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Objetivos

Los objetivos planteados pueden dividirse en dos grupos: objetivos
metodologicos 'y objetivos filogenéticos y poblacionales. El primero de ellos hace
referencia a todos aquellos procedimientos técnicos conforme a los cuales se extrae el
DNA antiguo, se cuantifica, se genotipa y se garantiza su autenticidad. El segundo
incluye el analisis genético-poblacional de los resultados obtenidos entre las diferentes
poblaciones antiguas estudiadas y entre éstas y un conjunto representativo de

poblaciones humanas actuales.

Los objetivos considerados son los siguientes:

4

1 Adecuacidén de los protocolos de extraccion, amplificacidon y secuenciacion de DNA
antiguo desarrollados con anterioridad en nuestro equipo de investigacion a las

muestras objeto de estudio.

2 Extraccion de DNA, amplificacion y secuenciacion de un segmento de mtDNA de
un numero representativo de individuos de época neolitica de Préximo Oriente y de

época neolitica y post-neolitica de la Peninsula Ibérica.

3 Evaluacion del estado de preservacidon general de las muestras objeto de estudio
mediante la aplicacion de diversas técnicas:
- Estima de la cantidad total de aminoacidos y de la tasa de racemizacion del
acido aspartico.

- Cuantificacion de secuencias especificas de mtDNA mediante Real Time PCR.

4 Evaluacion de la influencia de ciertas variables en la obtencion de resultados:
- Caracteristicas del disefio experimental (7ag polimerasa, cebadores...)
- Tipo de tejido

- Procedencia geografica de la muestra
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- Antigiiedad de la muestra

Autentificacion de los resultados obtenidos mediante diversos criterios:

- Identificacion de las fuentes de contaminacién mads probables: investigadores,
arqueologos y carry over.

- Clonacion de las secuencias obtenidas para detectar cantidades traza de DNA
contaminante y posible dafio molecular.

- Estima de la cantidad total de aminoacidos y de la tasa de racemizacion del
acido aspartico.

- Cuantificacion de secuencias especificas de mtDNA mediante Real Time PCR.

Comparacion mediante métodos estadisticos y filogenéticos de la poblacidon antigua

entre si y con otras poblaciones actuales.

Caracterizaciéon a nivel de haplogrupo de las secuencias de mtDNA antiguas
obtenidas y comparacion de sus distribuciones y frecuencias con las de las diferentes

poblaciones actuales

Determinacion de qué modelo de difusion del Neolitico, de expansion démica o de

difusion cultural, resulta compatible con los resultados obtenidos.

Determinacion de si los resultados obtenidos apoyan la hipotesis de un origen de la

diversidad mitocondrial durante el Paleolitico Superior.
Evaluacion de la posible contribuciéon de los Neandertales al acervo genético

humano moderno mediante la deteccion de secuencias neandertalenses de mtDNA

en las muestras antiguas estudiadas
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