antropologia. Por tanto, tales cla-
sificaciones temporales no son necesariamente reales o paralelas a

4 Cueva con enterramientos entre el neolitico y la Edad del Bronctas que son usadas en arqueologia. Por consiguiente, no se aludira a

No se ha hecho estudio antropoldgico pero realizamos un inventatlas en el presente articulo a partir de este momento, salvo en citas

rio de los restos. Sigla AT. de autores, sustituyéndolas, cuando sea el caso, por términos como
“el mas antiguo” y el “2° en antigliedad”, etc.

5 Necrépolis de S. Juan de Momoitio, Garai. Cronologia s. X! al

XIV. Se ha realizado el estudio antropométrico. De él se inferia qu&Organizada por la Asociacién Denboraren Argia y financiada por

la poblacion enterrada “no difiere sustancialmente de los (Biotipos@l Departamento de Cultura de la Diputacién Foral de Bizkaia a

de las poblaciones medievales alavesas (...), ni de la serie de la Gaien deseamos agradecer la ayuda prestada.
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