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SCIENZA UN VOLUME DEL GENETISTA DAVID REICH

Le nostre origini
rivelate

dallo studio

del Dna antico

di DOMENICO RIBATTI

" egli ultimi decenni, ’analisi del Dna ha
acquistato sempre pitl importanza nel
mondo scientifico, al centro di etero-
. genee attivita di ricerca. Tutto cio ha
permesso non solo lo sviluppo del campo della ge-
nomica, ma anche la nascita di nuovi campi di
applicazione come la genetica forense e I'antro-
pologia molecolare. La casa editrice Raffaello Cor-
tina ha tradotto un saggio di estremo interesse
scritto da David Reich, professore di genetica ad
Harvard, uno dei massimi esperti nello studio del
DNA antico (Chi siamo e come siamo aryivati Sin qui.
Il Dna antico e la nuova scienza del passato della
umanita, pagine 406, euro 29,00). Per Dna antico
vengono indicati residui di materiale genetico che
si possono estrarre da una grande varieta di ma-
teriali biologici, di diversa origine, stato di con-
servazione ed etd, come ossa, denti, coproliti, corpi
mummificati, sangue coagulato.

Le prime ricerche si possono far risalire al 1984
quando alcuni ricercatori di Berkeley riuscirono a
clonare il Dna mitocondriale estratto dalla cute del
quagga, un membro della famiglia «Equus» simile
alla zebra attuale, estintosi in Africa meridionale
pit di un secolo fa. Questa scoperta ha rappre-
sentato il primo recupero di una sequenza di Dna
antico ed ha permesso, attraverse I'analisi com-
parativa di questa sequenza con quelle di zebre
attuali, di dimostrare che il quagga aveva una no-
tevole affinita con la zebra e di gran lunga inferiore
con altri equidi.

L’analisi del Dna antico comparato a quello delle
popolazioni viventi oggi ha fornito una quantita di
nuovi dati ed evidenze. Alcuni esempi. & stato sco-
perto che la popolazione
del Nord Europa é stata
quasi interamente sop-
piantata, circa cingue-
mila anni fa, da una mi-
grazione di massa pro-
veniente dalle steppe
dell’Europa orientale. K
stato confermato che
Pagricoltura si sviluppo
nel vicino Oriente pit di X :
diecimila anni fa presso  GENETICA David Reich
una serie di popolazioni
umane moltodiversefraloro che sierano mescolate
ed espanse in tutte le direzioni, con il diffondersi
delle coltivazioni. Da una recente campagna di sca-

vi realizzata in Croazia, Francia, Russia e Belgio
sono stati raccolti campioni di sedimenti che co-
prono un intervallo temporale variante da 550.000 a
14.000 anni dal presente. Da essi sono stati estratti
frammenti di Dna mitocondriale che si sono con-
frontati con quelli delle banche dati. E risultato cosi
che molti dei reperti appartenevano a 12 famiglie di
mammiferi estinti come mammut e rinoceronti
lanosi, orsi delle caverne, iene maculate.Un team
internazionale composto da genetisti, antropologie
archeologi, con la partecipazione di ricercatori di
diversi atenei italiani, ha analizzato il Dna di 524
individui vissuti dall’Eta della pietrafino all'Eta del
ferro, tra 12.000 e 2000 anni fa.

Un’analisi ottimale sul Dna antico e legata a
informazioni di tipo antropologico, chimico-fisicoe
geologico che riguardano il campione da studiare:
per ossa sottoposte ad una sepoltura é fondamentale
conoscere i fattorifisici, chimicie meccanici dovuti
alla natura del luogo e alle condizioni climatiche
soprattutto per evitare di imbattersi in materiale
biologico troppo degradato di cui non sarebbe pos-
sibile ottenere risultati attendibili.

Puntocruciale dell’analisidel Dnaanticoé quello
di garantire Iautenticita dei risultati che si ot-
tengono in seguito alle analisi genetiche. Quando si
analizzano repertiantichi difficilmente siamo chia-
mati a confrontare fra di loro nello stesso espe-
rimento campioni che hanno piti 0 meno la stessa
eta, piu spesso invece il confronto viene fatto evi-
denziando una certa distanza genetica fra le mo-
lecole in analisi e quelle moderne scelte come con-
fronti. La validazione dei risultati in consiste pro-
prio nel verificare la presenza di questa distanza
genetica e nel trovare le appropriate analogie fra le
sequenze antiche e la controparte moderna met-
tendo in evidenza i punti di somiglianza che in-
dicano un’origine comune e le differenze che ri-
flettono l'intervallo temporale. Anche la grande
frammentazione del Dna contenuto in reperti ar-
cheologici limita I’analisi genetica a tratti di mo-
lecole di Dna relativamente piccoli (100-200 nucleo-
tidi). Accanto ai problemi di contaminazione, vi
sono anche i problemi connessi alla vita media
stessa delle molecole di Dna fortemente dipendente
dalle condizioni di conservazione del reperto.
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