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143Etruschi: popolo o nazione?

Tra i diversi campi di applicazione 
dell’antropologia biologica c’è lo studio 
della genesi e dell’evoluzione delle po-
polazioni antiche. Qui la disciplina si af-
fianca all’archeologia e, traendo spunto 
dai dati storici e dalle evidenze di scavo, 
applica delle metodologie “classiche” di 
analisi morfologica e metrica dei reperti 
scheletrici e metodologie “bio-molecola-
ri” di analisi genetica e modellizzazione 
matematica per definire delle dinamiche 
di crescita, migrazione, scomparsa, o as-
similazione, delle popolazioni del pas-
sato e più ampiamente, degli ancestrali 
dell’uomo1.

Lo studio dell’origine e della storia 
biologica del popolo etrusco è di grande 
interesse ed attualità. 

Gli Etruschi si affermano nella peni-
sola italiana all’inizio del primo millen-
nio a.C., in quella che viene detta Età del 
Bronzo finale ed Età del Ferro. La penisola 
italiana in questo momento vede la nasci-
ta di una serie di culture geograficamente 
delimitate, che si differenziano per rituali-
tà e per produzione artistica e manifattu-
riera. Camporeale definisce questi popoli 
“compagini etniche” 2. Un insieme duttile 
(e diciamo noi polimorfo) sulla cui origi-
ne permane un forte contenzioso. Esisto-
no infatti a tutt’oggi ipotesi etnografiche, 
che prevedono una migrazione di genti 
egee, levantine, o di genti nord europee a 
formare una popolazione culturalmente 
e geneticamente coesa che, a partire dal 

V

ETRUSCHI: popoLo o nazIonE?
Luca Sineo

VII secolo, si manifesta in Etruria, o ipotesi 
di sviluppo autoctono di una popolazio-
ne italica che nel VII secolo manifesta una 
facies orientaleggiante ma che malgrado 
tutto appare in forte continuità con la fa-
cies villanoviana (IX-VIII a.C.) 3.

non parleremo in questo paragrafo 
delle metodologie di analisi morfologica 
in quanto questo è oggetto di una tratta-
zione specifica in questo medesimo con-
testo, mentre cercheremo di delineare lo 
stato dell’arte circa i risultati derivanti dai 
recenti studi sulla paleo-genetica della 
popolazione etrusca o dalla ricostruzio-
ne, sulla base dell’analisi delle popola-
zioni contemporanee, dell’origine e della 
sua evoluzione, o ancora, del contributo 
genetico “etrusco” in alcune popolazio-
ni attuali. Quest’ultimo dato riveste una 
notevole importanza perché permette 
di affrontare indirettamente la proble-
matica della dimensione demografica 
dell’Etruria nonché della sua omogeneità 
genetica.

Sin dal loro esordio le metodologie 
bio-molecolari sono apparse fondamen-
tali nello studio della storia delle popola-
zioni archeologiche in quanto offrono ad 
esempio la possibilità di indagare diret-
tamente il campione antico circa la sua 
individualità genetica e la sua filogenesi. 

nel caso della genesi degli Etruschi 
l’approccio genetico o paleogenetico è 
molto importante, data l’incertezza che 
permane e che viene alimentata sia dalle 
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e quindi in elevato numero in ogni cam-
pione (l’evento diagenetico si distribui-
sce stocasticamente sulle varie molecole 
consentendo, con l’analisi di molte, la 
ricostruzione di un puzzle di sequenze); 
ha il pregio di non essere coinvolto nel 
fenomeno della ricombinazione e man-
tiene un tasso di mutazione studiabile 
più elevato rispetto al nucleare. Di contro 
il mtDna ha una trasmissione materna e 
quindi le filogenesi che possono essere 
ricostruite sono essenzialmente delle fi-
logenesi matrilineari8. Indubbiamente la 
difficoltà tecnica del lavoro con aDna9 e 
il costo degli approcci analitici di ultima 
generazione, per molti laboratori proi-
bitivo, limita molto l’analisi molecolare 
dei materiali archeologici e la relega ad 
alcuni laboratori di riferimento10. Questa 
problematica, unita al fatto che spesso 
i materiali scheletrici di derivazione ar-
cheologica provengono da situazioni 
“ecologiche” difficili e sono quindi troppo 
degradati (terreni troppo acidi o troppo 
basici, esposizione atmosferica ad ecces-
sivo calore), o arrivano all’analisi in con-
dizioni non ottimali, perché raccolti in 
modo non consono alle successive anali-
si, o perché eccessivamente e maldestra-
mente manipolati (e quindi inquinati con 
Dna moderno), o trattati con sostanze 
inibenti le successive analisi genetiche, 
limita molto uno studio diretto del mate-
riale antico e indirizza spesso i ricercatori 
verso una ricostruzione del passato ge-
netico di un’area geografica attraverso lo 
studio del Dna delle popolazioni attua-
li. Confidando nel fatto che la molecola 
funziona, in alcune parti non codificanti e 
non soggette a selezione naturale, come 
un “inghiottitoio” di mutazioni, è possi-
bile infatti una interpretazione storico, 
cronologica, popolazionistica del suo 
passato ed una integrazione critica dei ri-
sultati provenienti dall’analisi diretta del 
aDna, qualora possibile. anche in questo 

fonti storiche che dalle fonti epigrafiche 
ed iconografiche circa un’origine alloc-
tona o autoctona di questo popolo. Lo 
studio comparativo delle caratteristiche 
genetiche degli Etruschi (o dei loro di-
scendenti) consente di cercare analogie 
e differenze con altri popoli e di definire 
– parsimoniosamente – una parentela. 
Le relazioni filogenetiche identificate 
mediante lo studio del Dna possono 
anche spiegare alcuni fenomeni culturali 
archeologicamente attribuiti a migrazio-
ni o a intensi flussi commerciali. oltre al 
principale quesito filogenetico la paleo-
genetica offre la possibilità di rispondere 
a quesiti archeologici come le possibili 
relazioni parentali in una sepoltura multi-
pla, o definire i parametri biologici quali il 
sesso e l’età degli inumati. non solo, l’in-
dagine paleogenetica, unita alle possibili 
ricostruzioni paleoecologiche, può anche 
fornire importanti dati circa lo stato di sa-
lute e l’alimentazione di un popolo. 

Le indagini paleo-genetiche, ossia 
lo studio del cosiddetto “Dna antico” 
(aDna), traggono impulso dall’applica-
zione delle metodologie di amplifica-
zione genica pCR4, dalle metodologie di 
analisi di restrizione e di sequenziamento 
“Sanger”5 e dal loro tumultuoso svilup-
po successivo, nonché dal progressivo 
ed ugualmente rapido progresso delle 
metodologie di sequenziamento e carat-
terizzazione di Dna fortemente diage-
nizzati che vedono nei Next Generation 
Sequencing il loro punto di forza6. 

Le indagini genetiche e di filogenesi 
di una popolazione fossile non vengono 
generalmente svolte sul Dna nucleare, 
troppo danneggiabile dal tempo, ma 
quasi esclusivamente sul Dna mitocon-
driale (mtDna) o meglio sulle regioni 
ipervariabili (HVR1-2) della regione di 
controllo7. Il mtDna è decisamente più 
piccolo del nucleare, è presente in un 
elevato numero di copie in ogni cellula 



145Etruschi: popolo o nazione?

caso le maggiori speculazioni degli stu-
diosi si concentrano sul mtDna e quindi 
sul cromosoma Y nella regione nRY (vedi 
nota n. 8), sia per quanto riguarda proble-
matiche di ampio respiro quali l’origine e 
diffusione dell’uomo11, che per quanto 
riguarda la storia demografica e la micro-
differenziazione genetica delle popola-
zioni attuali12, anche valutata in termini 
diacronici e comparativi13 mediante valu-
tazioni sul aDna.

 Un solido tentativo di interpreta-
zione multidisciplinare antropologico-
genetica-storica-linguistica delle popola-
zioni europee e quindi del popolamento 
dell’Italia antica e della intrigante Storia 
degli Etruschi, è riferibile alla teoria delle 
migrazioni e sostituzioni demiche pro-
posta da Cavalli-Sforza14. Gli autori, sulla 
base di una serie di frequenze alleliche, 
ma indubbiamente molto influenzati 
dalle evidenze archeologiche ed arti-
stiche (che vedono più di una influenza 
orientale nell’arte etrusca), sostengono, 
come già Erodoto15, ma per la prima vol-
ta su base genetica, una migrazione de-
gli Etruschi dal Vicino oriente/anatolia. 
Questa teoria, coerente con alcune inter-
pretazioni archeologiche e linguistiche16, 
vede sistematiche riprese di interesse nel 
tempo ma, anche se viene portata avanti 
e discussa con grande forza e mole di dati 
(come vedremo successivamente), non si 
accorda con una più accreditata origine 
locale degli Etruschi17. Qualcosa di simile 
a quanto già affermato da Dioniso di ali-
carnasso18. Questa origine autoctona, da 
una popolazione villanoviana è colloca-
bile temporalmente nel primo millennio 
a.C. ma non è di semplice interpretazione 
dato che presumibilmente prevede, sin 
da subito, una commistione di compo-
nenti alloctone e indigene. Una genesi 
piuttosto lunga quindi che passa per una 
integrazione e che comincia nel X secolo 
a.C. pallottino (1975) usa il concetto di 

“formazione”. La formazione è composta 
da diversi contributi etnici, linguistici e 
culturali: «we can find oriental, continen-
tal, indigenous elements and we need a 
very and deep study … but today we can 
say that the national formation process 
has been exclusively in Etruria».

Già piazza (et al., 1988) aveva affron-
tato l’argomento sulla base delle fre-
quenze alleliche derivanti dallo studio 
dei polimorfismi genetici classici e delle 
componenti principali, parlando di flussi 
macrogeografici19, ma soprattutto di evi-
denze microgeografiche in Italia. Queste 
definiscono un gradiente di variabilità 
nord-sud, acuito in epoca pre-romana 
dalla colonizzazione greca del sud; un 
isolamento genetico di alcune parti della 
Sardegna; l’eterogeneità genetica dell’in-
terno della Sicilia, ma soprattutto, aree di 
indipendenza genetica nei territori dei 
Liguri e degli Etruschi. 

La prima analisi genetica indiretta 
degli Etruschi e una ricostruzione del-
la demografia dell’Etruria, basate su 
un accurato approccio bio-molecolare 
ed analitico-statistico del mtDna di un 
campione selezionato di toscani contem-
poranei, lo dobbiamo a Francalacci20. Se 
comparate con sequenze di 13 diverse 
popolazioni mondiali, incluse sequenze 
delle popolazioni europee e mediterra-
nee più peculiari, quali i Baschi, i Sardi, e 
i Mediorientali, le frequenze ipervariabili 
HVR1 e 2 dei toscani, presunti discenden-
ti degli Etruschi, dimostrano una certa 
unicità (che può far pensare ad aplotipi 
“toscani” ancestrali e quindi Etruschi (?)) 
e un grado di variabilità genetica piut-
tosto elevato in considerazione dell’area 
geografica in esame, molto ridotta in di-
mensioni. Questo potrebbe indicare una 
unicità ma al contempo l’eterogeneità 
potrebbe essere in relazione a dinamiche 
di popolazione complesse e successive 
nell’area geografica e quindi essere una 
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variabile di disturbo nell’analisi. D’altro 
canto la distribuzione delle frequenze 
delle differenze tra toscani e altre po-
polazioni non esclude la relazione tra la 
popolazione toscana (etrusca) e quella 
“mediorientale” ancor più variabile e a 
supportare l’ipotesi di Cavalli-Sforza di 
una origine dal Vicino oriente. ad un più 
attento esame la popolazione toscana 
selezionata appare per altro “europea”, 
composita e senza una origine identifi-
cabile se comparata con le caratteristiche 
di sequenza di altre (Baschi, Bretoni, Sardi 
o anatolici ad esempio); essa è equidi-
stante tra i due opposti (Mediorientali 
e Baschi) se analizzata con le matrici di 
distanza rappresentate in un albero di 
neighbor-Joining21 e non distante da un 
generico raggruppamento dei Caucasici. 
per la prima volta (siamo nel 1996) Fran-
calacci, che non propende in modo chia-
ro per una origine autoctona degli Etru-
schi, mette fondamentalmente in luce un 
problema teorico e un limite metodolo-
gico molto importante nell’interpretazio-
ne del dato genetico popolazionistico e 
nella ricostruzione demografica antica 
dell’Europa. Il fattore di confondimento 
che determina la persistenza nella gene-
tica attuale europea di stigmata geneti-
che ancestrali, paleolitiche, precedenti 
di molto le migrazioni protostoriche e 
storiche del primo millennio. Il pattern 
identificato dagli autori non è infatti in-
compatibile con una migrazione dal Me-
dio oriente, atto che potrebbe però non 
essere strettamente correlato, perché 
precedente, alla comparsa degli Etru-
schi. La genetica dei Toscani, secondo lo 
studio, sembra infatti il prodotto di una 
espansione molto precoce, precedente 
anche a quella neolitica legata alla dif-
fusione dell’agricoltura. Secondo questa 
ipotesi le diverse espansioni europee di 
H. sapiens hanno origine da distribuzioni 
extraeuropee di popolazioni serbatoio 

da cui sono partite le migrazioni ed è su 
questo substrato che si sono sviluppate 
le microdinamiche genetiche e demo-
grafiche del continente, ivi incluse quelle 
delle popolazioni italiche e degli Etruschi 
stessi. In definitiva, secondo l’autore e 
secondo studi successivi22, malgrado il 
notevole numero di generazioni passate, 
queste persistenze non consentono un 
livello di leggibilità e di interpretazione 
efficace, in quanto le popolazioni man-
tengono livelli di ancestralità che posso-
no più o meno fortemente simulare una 
parentela e attribuire un significato non 
corretto alla ricostruzione successiva.

Il primo lavoro di analisi genetica di-
retta su materiale subfossile proveniente 
da una sepoltura etrusca lo dobbiamo 
a Cappellini23 che analizza i resti uma-
ni della tomba 5859 della necropoli di 
Monterozzi a Tarquinia. La tomba, scava-
ta negli anni ’80, e non precedentemen-
te profanata dai tombaroli, restituisce 
quattro adulti con corredo. La situazio-
ne del recupero consente una indagine 
paleogenetica partendo da presupposti 
molto importanti e non sempre disponi-
bili: il recupero dei resti scheletrici secon-
do dettami di sistematicità e “sterilità” e 
l’esclusione di una manipolazione im-
propria dei resti da parte di profanatori 
diversi. Lo studio, basandosi sull’analisi 
delle sequenza HVR1 del mtDna estratto 
dalle ossa e anche, senza troppo succes-
so, sulla definizione di un pattern di po-
limorfismi STR24, consente l’identificazio-
ne individuale e l’attribuzione di possibili 
relazioni parentali nonché la definizione 
della coerenza con il contesto sepolcrale 
di questo nucleo familiare risalente alla 
fine del IV, inizio III secolo a.C. per quanto 
riguarda invece un quesito più generale 
sull’origine etrusca, il lavoro non fornisce 
indicazioni degne di particolare atten-
zione dato che le sequenze mitocondria-
li identificate non appaiono peculiari; in 
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un caso (5859-17) la sequenza è identica 
alla CRS 25.

La necessità di assolvere alla neces-
sità di rappresentatività quantitativa e 
qualitativa del campione antico induce 
Vernesi e colleghi (2004) ad uno studio di 
genetica di popolazioni dell’Etruria basa-
to unicamente su aDna. Lo studio parte 
da due interrogativi classici: definire la 
genetica di popolazione degli Etruschi 
partendo dal aDna, per stabilire la loro 
omogeneità o eterogeneità (ossia l’an-
noso quesito se l’Etruria sia stata nazione 
aggregante diverse popolazioni sotto 
una cultura dominante) e investigare la 
loro provenienza mediorientale o diver-
sa o, di contro, la loro evoluzione in situ a 
partire da popolazioni “villanoviane” ita-
liche o nord europee, che vennero coin-
volte successivamente da una influenza 
attiva o passiva da parte delle culture 
mediorientali26. Il lavoro analizza campio-
ni ossei che provengono dalle principali 
necropoli dell’Etruria ed ottiene sequen-
ze genetiche analizzabili27 da 30 campio-
ni provenienti da un’ampia raccolta (80 
campioni iniziali). Gli estremi geografici 
del campionamento sono a nord adria e 
Capua a sud, due aree piuttosto contro-
verse in quanto considerate dagli arche-
ologi troppo esposte, per la loro margi-
nalità, specialmente dopo il IV secolo, ad 
inquinamenti popolazionistici e culturali. 
oltre il 50% del campione ha comunque 
provenienza dall’Etruria propria e i cam-
pionamenti coprono un periodo cronolo-
gico che va dal VII al III secolo a.C. Il perio-
do classico dell’esistenza etrusca.

Il dato fondamentale di questo stu-
dio è che, a differenza dell’indagine svol-
ta da Fracalacci sul mitocondrio moder-
no, il campione antico mostra una certa 
omogeneità e questo fa ipotizzare agli 
autori la presenza di un pool mitocon-
driale etrusco, vicino ma non sovrappo-
nibile agli aplotipi europei (sono presenti 

secondo gli autori gli aplotipi 5aM, 6aM 
e 19M) e che, inoltre, ha un certo livello 
di vicinanza con il mtDna mediorientale. 
L’analisi degli aplotipi mette in luce anche 
un flusso genico all’interno dell’Etruria e 
quindi una panmissia tra le genti etru-
sche seppur organizzate in città stato. Il 
secondo dato riportato, la non definita 
vicinanza ad aplotipi europei ed italiani 
attuali e quindi il probabile -non contri-
buto- di questi aplotipi alla costruzione 
della variabilità attuale, alimenta il quesi-
to sull’estinzione precoce degli Etruschi, 
o della sua classe dirigente inumata nelle 
necropoli, dopo l’assimilazione operata 
da Roma28. Quest’ultimo punto sostiene 
per altro il dubbio di una appartenenza 
degli etruschi di derivazione sepolcrale 
ad una élite dominante geneticamente 
estranea rispetto alle popolazioni dell’E-
truria e numericamente limitata. Quindi 
non in grado di influenzare decisamente 
la genetica futura della regione.

proprio in relazione alla discontinui-
tà genetica tra Etruschi e Toscani attuali 
e sempre con l’attenzione rivolta verso 
le possibili origini mediorientali di que-
sto popolo, che sembra coinvolgere in 
egual modo alcuni archeologi e i geneti-
sti, dobbiamo citare due diversi approcci 
metodologici: una simulazione matema-
tica basata sulla Teoria della Coalescen-
za29 della demografia antica e moderna 
dell’Etruria/Toscana30 e uno studio dia-
cronico della Toscana, etrusca, medioe-
vale e contemporanea, in parte condotto 
su aDna e in parte su Dna contempora-
neo, che si arricchisce di una simulazione 
matematica analoga31. ambedue i lavori 
propendono per una discontinuità ge-
netica tra gli Etruschi e gli abitanti attuali 
dell’Etruria. Questa discontinuità può es-
sere generata da diversi fenomeni tra cui 
l’assimilazione e la forte ibridazione del 
popolo etrusco con le altre genti italiche 
dopo l’avvento di Roma, o l’estinzione di 
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una classe dirigente numericamente li-
mitata e geneticamente diversa. Questa 
ipotesi più volte presa in considerazio-
ne, che spiegherebbe la scomparsa dei 
pochi aplotipi “etruschi” dal panorama 
genetico attuale, non facilmente spie-
gabile secondo le normali dinamiche 
di popolazione (e in considerazione del 
numero relativamente limitato di gene-
razioni intercorse - la memoria genetica 
è dura a morire) sembrerebbe supportare 
una origine alloctona quanto meno del-
la classe dirigente etrusca, che potrebbe 
quindi essere responsabile di quella vici-
nanza genetica al Vicino oriente, ipotesi 
che, invero, non viene esclusa da nessuno 
dei lavori di genetica disponibili (ma va-
lutata molto criticamente da Francalacci) 
e riproposta con forza prima da achilli32 
che individua una vicinanza genetica si-
gnificativa con i Turchi e quindi ancora 
dal gruppo di Cavalli-Sforza, piazza, Tor-
roni33. Il vasto campionamento del lavoro 
di achilli effettuato a Volterra, in Casenti-
no e a Murlo, che secondo gli autori sono 
siti con un passato isolamento genetico, 
indicherebbe questi luoghi come sede 
di aplotipi peculiari, mantenuti e con-
solidati, diversi da quelli evidenziabili in 
Europa. 

Il dato di Guimaraes appare al mo-
mento il più articolato e completo. Ci 
parla degli Etruschi come di “outliers” 
rispetto all’Europa34 (e questo conferma 
un loro isolamento o quantomeno una 
loro variabilità genetica peculiare) ma 
soprattutto ci indica una discontinuità 
storica tra le popolazioni dell’Etruria, che 
si manifestò tra i 2000 e i 1000 anni fa: la 
popolazione attuale sarebbe il frutto di 
una genetica medioevale, complessa e 
genericamente europea e quindi non ri-
feribile ad un pool genico antico, sia esso 
villanoviano o levantino. Questo risultato 
chiude apparentemente in modo defini-
tivo la possibilità di analizzare popola-

zioni toscane moderne geneticamente 
isolate (o meglio recentemente isolate) 
per la ricostruzione di una storia genetica 
e geografico-demografica degli Etruschi.

alla luce di questa provata disconti-
nuità anche il dato di una vicinanza con gli 
aplotipi moderni dell’anatolia35 appare un 
dato non convincente e comunque non 
rilevante, in quanto non interpretabile in 
funzione della ricostruzione delle origini e 
della storia demografica dell’Etruria. 

ConClusioni sintetiChe 

Ci sono evidenze ugualmente significati-
ve circa una origine mediorientale o una 
evoluzione in situ da genti villanoviane 
(o comunque europee) che produrreb-
be, con meccanismi demografici ancora 
non chiari, una popolazione omogenea o 
quantomeno una élite omogenea a par-
tire dal VII secolo. Diversi studi bio-mole-
colari, pur non identificando una straor-
dinaria chiusura genetica degli Etruschi, 
individuano un pool genico etrusco di-
stinguibile dagli altri pool genici europei.

La popolazione etrusca, secondo i 
dati paleogenetici, appare quindi dotata 
di una propria variabilità genetica carat-
terizzante, che esula, a parte due aplotipi, 
dal panorama genetico attuale europeo. 
Saremmo quindi al cospetto di una po-
polazione e non di una nazione etrusca 
eterogenea e coesa da una cultura co-
mune e dai commerci. Le diverse eviden-
ze parlano di un flusso genico efficace 
all’interno dell’ Etruria e quindi di una 
popolazione culturalmente omogenea in 
un’area di panmissia. 

L’efficacia dei campionamenti per lo 
studio di aDna è stata spesso citata in 
ambito archeologico come un limite di 
un approccio paleogenetico. Gli scenari 
paleogenetici disponibili originano da 
diversi campionamenti che provengono 
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dall’Etruria e sono riferibili alla popolazio-
ne etrusca tra il VII e il III secolo a.C., per 
cui, a parte alcune località considerate 
nel campionamento del lavoro di Verne-
si36, non sembrano sussistere particolari 
problemi di adeguatezza del campione 
antico. 

Il fatto che gli aplotipi  “etruschi” 
scompaiano dal panorama genetico at-
tuale della Toscana e dell’Europa e che 
siano evidenti tracce di una relazione con 
il Vicino e Medio oriente possono indica-
re: sia che la popolazione fosse di origine 
orientale ma numericamente limitata ed 
ininfluente nella dinamica demografica 
dell’Etruria tarda e della Toscana attua-
le37, sia una relazione filogenetica ance-
strale non significativa con le popolazioni 
anatoliche, ossia non legata direttamente 
alla genesi del popolo etrusco. La scom-
parsa di questi aplotipi caratterizzanti in 
Italia (Toscana) non depone infatti per 
una efficace migrazione. L’ipotesi di ori-
gine levantina dell’etnia, prevederebbe 
un consolidamento ed una dimensione 
popolazionistica di questi aplotipi, cosa 
non verificata. Inoltre, il fatto che questi 
aplotipi “mediorientali” si riscontrino in 
altre popolazioni isolate europee38 ci in-
duce ancor di più a pensare che essi siano 
la reliquia di una situazione antica, uni-
formante. Questa potrebbe essere una 
migrazione molto precoce di genti pro-
venienti da una sacca di popolazione epi-
paleolitica con distribuzione mediorien-
tale, da cui, con un collo di bottiglia non 
troppo selettivo, si siano spostate verso 
l’Europa. Se così, questo movimento an-
cestrale precederebbe e prescinderebbe 
dall’origine del popolo etrusco che va 
quindi ricercata in dinamiche demogra-
fiche peculiari della penisola nel periodo 
del bronzo finale, sulle quali si sommano 
contributi (culturali e genetici) diversi, sia 
di ambito italico che più generalmente 
mediterraneo. Una origine autoctona 

quindi, seppur geneticamente comples-
sa. Questo è in accordo con le seppur 
scarse fonti archeologiche recenti da cui 
si evince che alla cultura villanoviana, già 
nella fase più antica (IX a.C.), corrisponde 
un popolo differenziato39.

L’approccio paleogenetico qui com-
mentato offre molti spunti per l’attuale 
dibattito, ma non sostiene in modo es-
senziale nessuna delle ipotesi archeolo-
giche sull’origine degli Etruschi. presumi-
bilmente il livello di risoluzione analitica 
dei dati sul polimorfismo del Dna mi-
tocondriale non è ancora sufficiente-
mente sofisticato per poter definire se le 
omologie o le differenze osservate siano 
causali o meno nell’origine di questa po-
polazione. Consideriamo comunque che 
gli studi sono ancora molto pochi e che 
il primo studio paleogenetico sull’origine 
degli Etruschi è stato fatto nel 2004. Gli 
Etruschi sono per altro una delle poche 
popolazioni antiche ad essere state tipiz-
zate geneticamente. è presumibile che 
più intense analisi e un sequenziamento 
massivo di nuovi campioni antichi po-
tranno offrire nuovi dati e nuovi spunti di 
discussione. 
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note

1 Vigilant 2009. 
2 CampoReale 2011, pag. 76.
3 La facies villanoviana presume, data la sua 
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apparenza, l’esistenza di una popolazione nu-
merosa e ben caratterizzata dal punto di vista 
culturale, dedita all’agricoltura intensa, che si 
sviluppa tra il bronzo finale e il ferro.

4 higuChi et al. 1984 e 1989.
5 higuChi et al. 1984.
6 poinar e Schuster hanno usato un nuovo 

metodo di sequenziamento “454” Life Sciences 
(Brandford, CT, USa) per sequenziare in modo 
massivo il Dna nucleare e mitocondriale di un 
campione di mammuth di 27000 anni. Con que-
sto metodo hanno ottenuto circa 13 milioni di 
paia di basi originali del campione selezionan-
doli da un totale di 28 milioni di paia di basi se-
quenziate (15 milioni di basi risultano pertanto 
“inquinanti”).

7 BRamanti et al. in Science 2009. 
8 La scelta di usare il mtDna operata 

da Cann (et al. 1987) apparve ai detrattori di 
questo approccio come un grosso limite, in 
quanto obiettavano che una ricostruzione fi-
logenetica su base matrilineare potesse essere 
non rappresentativa della realtà analizzando 
situazioni complesse quali le dinamiche popo-
lazionistiche animali e quindi umane. Succes-
sivi approcci mediante l’uso di sequenze non 
ricombinanti del cromosoma Y (nRY), variabili 
anch’esse e trasmissibili solo per via maschile, 
quindi paterna, hanno messo in luce dinami-
che migratorie e demografiche sovrapponibili 
nella storia genetica dell’uomo ricostruita se-
condo questo tipo di approccio parsimonioso. 
Caduta questa eccezione, il mtDna (e il suo 
analogo nRY, usato per altro quasi esclusi-
vamente negli studi di genetica delle popo-
lazioni moderne) sono diventati oggetti del 
crescente interesse per la loro efficacia nella 
ricostruzione di scenari evolutivi e di relazioni 
filogenetiche e popolazionistiche.

9 gilBeRt et al. 2005; paaBo et al. 2004; CoopeR-
poinaR 2000.  I criteri di autenticazione del Dna 
antico sono stati introdotti da CoopeR e poinaR 
nel 2000 e ci si riferisce ad essi come al “Golden 
Standard”. Le problematiche sono comunque 
molte: secondo Gilbert – «Mosaic haplotypes 
arisen as a result of the artificial combination of 
several phylogenetically unrelated markers».

10 Questo, se probabilmente impedisce la 
produzione di dati non del tutto affidabili per 
inesperienza o inadeguatezza tecnologica, limi-
ta la ricerca e dà spesso spazio alla creazione di 

veri e propri monopoli scientifici e tecnologici.
11 Cann et al. 1987, Vigilant et al. 1991. 
12 BeRtRanpetit et al. 1995
13 falChi et al. 2006; ghiotto et al. 2009. La 

storia genetica del Mediterraneo mette in evi-
denza vari flussi genetici ma l’ipotesi che la base 
genetica forte delle diverse popolazioni abbia 
origine con le prime espansioni paleolitiche ap-
pare molto convincente.

14 CaValli-sfoRza et al. 1994. L’analisi delle 
Componenti principali (detta pure PCA oppu-
re CPA) è utilizzata nell’ambito della statistica 
multivariata. Consente una più facile gestione e 
semplificazione dei dati originali, spesso molto 
numerosi. Scopo principale di questa analisi è 
quindi la riduzione di variabili (rappresentanti 
caratteristiche del fenomeno analizzato) in va-
riabili latenti mediante la trasformazione lineare 
delle variabili che proietta quelle originarie in un 
nuovo sistema cartesiano nel quale esse vengo-
no ordinate in ordine decrescente di varianza. La 
variabile con maggiore varianza viene proiettata 
sul primo asse, la seconda sul secondo asse e così 
via. La riduzione della complessità si compie limi-
tandosi ad analizzare le principali (per varianza) 
tra le variabili nuove.

15 Secondo Erodoto una popolazione anti-
ca detta dei “Lidi” colonizzò le terre dei Tirreni.

16 aRslan et al. 2008. 
17 pallottino 1947, 1984, 1989. 
18 Dioniso di alicarnasso cita la tesi di Ella-

nico di Lesbo che definisce i Tirreni, o pelasgi, 
autoctoni dell’Italia centrale e dice che fossero 
effettivamente gli Etruschi «un popolo molto an-
tico che non assomiglia ad altri né per il linguag-
gio, né per costumi ed usanze».

19 Sulla base dell’analisi delle componen-
ti principali piazza individua in Europa 4 flussi 
cosiddetti macrogeografici: i movimenti de-
mici neolitici, le migrazioni dei popoli uralici, le 
migrazioni dei popoli “indoeuropei” e quindi la 
colonizzazione greca. Questi, secondo piazza 
compongono la base genetica dell’Europa antica 
e il canovaccio su cui si instaurano dei fenomeni 
locali di microvariabilità. 

20 fRanCalaCCi et al. 1996
21 Vedi fRanCalaCCi et al. 1996, fig. 7, pag. 455.
22 semino et al. 2000.
23 Cappellini et al. 2004.
24 STR (Short Tandem Repeat) – e il loro uso 

controverso in archeologia – sChultes et al. 1997.
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25 anderson’s Cambridge Reference Se-
quence – andeRson et al. 1981

26 (pallottino 1975; BaRkeR-Rassmussen 1998).
27 In accordo con Cooper e poinar vengono 

clonati e quindi sequenziati solo i campioni ri-
spondenti a tutti i Golden standard nell’analisi 
del aDna.

28 «Therefore, the notion that the modern 
inhabitants of a region are descendent from its 
ancient resident does not seem a robust general 
assumption, but rather a hypothesis that whenever 
possible, should be tested empirically using ancient 
DNA » (guimaRaes et al. 2009, pag. 2165). 

29 La teoria coalescente è un modello di 
evoluzione, vista come processo genealogico 
dove la trasmissione ereditaria viene trattata 
indipendentemente dal processo di mutazione. 
Secondo il Principio della coalescenza, tutti i tipi 
molecolari osservabili in un insieme di genomi 
possono essere ricondotti a un unico antenato 
comune ancestrale. Su questo principio si basa 
la ricostruzione di diverse linee evolutive defini-
te dai diversi eventi mutazionali che contribui-
scono alla variabilità osservata.

30 Belle et al. 2006.
31 guimaRaes et al. 2009.
32 aChilli et al. 2007.
33 pelleCChia et al. 2007. L’origine anatolica 

degli Etruschi trova un conforto nell’analisi del 
mitocondriale di Bos taurus.

34 Europa poco variabile da un punto di vi-
sta mitocondriale come già messo in evidenza 
da simoni et al. 2000: il dato è coerente con quan-
to definito da semino ( et al.) dello stesso anno e 
nel precedente di fRanCalaCCi et al. 1997.

35 Una vicinanza che non riveste quindi un 
significato filogenetico e che non è dirimente 
per l’origine del popolo etrusco ma indice pre-
sumibilmente di un retaggio genetico forte ed 
uniformante, frutto di una migrazione molto 
più antica di provenienza Mediorientale, retag-
gio che ritroviamo per altro anche in altri geno-
mi europei, come nei Ladini (VeRnesi et al. 2002).

36 VeRnesi et al. 2004.
37 «The extinction of a social class can explain 

the situation …» (Belle et al. 2006)
38 VeRnesi et al. 2002.
39 CampoReale 2011.


