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Processi di domesticazione: un contribyto dalle analisi del DNA mitocondriale
(mtDNA) di antichi reperti scheletrici bovini (Bos primigenius 19.000 BP)
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¥  INTRODUZIONE

L’Asia occidentale oltre al essere uno dei pill inportanti centri d’origine delle prime forme di domesti e di alaine qaeme
vegdali, ¢ staa anche la regione maggiormente popolata daspeae'lmallpresentl allo stato sevatico, a dle

facilmente addomesticate dalluono. Traqueste quella cheha susdtato pitl intersssenel nondo scientifico si i suol nolan
caratteri morfo—ebbgm (lascarsa 2ggresswta, un certo grado di adattebili tto di essere ani reg socmh
i i conplensnn llad

96). Recenti studi (Tloy,
e del’Africa discendano
azioni dei primi agricoltori

, 2001)hanno messo in evidenza come tutt i bovini domestid, eq l‘ddl’Asmsud—on
na sola specieselvaica, luro (Bos primigenius) armi icno Oriente con le

te regioni. In questo Lavon d)biamo aalizzato due sequenze di nale di Bos nmlg.nus rnvenute in
campagnediscavo italiane ele bbiamo con frontate con 150 sequenze bo di Iazze auropee e 1d S primig al
fine di capire se c’¢ stato equanto ¢ stao il contrbuto genetico di Bos primigenius “italic” nel 1le mod razze

Europee -

MATERIALT E METODI

Lo studio & stao condotto su due frammentidi denti di Bos primigenius datati al C14 19600 17900 BP rivenuti durante la
campagna di scavi condotta nella Grotta Paglicci , Foggia. Dao i carattere prelimnare del presente studio non tuta la
sequenza del primo frammento pewvariabile della I‘oop ¢ stato caratterizzato; sono stae nfatti sotoposte al analisi h
filogenetiche 113 bp (16025nt-16147nt) e confrontate con 150 sequenze di bovini atudi e 6 di Bos primigenius(17,3,4) gia
depositate n GENEBANK.

A caisa della degradazion
elevate diffiolta temiche.
piu stringent per la caratterizzazione e

Figl. Rappresentazione rupestre di Bos
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a d1 materiale di partenza, la caratierizzazione genetica di canpioni antichi presenta -

uesto studio prelimmnare ci siamo attenuti perquanto possibile agli standads sert3

del DNA antico (golden criteria, 6) Heremnste |

a) Il DNA ¢ stato estrato in un hboratorio esclust dicato all’analisi del DNA antico (Physically isolated work area). ‘

b) Per ogni canpione sono state eseguite due estrazi d DNA indipendenti a partire da due diversi framment di osso, e i
controlli di PCR hanno prodotto risultati negativi (¢ ol Amplification).

¢) Non ¢ stato possbile anplificare lunghi frammenti A, inusuali nelle analisi su reperti antichi, e la sequenza consenso Belg ——
finale ¢ risukata cerente daun punto di vista ﬁbgm‘n dd nomento chenon senbra estituita da una conbmazionedi o "L"wﬁousmesc:;m
sequenze differentirisultato di una contaminazione da patte di DNA esogeno (Appropriate molecular behaviour). Ao e

d) Sono stati ottenuti gli stessi risultati in due estrazioni Wendentl e in due amplificazioni ndipendenti usando tre differenti
coppie diprimers sovrapponibili (Reproducibility).

¢) Per ogni campione sono stati analizzati dai 10 ai 1 5cloni tto per unamedia di 15-20 cloni per campione ((loning)

f) Per ogni canpione ¢stato determinato il grado di racemi eper tre aminoacidi (acido aspartico, acido glutamico, aanina)
che ¢ risultab basso suggerendo quindi un’alta probabilita di otenere molecle di DNA antico intatte (Biochemiarl
preservation).

La parte sperimentale ¢ stata condotta secondo le metodiche impiegatenelh ref. 5, tranneper la parterelativa amplificazione che
di seguito ¢ descritta: due microlitri del estratto sono stai o amplificai con i seguente profilo termico: 94° C per 10
minut ( attivazione ddm Tag seg dalla ripetizioneper50 volie dd seguente pofilo termico: 94°C N
per 45 sec, 53 “Cperl ,72°Cper 1n on un cic ediestens'nne a72°C per 5 min. La misceladi reazione per un 5l
volume finale di reazione di 50 ul ¢ € laq polimerasi, 360 uM di ciasam dNTB 1uMdi ciscun
primer L16025 (5-ACATTAAAl [GC AT 6137 6 ’-GCT&TGATCTAATGGTAAGGAAS ’); come
detto precedentemente abbiamo peril momen sobo la prima parte delle 360 bp che costituiscono la IVR-L.

Analisi filogenetiche
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Le sequenzeottenute, allineate con Chusta wllatesuccessivamete manualmente, sono state sotoposte e onle, o i BoulO RN et keer, oy o e

ad analisi ﬁbgfnetuhe attraverso bero bor-oining (Phyllp) (S)utlllzzando una matrice di distanza Kerry, Nawegian Red,Telemrk, Westland Ford); razze inglesi (Galloway, Highland

3 4 ) s p b - Aberdeen Angus, Hereford, Jesey); razze europe continentali (German Black,

senetica ofteita con il mefodo K a=014), il quale assume che esistano delle differenze nei tassi di Friesian, Limousin, Maemmana, Charolais, Simmental, Romagnola, Barenda
Sykia)

Racemizzazione Asp/Ala/Glu

RISULTATI E DISCUSSIONE.

I risultati ottenuti  dal DNA andizzato secondo criteri di Cooper e
Pomnar, haano Hmibo nell’analisi di racemizzazione Fig 3. (Asp D/L
0.053 Bos 8, Asp 'L 0068 Bos 9), indicazioni di un buon stato di
conservazione. Le prime 125 bp analizzate sono uguali allasequenzadi
riferimento di Anderson tranne che per 1 mutazione alnt 16102 per
Bos 8 ealnt16093 per il canpioneBos 9 . Dall’abero NJ (Fig2) si
vede come le 2 sequenze atiche podotte n questo studio cadano
all’intemo della variailita genetica delle atuali razze euopee e si

Bos 9
Bos 8

HANASP o4 Glu

%d/l Ala disestino notevolmente in termini di numen di mutazioni dai 6
- . - di Bos pnmlgemus precadentemente analizzati; seppur
Fig 3. Valore di race one . - ti rsultati indicherebbero che le sequenze di DNA
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