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Resumen. La presencia de restos humanos de personas adultas en el yacimiento ibérico del
Puig de la Nau de Benicarld, ha permitido la identificacion del ADNmt correspondiente, a través
del cual se ha constatado la pertenencia de los individuos analizados al haplogrupo V que se
encuentra actualmente en el Pais Vasco y en Escandinavia.
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Abstract. The presence of human adult remains in the Puig de la Nau of Benicarlo Iberian
settlement, has permitted the identification of the corresponding mtDNA, through which it has
been established that the analyzed individuals belonged to the haplogroup V, a group also found
nowadays in the Basque Country and Scandinavia.
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El rito de la cremacion de los muertos practicada
por los iberos, siempre ha sido un problema a la
ahora de conocer los caracteres antropoldgicos
de este pueblo mediterraneo de la Antigliedad,
pero a pesar de ello, a lo largo de toda la histo-
riografia ibérica el tema siempre se ha abordado
con mas o menos intensidad desde hace dos si-
glos. Aunque empiricamente no se ha podido ob-
tener unas caracteristicas antropoldgicas de los
iberos, ha sido un buen numero los autores que
han planteado el origen geografico de los iberos
y con ellos sus caracteristicas antropoldgicas, te-
niendo como base en la mayoria de los casos,
las diferentes teorias historicas sobre las inva-
siones, oleadas y desplazamiento de pueblos
enteros a lo largo de la Prehistoria, y su consi-
guientes consecuencias.

Estas teorias invasionistas se basaban en
que el cambio de cultura material detectado en
los yacimientos arqueoldgicos, era debido a la
suplantacion de diferentes grupos humanos por
otros procedentes de fuera y que se habian im-
puesto por su mayor capacidad militar o econé-
mica. Unas teorias las podemos reseguir hasta
mediados del siglo pasado a través de la biblio-
grafia.

El erudito aleman Alexander von Humboldt
ya en 1821, basandose en el interés que se ha-
bia mostrado en el siglo XVIII por el problema de-
nominado vascoiberismo, consideré que los ibe-
ros eran los descendientes de los vascos. Con
ciertas matizaciones esta teoria fue defendida
por A. Schulten, pues consideraba a los iberos
como procedentes de Africa, y que su perdura-
cion se encontraba entre los vascos. La teoria
tenia como base la cuestion linguUistica planteada
en 1804 por L. Hervas Pandero. Cuestion que
fue recogida a mediados del siglo XX, y después
de décadas de olvido, especialmente por autores
como R. Menéndez Pidal, P. Beltran Villagrasa,
A. Tovar, J. Caro Baroja y D. Fletcher.

Otras teorias sobre el origen étnico de los
iberos, situaban su punto de partida en el ambi-
to atlantico y americano, como es el caso de L.
d’Abartiague y Parmentir. La procedencia asia-
tica, ya sea anatdlica o mesopotamica, era una
hipétesis que se desarrollo a finales del siglo XIX
y principio del XX. Una propuesta mas cercana
es la de E. Phillipon quien les da un origen ligur.

Estas propuestas se quedan en la mera
anécdota historiografica, siendo la de P. Lemie-
re, realizada en 1881, quien defiende un origen
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centroeuropeo, es decir relaciond a los iberos
con los celtas, la que tuvo un mayor eco, ya que
fue defendida con ciertos vaivenes en su trayec-
toria investigadora, por J. Martinez Santa-Olalla
y Martin Aimagro Basch. Propuestas de oleadas
centroeuropeas en periodos preibéricos que en
cierta medida definirian el sustrato indigena entre
los pueblos ibéricos del nordeste. Esta tesis era
propia del entorno social y politico del momento,
en el que se buscaba un acercamiento cultural y
politica con los paises centroeuropeos.

Mas aceptacion tuvo la propuesta africa-
nista de P. Bosch Gimpera quien proponia un
mestizaje entre capsienses y pirinaicos, con cel-
tas y pueblos mediterraneos. Un proceso que
tuvo origen durante el Neolitico. En ella se basa-
ron los estudios del ya mencionado A. Schulten
y de L. Pericot, este ultimo llegando a considerar
un primer origen en Egipto. También se encuen-
tran la propuesta en algunos trabajos de J. Mar-
tinez Santa-Olalla, J. San Valero y R. Menéndez
Pidal. Todavia podemos recordar los mapas de
los antiguos libros de bachillerato en los que se
indicaba la procedencia de los celtas peninsula-
res provenientes del centro de Europa indicando
su color de pelo rubio y su mayor altura en re-
lacién a los iberos, que ademas eran morenos,
ya que provenian, como indicaba la flecha del
mapa, de Africa.

Las medidas craneales de los enterra-
mientos prehistoricos, y las tradiciones de la
cultura material, asi como las linguisticas, eran
la base de estas diferentes y variadas teorias.
Unas teorias que venian apoyadas también por
los planteamientos difusionistas y emigratorios
de V. G. Childe, arquedlogo que gozaba de gran
predicamento en esa época.

Actualmente se considera el origen ibero
como un proceso de cambio cultural debido al
propio desarrollo interno del sustrato indigena,
sobre el que actuan una serie de influencias pro-
cedentes de otros pueblos, que segun la zona
pueden ser meramente mediterraneas o también
centroeuropeas. Este planteamiento lo reali-
z6 D. Fletcher, en la década de los cincuenta,
quien considera que no hubo ni eliminacion ni
suplantacion alguna, siendo una misma cons-
tante mediterranea la que desde la prehistoria se
mantiene en las tierras en donde se desarrolla la
Cultura Ibérica. Asi pues, superadas las teorias
de cambios radicales de poblacion, nos encon-
tramos que el Mundo Ibérico surge de un proce-
so cultural y econdmico que se da especialmente
entre el siglo VIl y VI a.C., momento en que la
cultura material que nos aportan los yacimientos
empieza a cambiar, para a mediados del VI a.C.
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encontrarnos con una cultura practicamente for-
mada, en donde las “ciudades estado” serian la
base social y organizativa de los grupos huma-
nos, quedando conceptos como el de “pueblo”
“gens” o “tribu” de los que nos hablan las fuentes
escritas, es el caso de los edetanos, turdetanos,
cessetanos, etc., sin saber su definicién exacta y
su relacion entre ellos.

Durante las ultimas décadas del siglo XX
las premisas del materialismo historico y de la ar-
queologia procesual que se encuentran en boga
entre los arquedlogos espafioles, alimentan aun
mas las teorias sobre el autoctonismo y el desa-
rrollo lineal de las diferentes culturas de un es-
pacio geografico determinado, alejando asi los
planteamientos que tenian como base la emigra-
cion de grandes o pequeios grupos humanos.

No obstante, ultimamente dentro de la ar-
queologia y la antropologia se vuelven a plantear
teorias que aceptan desplazamientos de grupos
humanos como factor determinante para los
cambios culturales, pero en este caso los despla-
zamientos son a una escala diferente a la que se
habia planteado hasta entonces. La propuesta
ha sido retomada de vez en cuando por algunos
investigadores de la Cultura Ibérica, asi F. Burillo
y |. Aguilera y I. Royo plantearon una aportaciéon
de poblacion transpirenaica en la zona del valle
medio del rio Ebro (Aguilera, Royo, 1978; Buirillo,
1980) y desde otras zonas mas iberizadas (Buri-
llo, 1980), no obstante, F. Burillo en trabajos pos-
teriores rechaza la hipétesis invasionista (Burillo,
1989-90), al igual que también rechaza que algu-
nos cambios sociales y culturales se produzcan
por el desplazamiento de grupos humanos des-
de la costa al interior del valle del Ebro (Burillo,
2001-2002). Este desplazamiento de grupos de
gente de la costa hacia el interior, como justifica-
cion de una serie de cambios localizados a tra-
vés de la arqueologia, también ha sido apoyado
por otros investigadores (Arteaga et al., 1990;
Tramillas, Alfranca, 1995).

Recientemente se vuelve a apuntar des-
plazamientos humanos, en este caso desde el
sudeste al nordeste, para justificar la rapida apa-
ricién de la Cultura Ibérica en Catalufia (Sanmar-
ti, Santacana, 2005).

Estas propuestas de emigraciones desde
zonas cercanas aunque fueran ciertas, segura-
mente no afectarian a cambios antropolégicos
en la zona de recepcion de los emigrantes.

Los nuevos planteamientos a la hora de
hablar de las caracteristicas antropolégicas de
los iberos, pueden cambiar debido a que existen
nuevas teorias a partir de bases empiricas mas
seguras, dejando de ser este tipo de propuestas



Figura 1: Vista del asentamiento del Puig de la Nau indicando los lugares en donde se han localizado restos humanos de
personas adultas.

Figura 2: Calle H del Puig de la Nau en cuyo nivel de
derrumbe habia restos humanos de personas adultas

meras elucubraciones. Las metodologias biologi-
cas recientemente incorporadas a la arqueologia,
han podido aprovechar los pequefos fragmentos
6seos localizados en las urnas de cremacioén para
al menos, conocer edades, sexo y patologias,
aunque en gran parte de las muestras resultan
infructuosos los analisis metrolégicos y/o ocula-
res. No obstante, las técnicas de la antropologia
forense que a partir de los afos ochenta se han
aplicado a las cremaciones por investigadores
especializados en el tema, han dado estupendos
resultados para el conocimiento antropolégico de
los iberos (Gomez, 1996; Miguel, 200).
Actualmente se esta iniciando una nueva
etapa metodoldgica con la aplicacion de los ana-
lisis genéticos para obtener el ADN de los restos
6seos procedentes de los yacimientos ibéricos.
Con esta nueva técnica podremos definir secuen-
cias que nos indiquen el haplotipo al que pertene-
ce el individuo analizado, asi como obtener otros

Figura 3: Detalle del hallazgo de los restos humanos en la
calle H del Puig de la Nau.

resultados que completen el estudio antropolé-
gico, como es el caso del sexo, relaciones fami-
liares, relacion entre diferentes grupos humanos
y procedencia geografica, asi como la actual si-
tuacion del haplotipo detectado en las muestras.
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Indudablemente nos volvemos a encontrar con la
problematica de la cremacién, ya que ésta des-
truye la secuencia de ADN, y no permite obtener
ningun tipo de resultado. Sin embargo, aunque
no es frecuente, en las diferentes memorias ar-
queoldgicas que se publican, vemos como poco
a poco van apareciendo algunos restos huma-
nos en los propios lugares de habitat ibéricos
(Oliver, 1995; 2006). Estos restos, normalmen-
te fragmentos de craneo o de las extremidades,
presentan una problematica social y ritual de la
que no vamos a tratar aqui, ya que de ellos nos
interesa de momento, la posibilidad de obtener
muestras para la obtencion de las secuencias del
ADN correspondiente. Hasta el dia de hoy, estos
estudios se han realizado en los restos proce-
dentes de los yacimientos gerundenses de Mas
Castellar en Pontés, Puig de Sant Andreu y I'llla
d’en Reixach ambos en Ullastret (Sampietro, Ca-
ramelli, et al., 2005), y en el yacimiento del Puig

de la Nau de Benicarld, los cuales presentamos
en este estudio (Figura 1-3).

METODOLOGIA EMPLEADA
Limpiezay trituracion de las muestras

Las muestras se limpiaron en superficie median-
te 6xido de aluminio a presién con una “arena-
dora” Sand-blaster Dentalfarm, modelo Base 1
Plus, con el fin de eliminar la capa mas externa,
y con ella parte de la suciedad procedente del
enterramiento y posibles moléculas de ADN con-
taminante.

Una vez realizada la limpieza, se irradia-
ron con luz ultravioleta (UV) durante 30 minutos
en el interior de una campana de flujo laminar.

Las muestras limpias fueron trituradas en
un molino refrigerado con nitrégeno liquido.

Cadigo Yacimiento Referencia Tipo de Observaciones Sexo Edad
laboratorio arqueoldgica muestra antropolégico | antropoldgica
PB1 Puig de la Nau | Recinto 3. N. IV fleon Neonato
(Benicarld)

PB2 Puig de la Nau | Recinto 5. N. V Tibia dcha. Neonato
(Benicarld)

PB3 Puig de la Nau U.E. 64040 Cubito izq. Neonato
(Benicarld)

PB4 Puig de la Nau U.E. 38030 Cubito dcho. Neonato
(Benicarld)

PB5 Puig de la Nau U.E. 38028 Radio dcho. Neonato
(Benicarld)

PB7 Puig de la Nau | U.E. 1045-1044 | Cubito dcho. Neonato
(Benicarld)

PB8 Puig de la Nau U.E. 1030 Cubito izq. Neonato
(Benicarld)

PB9 Puig de la Nau Esqueleto Diafisis fémur | Muy deteriorado | Posiblemente Adulto
(Benicarld) 61012 femenino

PB10 Puig de la Nau Esqueleto Diafisis fémur | Muy deteriorado | Posiblemente Adulto
(Benicarld) 61012 femenino

PB11 Puig de la Nau Esqueleto Diafisis fémur Masculino Maduro-senil
(Benicarld) 61012

PB12 Puig de la Nau Esqueleto Diafisis fémur Masculino Maduro-senil
(Benicarld) 61012

PB13 Puig de la Nau Esqueleto Fémur Masculino Senil
(Benicarld) 61012

PB14 Puig de la Nau Esqueleto Fémur Masculino Senil
(Benicarld) 61012

PB15 Puig de la Nau Esqueleto Diafisis fémur ? Adulto
(Benicarld) 61012

PB16 Puig de la Nau | Recinto 1. Nivel | Diafisis humero | Muy deteriorado Adulto
(Benicarld) II. Calle A

PB17 Puig de la Nau | Recinto 4. Calle Diente Raiz rota Adulto
(Benicarld) B. Nivel Il.

PB18 Puig de la Nau | Recinto 4. Calle | Metatarsiano? Adulto
(Benicarld) B. Nivel II.

16

Figura 4: Tabla 1.




Extraccion del material genético

El polvo de hueso resultante de la trituracion fue
lavado varias veces con EDTA 0.5M para elimi-
nar el calcio y posteriormente incubado toda la
noche en solucién de lisis con proteinasa K, para
digerir las proteinas y liberar el ADN.

La extraccion del ADN total se realiz6 me-
diante un protocolo estandar Fenol/Cloroformo
y se concentrd con microconcentradores Centri-
plus-30000.

Deteccién de inhibidores de la reaccién de
amplificacion

Se realiz6é una prueba sencilla para detectar la
presencia de moléculas inhibidoras de la PCR,
generalmente procedentes del entorno del ente-
rramiento o de la propia degradacion del resto, y
evaluar, por tanto, las posibilidades de éxito de
los analisis posteriores.

Para ello se prepararon reacciones de
PCR de 25pl de volumen final con 100ng de ADN
fresco a las que se afiadieron tres volimenes di-
ferentes de cada uno de los extractos de ADN
antiguo (5ul, 2.5l y 1l). El conjunto se amplificd
con cebadores especificos de la regiéon hiperva-
riable | (HVRI) del ADN mitocondrial. Los resulta-
dos se visualizaron en geles de agarosa al 2%,
interpretandose la ausencia o disminucion de la
banda de amplificacién como signo de la presen-
cia de inhibicidn para dicha cantidad y dicho ex-
tracto de ADN antiguo.

Cuantificacion de ADN

Previamente a su amplificacion, y de la misma
manera que sucede con el ensayo de inhibi-
cion, resulta de gran interés para determinar

las probabilidades de éxito en la obtencién de
informacién genética de un determinado con-
junto de muestras, realizar una cuantificacion
especifica del material genético que se desea
amplificar. El material genético extraido de res-
tos antiguos, ademas de ser escaso, esta muy
fragmentado, lo que hace imposible en la mayor
parte de los casos la recuperacion de fragmen-
tos de ADN de tamano superior a 300 pares de
bases.

Se estimo la cantidad total de ADN extrai-
do mediante espectrofotometria, empleando un
“Nanodrop”.

Amplificacion del ADN mitocondrial

La regidén objeto de estudio corresponde a un
fragmento de 244 pares de bases editadas de la
Regién Hipervariable | (HVSI) del ADN mitocon-
drial (posiciones 16126-16369). Esta region fue
seleccionada y copiada en dos amplificaciones
solapantes mediante la Reaccion en cadena de
la polimerasa (PCR) usando cebadores especifi-
COs que proporcionaban dos productos de ampli-
ficacion de 133 y 112 pares de bases.

Los productos de amplificacion se se-
cuenciaron en un secuenciador automatico (ABI-
PRISM 3700). Las secuencias asi obtenidas se
compararon con la secuencia consenso de Cam-
bridge (CRS) (Anderson et al., 1981), la mas co-
mun entre la poblacion Europea.

Determinacién molecular del sexo

La determinacién molecular del sexo de las
muestras se realizd a través del estudio de una
region del gen de la amelogenina, presente en
los dos cromosomas sexuales X e Y, pero no
100% homdloga (Sullivan et al., 1993).

Cédigo Yacimiento Referencia Tipo de Observaciones Sexo Edad
laboratorio arqueolégica muestra antropolégico | antropolégica
PB19 Puig de la Nau Recinto 9 Diafisis Adulto
(Benicarld) humero
dcho.
PB20 Puig de la Nau | Recinto 11. Nivel | Diafisis tibia Masculino? Adulto
(Benicarlo) 1. Calle B dcha.
PB21 Puig de la Nau | Recinto 17. Calle Diente Adulto
(Benicarld) C. Nivel Il.
PB22 Puig de la Nau | Recinto 17. Calle Diente Adulto
(Benicarld) C. Nivel I.
PB23 Puig de la Nau Callejon Hudmero Adulto
(Benicarld)

Figura 5: Tabla 2.
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Cadigo Inhibiciéon a | Cuantificacion [Diagndstico de sexo ADN mitocondrial
laboratorio cantidades
Sul | 2.5pl | 1pl Ne Resultado N° ensayos Resultado
ensayos
ler 2 ler 2° fragmento
fragmento | fragmento | fragmento
PB1 + + + 144,73 4
PB2 + + - 99,44 2
PB3 + + - 95,78 6
PB4 + + + 101,25 4
PB5 + - - 43,59 6
PB7 + + - 76,77 4
PB8 + + - 108,05 6
PB9 + + - 89,02 2 1 - -
PB10 + - - 88,15 2 1 - -
PB11 + + - 51,27 1 1 - -
PB12 + - - 49,03 1 1 - -
PB13 - - - 61,59 4 3 - -
PB14 - - - 144,27 4 2 - 16293T,16298C
PB15 + - - 42,52 1 1 - -
PB16
PB17
PB18 + - - 76,89
PB19 + - - 73,37
PB20 - - - 23,2 3 1 - 16293T,16298C
PB21
PB22
PB23 1 6 CRS -

Figura 6: Tabla 3.

Mediante una amplificacién con cebado-
res especificos y una posterior visualizacién en
un analizador de fragmentos (ALF-Pharmacia),
pueden distinguirse a simple vista los individuos
masculinos de los femeninos, puesto que los
primeros presentaran dos picos y los segundos
unicamente uno.

RESULTADOS

En la Tabla 2 se resumen el tipo de pruebas rea-
lizadas sobre cada muestra y los resultados ob-
tenidos.

Deteccién de inhibidores de la reacciéon de
amplificacion

De las 17 muestras de Puig de la Nau en las que
fue evaluada la presencia de inhibidores de la
PCR en los extractos de ADN, 14 presentaban
en los extractos algun tipo de poder inhibidor.
Esto supone un porcentaje de muestras con inhi-
bidores del 82.35%.
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Determinacién molecular del sexo

Se intenté asignar el sexo a 8 individuos neona-
tos (PB1-PB8). Para ello, se llevaron a cabo una
media de 4.5 ensayos por muestra. En ninguno
de los casos se consiguié una amplificacion po-
sitiva del gen de la amelogenina.

Amplificacion del ADN mitocondrial

Se intentaron amplificar dos segmentos de la
region hipervariable | del ADN mitocondrial en 9
individuos adultos. Para ello, se llevaron a cabo
una media de 2 ensayos por muestra para cada
uno de los dos fragmentos.

Pudieron recuperarse secuencias parcia-
les del primer segmento en un individuo (PB23)
y del segundo segmento en otros dos individuos
diferentes (PB14 y PB15).

La secuencia del primer fragmento (po-
siciones 16126-16256) del individuo PB23 es
idéntica a la secuencia consenso. Su frecuencia
en poblaciones actuales, segun nuestra base de
datos (Fernandez, 2005) es de 27.49%.



Las dos secuencias del segundo fragmen-
to (posiciones 16256-16369) de los individuos
PB14 y PB15 son iguales entre si y presentan
dos posiciones mutadas respecto a la secuencia
consenso. Esta secuencia no aparece represen-
tada en nuestra base de datos de secuencias de
poblaciones actuales, ni en otras bases de datos
consultadas (mtDNA Population database (Fede-
ral Bureau of Investigations, USA); mtDB—Human
Mitochondrial Genome Database; Mitochondrial
ADN Concordance).

De acuerdo con la mutacion 16298C, es-
tas dos secuencias pertenecen al haplogrupo
V. Un haplogrupo se define como un grupo de
secuencias que comparten determinadas muta-
ciones y que derivan de una secuencia ancestral
comun. Estos haplogrupos se designan por le-
tras mayusculas (A, B, C, etc.), y presentan una
distribucion especifica en cada continente. Los
principales haplogrupos Europeos son: H, pre-
HV, HV, |, J, K, T, U1, U2, U3, U4, U5, V (Ri-
chards, et al., 2000).

DISCUSION Y CONCLUSIONES

Preservacion del ADN en las muestras
analizadas

El fracaso en la obtencién de marcadores nu-
cleares (gen de la amelogenina y cromosoma
Y) y la reducida eficiencia de amplificacion del
ADN mitocondrial se debe, probablemente, a dos
factores mutuamente no excluyentes: 1) la pre-
sencia de moléculas inhibidoras de la PCR en
la mayor parte de los extractos, 2) la deficiente
preservacion del material genético en los restos
analizados.

La presencia de inhibidores ha sido pro-
bada mediante la prueba de inhibicion en la ma-
yoria de los extractos obtenidos. Los niveles de
inhibicidon encontrados en ellos impiden la ampli-
ficacion de su ADN por la técnica de PCR, paso
imprescindible para la obtencion de resultados.
Este efecto es mas significativo en los marcado-
res nucleares, puesto que el ADN de origen nu-
clear es entre 1000 y 10000 veces menos abun-
dante que el ADN mitocondrial. Es por ello que,
una vez estimado el contenido en inhibidores de
los extractos, se centraron los andlisis en el es-
tudio del ADN mitocondrial de aquellos sin poder
inhibidor.

En cuanto a la preservacién del material
genético, a priori es imposible saber con certeza
si unos restos contienen o no ADN enddgeno, sin
embargo, el tipo de muestra (hueso, diente, teji-

do...) y su estado de preservacion externa puede
orientar de una forma bastante fiable. Multiples
estudios demuestran que la preservacion del
material genético en las piezas dentales es me-
jor que en otros tejidos como el hueso (Kurosaki
et al., 1993; Degusta et al., 1994; Woodward et
al., 1994; Oota et al., 1995; Zierdt et al., 1996).
Las muestras estudiadas en el presente traba-
jo correspondian, con un par de excepciones, a
huesos, generalmente largos. La microestructura
de los huesos, carentes de una cubierta protec-
tora como el esmalte dental, favorece la pene-
tracién de suciedad del enterramiento. Para el
analisis de huesos largos, se requiere ademas
de la obtencion de secciones transversales me-
diante serrado, lo que aumenta la manipulacion
de los restos y por tanto las probabilidades de
contaminacion.

Relacion de parentesco

Los resultados obtenidos unicamente permi-
ten inferir relaciones de parentesco a partir de
las muestras PB14 y PB15. Aunque también
se obtuvo un fragmento de ADN mitocondrial
de la muestra PB23, las posiciones analizadas
son diferentes, lo que no permite la compara-
cion.

La diferente procedencia y el analisis an-
tropoldgico garantizan que las muestras PB14
y PB20 proceden de dos individuos diferentes.
La coincidencia de sus linajes de ADN mitocon-
drial unicamente puede explicarse mediante 1)
relaciones de parentesco por via materna, 2)
azar.

Que se trate de una u otra explicacion de-
pendera de la frecuencia del linaje en cuestion
en la poblacion estudiada. Ya que se desconoce
la composicién genética de las poblaciones ibe-
ras, y concretamente, de la poblacién de Puig de
la Nau, se utilizé como referencia la poblacion
actual de la peninsula Ibérica. La frecuencia de
este linaje en la ultima es igual a 0. Dado que la
composicion genética de las poblaciones puede
haber cambiado con el tiempo, por procesos de
migracion o por puro azar, se amplié el rango de
busqueda a varias bases de datos de secuencias
de poblaciones mundiales, citadas ya en el apar-
tado anterior. En ninguna de ellas se encontré
dicho linaje.

Para calcular la probabilidad de que los
individuos PB14 y PB20 estén emparentados
podemos asumir, por tanto, que la frecuencia de
su haplotipo es <6.06x10°. Esto significa que la
probabilidad de que estos dos individuos fueran
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idénticos por azar, suponiendo que la distribu-
cion de frecuencias del pasado pueda equipa-
rarse a la actual, es menor que (6.06x10°), lo
gue equivale a menos de 6.06x10-'°. Esta proba-
bilidad es lo suficientemente pequeia como para
apoyar la hipétesis de que PB14 y PB20 estan
relacionados genéticamente por via materna.
En términos probabilisticos, puede decirse que
la probabilidad de que dichos sujetos hubieran
sido muestreados aleatoriamente de una pobla-
cion donde la frecuencia del haplotipo 16293T-
16298C fuera menor a 6.06x10°, es 6.06x10-1°.
Si el problema se planteara a modo de caso fo-
rense seria:

P(identidad de las 2 muestras condicionada a
su igualdad por descendencia)

P(identidad de las 2 muestras condicionada a
su identidad por azar)

Dado que la probabilidad de que dos individuos
iguales por descendencia materna compartan el
mismo ADN mitocondrial es igual a 1, la relacion
seria 1/6.06x10°, que equivale a 1650165016.
Si la probabilidad de parentesco se calcula
como,

W= IP x (1+IP)

Entonces 1650165016/1650165017 es
igual 0.999999999394 (99.9999999%). Este
valor, en caso de tratarse de una peritacion fo-
rense, seria superior a 400 o0 99.75% —valor um-
bral que marca la ley, por ejemplo, en pruebas
de paternidad—, y en principio seria considerado
concluyente.

Este tipo de peritaciones se realizan con
marcadores de ADN nuclear autosémicos, here-
dados del padre y de la madre y con gran poder
discriminador. Sin embargo, el ADN mitocondrial
es un marcador de linaje, no de individuo, que
hace indistinguible a toda la linea materna, de
manera que, por ejemplo, los hermanos y los
primos maternos de primer grado son indiferen-
ciables. Teniendo esto en cuenta, otros grados
de parentesco matrilineal, dejando al margen a
los hermanos maternos, podrian ser igualmente
considerados.

Cabe también la posibilidad de que la iden-
tidad mitocondrial de los grupos de individuos
considerados se deba a una elevada frecuencia
de las secuencias observadas —superior a la ac-
tual- en la poblacion a la que pertenecen. Esto
no implicaria una relacion de parentesco proximo
pero podria implicar un parentesco en un grado
muy lejano.
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Implicaciones poblacionales de los
resultados obtenidos

La ausencia de los haplotipos de ADN mitocon-
drial recuperados de los individuos PB14 y PB15
en las bases de datos de poblaciones actuales
consultadas sugiere que probablemente se tra-
tara de variantes genéticas abundantes en las
poblaciones del pasado, que han desaparecido
de las poblaciones actuales por sustitucion po-
blacional o por simple azar. Estas variantes son
diferentes a las recuperadas de los yacimientos
Calcoliticos de Costa Lloguera en un estudio an-
terior (Fernandez, Arroyo, 2004).

Los haplogrupos a los que pertenecen las
muestras de ambos yacimientos son también di-
ferentes. Destaca especialmente la asignacion
de las muestras de Puig de la Nau al haplogrupo
europeo V. La frecuencia y distribucion de este
haplogrupo en Europa —con maximos en el Pais
Vasco y Escandinavia— ha servido a algunos auto-
res para postular la hipétesis de su origen durante
el Paleolitico Superior en la cornisa Cantabrica
(Torroni et al., 1998, 2001). Esta region habria
servido de refugio a las poblaciones europeas du-
rante el segundo peniglaciar. Tras la retirada de
los hielos hace aproximadamente 12000 afios se
habria producido una recolonizacion de las po-
blaciones aisladas en estos refugios Paleoliticos
hacia el Noreste (Torroni et al., 1998, 2001). Sin
embargo, la elevada frecuencia del haplogrupo V
encontrada actualmente en el Pais Vasco contras-
ta con su ausencia en 121 muestras de 4 yaci-
mientos de época Calcolitica-Edad del Bronce de
esta misma region (lzaguirre, De la Rua, 1999).
Una diseccioén detallada de los haplotipos y haplo-
grupos presentes en el grupo Saami ha puesto de
manifiesto que los linajes de ADNmt del haplogru-
po V caracteristicos de esta poblacion estan mu-
cho mas distribuidos en el este que en el oeste de
Europa (Tambets et al., 2004; Bermisheva et al.,
2002). Este resultado sugiere que el haplogrupo V
habria alcanzado Fennoscandia a través de Euro-
pa central y del este (Tambets et al., 2004).

La presencia de linajes V en muestras ibe-
ras de Castellon, en contraposicion con su ausen-
cia en las muestras Calcoliticas estudiadas, podria
estar indicando un diferente origen étnico y quizas
también geografico de ambas poblaciones. Esto
podria servir para explicar, a su vez, que los indi-
viduos iberos recibieran un tratamiento funerario
diferente al resto de habitantes del poblado, que
eran incinerados, depositados en urnas y enterra-
dos en el suelo de las casas. Este resultado con-
tradice, sin embargo, los resultados de un estudio
publicado recientemente en el que se analizaron



también muestras iberas, en este caso de Catalu-

fa (Sampietro et al., 2005). Ninguna de las mues-

tras estudiadas en dicho trabajo puede atribuirse
al haplogrupo V, encontrado en las muestras de

Puig de la Nau. Todas ellas pertenecen, sin em-

bargo, a los principales haplogrupos Europeos:

H(52.9%), U(17.6%), J (11.8%), pre-HV (5.9%), K

(5.9%), T (5.9%). La conclusion de este estudio es

que los antiguos iberos no eran significativamente

diferentes de las poblaciones actuales.

Las diferencias entre nuestros resultados
y los obtenidos por Sampietro et al., (2005) pue-
den deberse a diversas causas:

- Gran heterogeneidad genética entre los gru-
pos iberos de Cataluiia y los de Castelldn.

- Diferente procedencia étnica de los individuos
de Puig de la Nau y los de Ullastret.

- Aun efecto muestral, pues en nuestro estudio
Unicamente pudo obtenerse informacion ge-
nética de tres individuos y en el de Sampietro
et al., 2005 de 17.

Aun sumando nuestras muestras a las de
este ultimo estudio, la frecuencia total del ha-
plogrupo V en los individuos iberos analizados
hasta la fecha seria de un 11.76%, muy superior
a la frecuencia media de este haplogrupo en la
poblacién actual de la Peninsula (Coérte-Real et
al., 1996), y muy similar a la encontrada en los
vascos actuales (Torroni et al., 2001).

CONSIDERACIONES FINALES

A pesar del escaso rendimiento de las muestras
estudiadas, los resultados obtenidos ofrecen una
perspectiva unica, sobre el conocimiento de la
composicién genética de los pueblos iberos. En
este sentido la obtencién de una serie de anali-
sis del ADN mitocondrial de muestras de otros
yacimientos a lo largo de toda la regién ibérica,
resultaria altamente recomendable. Los resulta-
dos obtenidos en el Puig de la Nau de Benicarld,
asi como en los yacimientos de la provincia de
Gerona, son aun una muestra pequeia para ge-
neralizar los resultados obtenidos en ellos. Por
otra parte, no podemos perder de vista, que las
muestras se obtienen de un registro arqueologi-
€O que no es el habitual, huesos humanos en las
poblaciones, por lo que se tendria que conocer
en primer lugar el significado de la presencia de
estos restos en calles y recintos de los diferentes
asentamientos, presencia que es la excepcion
dentro del ritual de enterramiento de cremacién
practicado por los iberos. La ruptura existente
entre las muestras del Puig de la Nau y las pre-
histéricas de la provincia de Castellon obtenidos

en el yacimiento Calcolitico de la Costa Lloguera
(Castellon de la Plana), asi como con los datos
de las muestras actuales, e indudablemente con
las muestras de los yacimientos gerundeses, son
un ejemplo de la complejidad de la investigacion,
en donde hay que tener en cuenta cuestiones so-
ciales, rituales y econdmicas conjuntamente con
la cuestion puramente fisica y la procedencia ori-
ginal de la base de la poblacién ibérica.

La falta de datos sobre la época romana,
y la medieval, especialmente la etapa islamica,
hacen dificil relacionar los resultados obtenidos
con los datos de las poblaciones actuales.

Indudablemente estamos iniciando una
nueva metodologia, que nos puede abrir nuevas
perspectivas para el estudio del pueblo ibero,
que no dudamos que seran de gran importancia
cuando se tenga un muestreo suficiente.
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