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Genetica, Neandertal ed Homo sapiens:
una storia lunga quindici anni

di Lucio Milani

In questi ultimi anni, un contributo importante alla conoscenza di al-
cuni momenti chiave della nostra storia evolutiva, ¢ venuto dalle ricerche
riguardanti le analisi dei frammenti di DNA estraibili da reperti ossei ap-
partenuti a nostri antenati.

I1 DNA ¢ il materiale genetico fondamentale: grazie alla sequenza dei
nucleotidi che lo compongono (molecole chiamate adenina, timina, guani-
na e citosina), il nostro organismo effettua la sintesi delle proteine che ci
consentono di svilupparci e di svolgere le funzioni vitali.

Gli studi di Paleogenetica vanno alla ricerca delle sequenze di nucleotidi
ancora conservate all’interno dei reperti e, quando trovati, tali filamenti
vengono confrontati con delle sequenze di riferimento allo scopo di indi-
viduare eventuali mutazioni (cambiamenti nella sequenza dei nucleotidi).
Da questi confronti si possono ottenere numerose informazioni, come ad
esempio, conoscere alcune caratteristiche fisiche degli individui del passa-
to o calcolare i tempi di divergenza da un antenato comune (momento in
cui le linee evolutive si sono separate).

*
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Gli studi condotti fino ad oggi hanno portato un alternarsi di successi,
sconfitte e smentite, principalmente dovute alle precarie condizioni di leggi-
bilita intrinseche nel DNA antico: la fossilizzazione di un tessuto comporta
infatti la veloce degradazione del materiale genetico e tale fattore puo rende-
re impossibile il recupero di frammenti di genoma o falsarne 1 risultati.

Quando st tratta di reperti paleoantropologici inoltre, un altro problema
da tenere ben presente & la contaminazione da parte di genoma esogeno. F
molto difficile discriminare le sequenze originali dalle contaminanti: in questi
ultimi due anni pero, la ricerca paleogenetica ha compiuto enormi sviluppi in
questo senso e, anche se non ¢ possibile escludere la contaminazione al 100%,
gli studi stanno dando risultati molto piu attendibili di qualche anno fa.

Le ricerche di materiale genetico di importanza paleoantropologica, hanno
coinvolto principalmente reperti di neandertaliani e di Homo sapzens anatomi-
camente moderno: tale limite temporale ¢ imposto dalla rapida degradazione
del DNA dopo la morte di un individuo. Per dare un’idea, il reperto nean-
dertaliano piu antico da dove ¢ stato estratto un piccolo frammento genetico
ancora informativo ¢ datato circa 100.000 anni fa e proviene da una localita
belga di nome Grotte Scladina.!

Da segnalare ¢ il recente caso di alcuni reperti umani arcaici provenienti
da una localita sibetiana chiamata Denisova® dove, grazie a dati molecolari,
¢ stato possibile individuare frammenti di DNA precedentemente scono-
sciuti e molto diversi sia da quelli che si ritrovano nei neandertaliani, sia
nelle popolazioni di uomini moderni.

La paleogenetica ha permesso quindi di capire che intorno ai 50.000
anni fa (la datazione dei reperti di Denisova) in Asia erano presenti altre
forme umane oltre 1 neandertaliani e i sapzens. Purtroppo i reperti fossi-
li sono molto piccoli da non poter permettere una chiara classificazione
morfologica.

In generale, gli studi di paleogenetica si sono proposti di chiarire sia le
antiche dinamiche popolazionistiche avvenute nel Pleistocene superiore,
sia le caratteristiche genetiche dei nostri antenati, con I'obiettivo di capire
se c’¢ stato incrocio genetico prolifico tra individui appartenenti alle varie
forme umane che vivevano in quel periodo (in particolare tra i sapiens o
uomini anatomicamente moderni e neandertaliani) e, in caso affermativo,

' ORLANDO L. ET AL, (2006), Revisiting Neandertal diversity with a 100,000 year old mtDNA sequence.
«Current Biology», 16, R400.

> ReicH D. ET1 AL (2010), Genetic history of an archaic hominin group from Denisova Cave in
Siberia. «Naturey, 468 : 1053 e 1060.
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di determinare Ientita dell’apporto genetico “arcaico” al patrimonio ere-
ditario moderno.

Una premessa importante, doverosa quando si parla di DNA antico in
campo paleoantropologico, ¢ che i materiali oggetto delle ricerche appar-
tengono pur sempre a reperti ossei del genere Homo e per tanto il patrimo-
nio genetico tra neandertaliani e sapzens ¢ per la maggior parte identico se
non in particolari punti del DNA. Le due forme umane infatti, derivano da
antenati comuni che si sono separati evolutivamente solo in tempi recenti
(dal punto di vista biologico) e non hanno accumulato grosse differenze
nelle sequenze geniche. Per questo, i risultati ottenuti, anche se proven-
gono da studi condotti con i metodi piu scrupolosi e tendenti ad evitare
contaminazioni, sono sempre oggetto di aspre critiche e dibattiti.

“Biografia” neandertaliana

I neandertaliani rappresentano un gruppo umano arcaico che affonda le
sue origini nel Pleistocene medio (MP), in un periodo collocabile tra i
400.000 ed i 250.000 anni fa, la cui presenza ¢ stata riscontrata in tutta
Europa sino alla Siberia occidentale e in parte del Medio Oriente. Que-
sti ominini (da alcuni considerati una specie, Homwo neanderthalensis, da altri
sottospecie, Homo sapiens neanderthalensis) iniziarono il loro declino circa 30-
35.000 anni fa, poco dopo l'arrivo nelle regioni europee dei primi uomini
anatomicamente moderni. Le cause che hanno portato alla loro estinzione
non sono ancora chiarite del tutto: ¢ logico pensare ad una “concorrenza
ecologica” sorta con il diffondersi dei nuovi abitanti, tecnologicamente
pitu competitivi, probabilmente caratterizzati da gruppi sociali complessi e
numerosi, forse meglio adattabili culturalmente ai cambiamenti climatici.
Tali fattori, uniti alla probabile costrizione demografica delle popolazioni
neandertaliane causata dai primi stadi delle glaciazioni wurmiane, hanno
determinato la scomparsa di questo ominino.’

Le numerose ricerche riguardanti i neandertaliani pubblicate in questi
ultimi anni, hanno portato ad un accumulo di dati sulle loro caratteristiche
biologiche, culturali ed ambientali che a volte non risultano comparabili tra
loro od utilizzabili per delineare le origini di questo nostro antenato.

Fino agli anni *70, 1 neandertaliani erano considerati abitanti del’Europa
esclusivamente nel tardo Pleistocene, precisamente tra 100.000 e 40.000 anni

> Manzi G. (2007), L'evoluzione umana. Bologna, 11 Mulino.
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fa (stadio isotopico o OIS 5- OIS 3); successivamente, nuove scoperte hanno
dimostrato la presenza di questo gruppo umano anche nei primi stadi del’OIS
5, trai130.000 ed i 100.000 anni fa (i cosiddetti “Eatly Neandertal”).*

I fossili precedenti furono attribuiti a diversi gruppi chiamati fino a
qualche anno fa “ante-neandertaliani”, oppure “pre-neandertaliani”, o
“pre-sapiens”, a seconda delle loro peculiarita morfologiche. Questultima
definizione fu coniata da alcuni studiosi che si erano spinti a riconoscere
caratteristiche neandertaliane nei primi esseri anatomicamente moderni.
Ultimamente, grazie ad una migliore definizione degli elementi distintivi
neandertaliani connessi con una re-interpretazione degli esemplari euro-
pei, si ¢ dimostrato come nessuno di questi fossili possa essere collegato ai
sapiens moderni, dato che le loro caratteristiche sono riconducibili chiara-
mente a quelle usate per la definizione del fenotipo neandertaliano.

Come dimostrano i dati archeologici e paleontologici, i neandertaliani
hanno dimorato in tutta Europa, Asia occidentale e Medio Oriente. Recenti
scoperte paleogenetiche® hanno potuto assegnare al suddetto gruppo, reperti
frammentari provenienti dalla Siberia, precedentemente assegnati ad Homzo
sapiens. Tali zone rappresentano il limite ecologico e geografico della distribu-
zione nord occidentale delle popolazioni umane durante il Pleistocene medio
e le prime fasi del Pleistocene superiore. La presenza dei neandertaliani in
zone cosi estreme dal punto di vista climatico, denota notevoli capacita di
adattamento bio-culturali: 1a loro struttura corporea infatti, caratterizzata da
una statura medio-bassa e corporatura robusta, doveva comportare un mag-
glor apporto energetico trispetto ai primi Homo moderni, con un elevato con-
sumo di proteine di origine animale come suggerito dagli studi isotopici.®

Molti studi suggeriscono differenti scenari evolutivi durante il Pleisto-
cene che hanno interessato separatamente Neandertal ed Homo sapiens, a
partire dalla divisione delle due linee evolutive’ Linterpretazione dei fossili

* HuBLIN JJ. (2009), The origin of Neandertals. «Proceedings of the National Academy of Sciences
of the United States of America», 106 : 16022-16027.

> KRAUSE J. ET AL. (2007a), Neanderthals in central Asia and Siberia. «Nature» Oct 18; 449
(7164) : 902-904.

¢ RicHARDS MP,, TrRINKAUS E. (2009), Isotopic evidence for the diets of European Neanderthals
and early modern humans. Proc Natl Acad Sci USA, 106 : 16034-16039.

WEAVER TD. ET AL. (2007), Were neandertal and modern human cranial differences produced
by natural selection or genetic driff? «Journal of Human Evolution», 53:135-145; PrREMO LS.,
HuBLIN J]. (2009), Culture, population structure, and low genetic diversity in Pleistocene hominins.
Proc Natl Acad Sci U S A, 2009 Jan 6; 106 (1):33-37; Gunz P. ET AL. (2009), Early modern
human diversity suggests subdivided population structure and a complex out-of-Africa scenario. Proc

Natl Acad Sci USA, 106 (15): 6094-6098.
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del MP europeo ¢ di fondamentale importanza per delineare ’emersione
delle due forme: molti autori hanno osservato alcune similarita nelle ca-
ratteristiche derivate sopratutto a livello cranio-facciale, di reperti africani
ed euroasiatici al punto tale da inquadrarli in Homo erectus (sensu latu), rite-
nendo questi fossili come appartenenti ad una stessa specie, seppur molto
variabile e di ampia distribuzione geografica.

Coloro invece che maggiormente si basano sull’approccio quantitativo,
assegnano 1 reperti europei ed africani del MP antico e medio, ad una nuo-
va specie, Homo heidelbergensis, anche se per i campioni europei sono state
descritte caratteristiche endemiche (morfologia della mandibola, aspetti
dentari, forma del surs occipitale), largamente presenti nei successivi ne-
andertaliani, ma assenti nei tipi africani

Lo studio del materiale di Sima de los Huesos (Burgos, Spagna) ha rive-
lato come le ossa ritrovate mostrino convincentemente come le apomorfie
neandertaliane siano riscontrabili nei primi esseri umani del Pleistocene
medio europeo. Recenti datazioni con il metodo U-Series hanno post-data-
to questi reperti a 600.000 anni fa, stima che corrisponde ai tempi di sepa-
razione ottenuti con la paleogenetica e che rendono ancora piu importanti
questi ritrovamenti.®

Un’altra ipotesi prevede una separazione tra le linee evolutive neanderta-
liane e moderne collocabile tra i 400.000 ed i 500.000 anni fa: esistenza di fe-
notipi endemici europei riscontrabili nei reperti del Pleistocene medio di tale
periodo che richiamano caratteristiche neandertaliane (ad esempio le sinapo-
morfie del reperto di Swanscombe), risulterebbe facilmente spiegabile con la
frammentazione geografica avvenuta intorno a quella data. Questa eta trova
delle corrispondenze nelle stime provenienti da studi di coalescenza sulla se-
parazione tra le popolazioni e nelle evidenze archeologiche coincidendo con
1deboli indizi di una primordiale lavorazione Levallois in sedimenti precedenti
OIS 8, che fanno dedurre come questa tecnica si sia potuta sviluppare all’'in-
terno dell'industria Acheuliana con una successiva specializzazione regionale
portata avant parallelamente in vaste atee geografiche.’

La difficolta nel descrivere un modello preciso sulle dinamiche del Plei-
stocene medio, soprattutto a livello strettamente europeo, sta nel fatto che

¢ BiscHorr JL. ET AL. (2007), High-resolution U-series dates from the Sima de los Huesos hom-
inids yields : implications for the evolution of the early Neanderthal lineage . Journal of Archaeo-
logical Science» 34:763-770.

’ White M. et al. (2003), Lowet Palacolithic core technology and the origins of the Levallois
method in northwestern Enrope. «Current Anthropology» 44 : 598—609.
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la disponibilita di reperti fossili ¢ molto eterogenea e discontinua, cosa che
rende particolarmente difficile una precisa classificazione dei reperti in
uno dei axa caratterizzanti questo periodo.

Uno degli esempi proposti per spiegare le relazioni tra i reperti europei
del MP ed i Neandertal prevede un rapido e marcato cambiamento anato-
mico all'interno della specie heidelbergensis, quest’ultima concepita sia come
crono-specie euroasiatica (sexsu stricto) che come ceppo afro-europeo (sensu
latn). In questo contesto si puo prevedere una prima fase caratterizzata
dall’incremento della taglia corporea, dall’accentuazione del prognatismo
medio-facciale e da un generale irrobustimento post-craniale, il tutto se-
guito da un evento di speciazione avvenuto alla fine del Pleistocene medio
a causa delle dinamiche di crescita cranio-facciale. Tale scenario, se ap-
plicabile, renderebbe facile I'inclusione dei reperti del Pleistocene medio
finale in una delle due specie heidelbergensis o neanderthalensis.”’

Vice versa, si possono ipotizzare una serie di cambiamenti nei cladi eu-
rasiatici, che hanno portato alla formazione delle specifiche neandertalia-
ne, principalmente attraverso un processo casuale di deriva e di successiva
fissazione.

In entrambi 1 processi, si prevede un quasi totale isolamento delle
popolazioni africane ed eurasiatiche tra 1 milione di anni ed 1 600.000,
conclusione che puo essere dedotta combinando 1 risultati delle ricerche
archeologiche citate precedentemente ed 1 recenti ritrovamenti i quali di-
mostrano la presenza di ominini nel continente europeo gia intorno a 1
milione di anni fa."" Fanno seguito a questo petiodo di parziale isolamento,
delle fasi di diffusione coincidenti con grossi cambiamenti ambientali: lo
stadio isotopico 16 infatti, ¢ noto per essere una delle maggiori fasi glaciali
europee, seguito da una lunga fase interglaciale (OIS 15) che puo aver
avuto un ruolo determinante della ricolonizzazione delle medie latitudini
del’Europa. A conferma di cio, 1 fossili piu antichi rinvenuti a nord della
catena alpina risalgono a questo stadio isotopico.

Anche nelle fasi successive, il continente europeo ha visto il succedersi
di periodi molto instabili dal punto di vista climatico (OIS 12 e 11) dove la
geografia del continente risultava particolarmente modificata soprattutto
negli stadi freddi con I’emersione di vasti territori precedentemente som-
mersi. In Europa centrale ed orientale, le condizioni climatiche particolar-
mente rigide hanno fortemente ridotto i movimenti delle popolazioni con

10 HusriN, 2009.
' CARBONELL E. ET AL. (2008), The first hominin of Enrgpe. «Nature» 452:465—470.
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I’Asia ed il Medio Oriente; anche nelle aree pit occidentali, generalmente
piu abitabili rispetto alle altre, si ¢ concretizzato un forte impoverimento
demografico. Questi episodi di isolamento periodico determinarono la di-
vergenza del clade occidentale eurasiatico e la bassa variabilita morfologica
e genetica osservata. Il record fossile indica la fase fredda anteriore al’OIS
11 come responsabile del processo di divergenza del clade neandertalia-
no."? In questo scenario le maggiori differenze tra I’Africa e I’Europa stan-
no nel fatto che la differenzazione morfologica ¢ stata molto piu pressante
lungo il clade africano portando all’emersione della forma umana anato-
micamente moderna.

Noi, uomini “anatomicamente moderni” ed africani

Numerosi dati provenienti da varie discipline convergono nello stabilire
che Porigine dell’'uomo anatomicamente moderno sarebbe avvenuta nella
regione sub-sahariana poco sotto i 200.000 anni fa in seguito alla diffe-
renziazione da un antenato arcaico. Dal continente africano, questo tipo
umano avrebbe iniziato la sua diffusione nel resto del mondo con piu on-
date migratorie da parte di vari gruppi, a partire da circa 100.000 anni fa.
I contributo degli studi genetici ¢ stato determinante nel delineare quella
che ¢ considerata la nostra “culla” biologica.

Le vecchie ipotesi (tra cui la famosa “Evoluzione Multiregionale” o “Re-
gional continuity”),"” che indicavano lo sviluppo delle popolazioni umane
moderne parallelamente in diversi continenti grazie al flusso genico che sa-
rebbe intercorso tra gli antenati arcaici, non hanno ormai solide basi.

L’origine esclusivamente africana della nostra specie ¢ supportata da
numerose discipline, ma se c’¢ accordo nell’indicare nell’Africa 'unico
continente che ha visto la nascita di Homo sapiens, 1 rapporti intercorsi tra
gli uomini anatomicamente moderni e gli altri ominini che abitavano I’Asia
e ’Europa sono ancora da precisare. Tra le teorie che enunciano I'origi-
ne africana, la piu “estremista” ¢ la cosiddetta “Out of Africa” o “Africa
Replacement model: essa prevede una totale impossibilita di scambi ge-
netici con le popolazioni arcaiche che venivano incontrate dai “moderni”
durante le loro diffusioni e prospetta una sostituzione totale da parte dei
nuovi arrivati ai danni delle popolazioni pre-esistenti.'* Questo modello ¢

2 HusLN, 2009.
Worrorr M. (1999), Paleoanthropology. Boston, McGraw Hill.
*  StRINGER C. (2002), Modern human origins: progress and prospects. «Philosophical Transac-

)
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stato introdotto grazie alla convergenza di studi paleontologici e genetici
che attestano come i fossili con i piu convincenti indizi di transizione tra
forme arcaiche e moderne si trovano maggiormente in Africa e al di fuori
di essa non si riscontra una chiara continuita anatomica né archeologica e
né genetica.

Alla luce dei ritrovamenti pervenuti fino ad ora, le forme umane pre-
senti nelle regioni africane e coinvolte nelle fasi antecedenti alla comparsa
di sapiens, possono essere descritte in base ad alcune peculiarita morfolo-
giche e alla loro antichita. A partire da 1,5 milioni di anni fa, fino a circa
200.000, le caratteristiche arcaiche sono prevalenti, anche se, nella parte
finale di tale intervallo, compaiono piu frequentemente assieme a quelle
moderne. Tale insieme di reperti sono interpretati come forme evolute di
ergaster/ erectus che vengono inclusi in piu specie distinte Homo rhodesiensis o
heidelbergensis.

Alcuni fossili africani databili intorno ai 200.000 anni fa, vengono con-
siderati sapiens ma con caratteristiche anatomiche moderne ancora incom-
plete (fossili di Florisbad, Omo Kibish II, Jebel Irthound e Herto). Carat-
teristica di questi fossili ¢ la presenza di tratti propti e derivati che sono
sufficienti per definire una forma sapiens anche se con alcune arcaicita. I
fossili databili tra i 130.000 anni fa ed i 90.000 possiedono caratteristiche
palesemente moderne, anche se con alcune variabilita morfologiche piu
ampie di quelle di oggi.

Le relazioni che legano questi reperti tra loro non sono ancora abba-
stanza chiare, ma mostrano comunque emersione precoce dei caratteri
moderni nel continente africano. Il cranio di Herto in particolare, forni-
sce una prova della presenza di individui dalle caratteristiche moderne ad
una datazione compatibile con i dati ricavati dalla genetica. Quest’ultimi
studi hanno mostrato infatti, come gli individui attuali africani possiedano
alcune porzioni di DNA “piu antiche” rispetto a soggetti originari di altri
continenti, segno di una precoce presenza umana in Africa che, secondo
questi risultati, risalirebbe ad un intervallo di tempo tra 1 200.000 e 100.000
anni fa.”” Cio che non ¢ ancora ben delineato ¢ se le vatie morfologie dei

tions of the Royal Society of London. Series B, Biological Sciences» Apr 29;357(1420):563-
579.

' CanN RL. E1 AL (1987), Mitochondrial DNA and bhuman evolution. «Nature» Jan
1-7;325(6099):31-6; UNDERHILL PA. ET AL. (2001), The phylogeography of Y chromosome binary
haplotypes and the origins of modern human populations. «Annals of Human Genetics» 2001
Jan;65(Pt 1):43-62.
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reperti antichi rinvenuti sono dovute alla diversa cronologia oppure se
rappresentano I’esito di meccanismi evolutivi differenti e in che quantita
queste due variabili abbiano interagito per condurre ad una specie con
caratteristiche completamente moderne."

C’¢ da aggiungere inoltre che il continente africano, primo fra tutti, ¢
interessato dalla precoce comparsa delle tecniche di lavorazione della pie-
tra e dell’osso associate ad Homo sapiens (culture del Paleolitico superiore),
in un periodo collocabile tra 1 90.000 e 1 100.000 anni fa. In piv, le evidenze
di una tecnologia su lama si possono far risalire fino a 240.000 anni fa, e
tracce di microlitismo sono presenti in Sud Aftrica poco prima di 100.000
anni fa. Tali datazioni mostrano inequivocabilmente come comportamenti
tipici di Homo sapiens compaiono in Africa prima che in ogni altro luogo
e sono in accordo con le stime sui tempi di origine della nostra specie
calcolate tramite I'analisi antropologica dei resti fossili e agli studi geneti-
ci confermando I'attendibilita dell” ipotesi di una origine africana recente
dell’'uomo anatomicamente moderno. E dimostrato per esempio che i ne-
andertaliani ed 1 sapiens che vissero alternativamente nella regione israelia-
na a partire da 90.000 anni fa, non presentando diversita di tipo culturale:
di conseguenza questi individui non sono quelli che hanno raggiunto 'Eu-
ropa. Al contrario, utensili litici molto evoluti ed attribuiti ad Homo sapiens
di trovano in regioni orientali dell’Africa ben prima di 120.000 anni fa. Tali
reperti insieme a quelli sudafricani di 100.000 anni fa stanno ad indicare
proprio che la diffusione delle popolazioni moderne ¢ avvenuta ad ondate
migratorie di popolazioni con caratteristiche leggermente diverse.

Mettendo insieme i dati e alla luce di nuovi studi'” si comprende come
non si debba pensare ad una comparsa univoca ed istantanea delle caratte-
ristiche moderne, bensi ad una alternanza di periodi di forte modificazioni
e di stasi evolutive, come del resto ¢ impossibile pensare ad una unica
grande migrazione delle popolazioni moderne dall’Africa verso il resto del
mondo, ma piuttosto a piu eventi di diffusione che hanno portato popo-
lazioni, anche con caratteristiche morfologiche non sempre perfettamente
uguali, ad abitare le varie regioni.

' STRINGER C., ANDREWS P. (2000) Storia completa dell’evoluzione umana. Modena, Logos;
Manzr 2007.

" MARTH G. ET AL. (2003), Sequence variations in the public human genome data reflect a bottle-
necked population bistory. Proc Natl Acad Sci USA 100:376-381; Liv H. ET A4L. (2006) A
geographically explicit genetic model of worldwide human-settlement history. «American Journal of
Human Genetics». 79:230-237.
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La teoria della sostituzione (Origine Africana o Out of Africa) e quella
del mescolamento (Evoluzione Multiregionale), sono quindi una estremiz-
zazione dei punti di vista e spesso questa dicotomia viene spesso trattata in
modo troppo semplicistico.

Se fissiamo lorigine della nostra specie in Africa intorno ai 200.000
anni fa, come dimostrato dai dati paleontologici e molecolari, possiamo
supporte pitt ondate di espansione (teoria delle “Dispersioni Multiple”)'®
di varie popolazioni nel tempo e con caratteristiche leggermente diverse;
in particolare, popolazioni piu antiche avranno ancora particolari arcaici.
Per questo si possono trovare individui che pur mantenendo tali indizi,
appartengono alla nostra stessa specie di origine africana.

Nel periodo chiave per 'evoluzione di forme umane moderne, si registra-
rono ampie oscillazioni ambientali dovute alle glaciazioni dei Pleistocene: il
loro impatto su I’Africa fu considerevole, portando lunghi periodi di aridita.
Questi fattori probabilmente costrinsero le popolazioni africane in aree iso-
late dove 1 cambiamenti evolutivi possono presentarsi e fissarsi anche molto
velocemente. Si puo presupporre quindi, che da qualcuna di queste popola-
zioni isolate e poco numerose, siano emersi 1 caratteti totalmente moderni.

Al momento quindi, dove e quando la nostra specie ¢ comparsa sono
pressoché accertati, ma non ¢ stato ancora raggiunto un accordo su altri
controversi aspetti che l'origine della nostra specie porta con se. Ancora
una volta, il dibattito riguarda la possibilita che la nuova specie si sia po-
tuta incrociare biologicamente con le altre popolazioni di ominini arcaici
che andava incontrando durante la sua diffusione sui continenti e, in caso
affermativo, se questo fosse possibile in tutte le varie aree geografiche.

Durante la seconda fase della glaciazione del Wurm, circa 40.000 anni
fa, il continente europeo fu interessato dall’arrivo dell’'uvomo anatomica-
mente moderno. I’Europa era stata fino ad allora, “culla” di un altro omi-
nino, Homo neanderhalensis o Homo sapiens neanderthalensis a seconda che si ac-
cetti o meno la possibilita della diversita a livello di specie con Homzo sapiens;,
'arrivo delle forme moderne coincide con I'inizio del declino della specie
Neandertal fino alla sua definitiva scomparsa poco dopo 1 30.000 anni fa.
I1 brusco passaggio ¢ ben chiaro anche nella documentazione paletnolo-
gica di tutta Europa ove si passa nettamente dall'industria musteriana del
Paleolitico medio tipica dei Neandertal a quella aurignaziana del Paleoliti-
co Superiore tipica dei sapiens; solo in limitate regioni e per breve durata,

8 TEMPLETON AR. (2002), Out of Africa again and again. <Nature» 416:45-51.
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si hanno delle forme di transizione tipo 'Uluzziano in Italia. La cultura
sapiens si diffonde rapidamente dall’est Europa e nel volgere di pochissime
migliaia di anni raggiungera la costa atlantica.

Paleogenetica e neandertaliani

Era 1 1997 quando Svante Paidbo del Max Planck Institute for Evolutio-
nary Anthropology di Lipsia pubblicava la prima sequenza composta da
circa 300 paia di basi della regione ipervariabile I (HVSI) del DNA mi-
tocondriale estratto da un reperto fossile neandertaliano (Feldhofer 1)."
Questo fu il primo e pionieristico lavoro che dette il via alle applicazioni
genetiche sui reperti neandertaliani.

IIDNA mitocondriale rappresenta un particolare tipo di materiale gene-
tico che si trova all’interno dei mitocondsri delle cellule (e non nel nucleo);
possiede delle caratteristiche peculiari: ¢ di trasmissione esclusivamente
materna, quindi non si ricombina nel corso della formazione dello zigote
e per tanto viene trasmesso di generazione in generazione senza modifiche
a parte le mutazioni casuali; ha un elevato e costante tasso di mutazione;
possiede delle regioni non codificanti (regioni ipervariabili) che non risen-
tono di selezione naturale. Tutte queste caratteristiche lo rendono ideale
per calcolare le divergenze evolutive.

I risultati dello studio di Pddbo evidenziarono come la sequenza ne-
andertaliana sia una successione di nucleotidi molto particolare, diversa
da qualsiasi sequenza moderna. Confrontando la successione nucleotidica
nenadertaliana con sequenze della stessa regione provenienti da individui
attuali di varie parti del mondo ¢ stato osservato come la media dei cam-
biamenti non cambi se si compara separatamente la stringa neandeterta-
liana con le sequenze europee, asiatiche, africane o australiane; soprattutto
¢ evidente come questa antica sequenza non mostri maggiore affinita con
I'mtDNA di individui europei, cosa che ci si aspetterebbe se 1 moderni
Homo sapiens di questa regione fossero discendenti dei neandertaliani. Il
TMRCA (Time of Most Recent Common Ancestor) tra neandertaliani ed
individui attuali, calcolato basandosi sulla stima della divergenza uomo-
scimpanzé, risalirebbe ad un intervallo compreso tra 550.000 e 690.000
anni fa. Nessun individuo tutt’ora vivente porta una sequenza con muta-
zioni riconducibili al nostro parente arcaico. Secondo questo studio quin-

¥ KRINGS M. ET AL. (1997), Neandertal DNA sequences and the origin of modern human. «Cell»
90, 19-30.

MEMORIE2012.indb 33 @ 03/07/2012 19.45.29



®

34 Lucio Milani

di, il contribuito dei Neandertal al pool genetico moderno sarebbe poco o
nullo, comunque non sufficiente da far arrivare mitocondri neandertaliani
ai giorni d’oggi.

A questa prima sequenza, ne sono seguite molte, ed attualmente cono-
sciamo la variabilita mitocondriale neandertaliana grazie alla pubblicazione
di oltre 15 sequenze proveniente da altrettanti reperti fossili rinvenute in
un’area molto vasta, dalla Spagna alla Siberia; tutte le conclusioni ottenute
confermano i risultati ottenuti nel primo lavoro del 1997.* Recentemen-
te, nonostante le notevoli limitazioni generate sia dalla scarsa conserva-
zione del DNA in reperti antichi, che dalle contaminazioni da parte di
materiale genetico moderno (particolarmente limitanti quando si tratta di
genoma nucleare), si ¢ assistito ad inaspettati progressi tecnologici che
hanno consentito ai ricercatori di ottenere informazioni su interi genomi
(mitocondrio)* e di poter recuperare sequenze originali di DNA nucleare
antico.”

11 primo risultato di questa piccola “rivoluzione paleogenetica” si ¢ avu-
to nel novembre 2006 quando sono stati pubblicati due importanti artico-
li relativi proprio al sequenziamento di frammenti di DNA nucleari di un

% KRINGS ET AL., 1997; KRINGS M. ET AL. (2005), Neandertal evolutionary genetics; mitochondri-
al DNA data from the 1berian Peninsula. «Molecular Biology and Evolution» 22:1077-1081;
OvcHINNIKOV IV, ET AL. (2000), Molecular analysis of Neandertal DNA from the northern Can-
casus. Nature» 404:490—493; Scumrrz RW. ET AL. (2002), The Neandertal type site revisited;
interdisciplinary investigations of skeletal remains from the Neander Valley, Germany. Proc. Natl.
Acad. Sci. USA 99:13342-13347; SERRE D. ET L. (2004), No evidence of Neandertal ntDNA
contribution to early modern humans. «<PLoS Biology» 2:313-317; BEAauvAL C. ET AL. (2005),
A late Neandertal femur from Les Rochers-de-1"illenenve, France. Mol Biol Evol. 22:2435-2443;
CarAMELLL D. ET AL. (20006), A highly divergent mtDINA sequence in a Neandertal individunal
Srom Italy. Curr. Biol. 16:R630—-R632; Larueza-Fox C. ET AL. (2006), Mitochondrial DN.A
of an Iberian Neandertal suggests a population affinity with other European Neandertals. Curr. Biol.
16:R629-R630; ORLANDO ET AlL., 2006; KRAUSE ET AL., 2007a.

2 BRrIGGS AW. ET AL. (2009), Targeted Retrieval and Analysis of Five Neandertal mtDNA
Genomes. «Science» 325:318-321.

?  GRrEEN RE. ET AL. (2006), Analysis of one million base pairs of Neanderthal DNA. «Na-
ture» 444 (7117): 330-336; NOONAN J. ET AL. (2000), Sequencing and analysis of Neanderthal
genomic DNA. «Science» 314:1113-1118; LaLueza-Fox C. ET AL. (2007) A melanocortin 1
receptor allele suggests vrying pigmentation among Neanderthals. «Science» 318:1453-1455; KRAUSE
J. BT AL (2007b), The derived FOXP2 variant of modern humans was shared with Neanderthals.
Curr Biol 17(21):1908-1912; LaLueza-Fox C. ET AL. (2008), Genetic characterization of the
ABO blood group in Neandertals. <BMC Evolutionary Biology» 8:34; LALUEZA-FoOX C. ET AL.
(2009), Bitter taste perception in Neanderthals through the analysis of the TAS2R38 gene. «Biology
Letters» Dec 23;5(6):809-11; Lart M. ET AL. (2010), The Microcephatin Ancestral Allele in a
Neanderthal Individnal. «PLoS ONE» 5(5): €10648. doi:10.1371 /journal.pone.0010648.
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campione neandertaliano di 38.000 anni fa della Croazia.” In questi lavori,
differenti equipe di ricerca hanno utilizzato delle tecniche di sequenziamento
ultramassivo, dei procedimenti innovativi per la ricerca del DNA antico.

Il campione ¢ stato selezionato tra gli altri disponibili, perché presentava
il pit basso tasso di contaminazione (tra I'l e il 6%): questo problema puo
infatti falsificare le analisi dato Homo sapiens e neanderthalensis sono molto
vicini in linea evolutiva e c’¢ da aspettarsi pochissime differenze in tutto il
genoma. Sono state ottenute un numero elevatissimo di sequenze che han-
no richiesto molto tempo per essere riconosciute e confrontate. Il risultato
¢ stato il recupero dello 0,04% di tutto il genoma del neandertaliano, per
un totale di circa un milione di paia di basi di questo antico individuo
(quasi 254.000 sequenze).** Assumendo che le linee evolutive che hanno
portato ad Homo sapiens e allo scimpanzé si separarono 6-7 milioni di
anni fa, il tempo di divergenza tra neandertaliani e sapzens risalirebbe ad un
intervallo compreso tra i 465.000 e 1 569.000 anni fa. Tale valore confer-
merebbe sostanzialmente le stime ottenute con le regioni ipervariabili del
mitocondrio. Gli autori inoltre, indicano una compatibilita con un livello
limitato di flusso genico tra le due forme umane. Questi risultati pero, una
volta sottoposti a delle verifiche, hanno mostrato come il lavoro potrebbe
contenere una forte percentuale (circa 78%) di sequenze contaminanti.”

Successivamente, la messa a punto di nuove tecniche di analisi (Prazzer Ex-
tention Caputre o PEC) ha consentito 1l sequenziamento di 7 mitocondti com-
pleti (oltre 16.000 nucleotidi per ogni mitocondrio) da altrettant reperti.*

I risultati indicano chiaramente che la variabilita di questo genoma cade
al di fuori di quella rappresentata dalle sequenze moderne conosciute: an-
che con questi studi ¢ stato calcolato il tempo di divergenza tra i nean-
dertaliani e le popolazioni attuali che si ¢ rivelato essere tra i 520.000 ed
gli 800.000, stima coerente con i precedenti studi basati solamente sulla
regione ipervariabile.”’

L’analisi del genoma nucleare neandertaliano ha riguardato anche la
ricerca mirata di particolari geni di interesse funzionale che hanno subito
cambiamenti adattativi lungo la linea evolutiva umana. Ne sono esempi,

2 GREEN ET AL., 2006; NOONAN ET AL., 2006.

2 GREEN ET AL., 2006.

»  WaLL JD., K SK. (2007), Inconsistencies in Neanderthal genomic DINA sequences. PLoS
Biol. 3:1862-1866.

% BRIGGS ET AL., 2009.

7" GREEN RE. ET AL. (2008), A complete Neanderthal mithocondrial genome sequence determined
by high-troughput sequencing . «Cell» 243(3) : 416-26.
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Ianalisi di alcuni frammenti del gene della melanocortina 1 (MC1R),* del
gene FOXP2, legato alla capacita di esprimere un linguaggio articolato,”
dei gruppi sanguigni ABO,” del gene TAS2R38 relativo alla capacita di
percepire il gusto amaro® e il gene MCPH1.%

IMCIR ¢ uno dei geni coinvolti nell’espressione della melanina; la sua
variabilita coinvolge una variazione nel colore della pelle e dei capelli. In
particolare, la bassa attivita di questo gene produce poca pigmentazione.
E stato sequenziato un frammento di 128 paia di basi di questo gene in
due differenti individui neandertaliani provenienti dalla Spagna (El Sidron)
e dall'Ttalia (Monti Lessini).” I risultato ha portato all’individuazione di
una mutazione A>G (transizione), mutazione totalmente sconosciuta
nell'vomo moderno e non riconducibile ai danni post-mortens che il DNA
subisce durante la sua degradazione; per questi motivi la sequenza puo
essere considerata appartenente ai neandertaliani. I’effetto fenotipico di
questo cambiamento comporta una bassa attivita del gene determinando
una pigmentazione chiara per la pelle e rossiccia per i capelli. Un fatto
da sottolineare ¢ come tali varianti fenotipiche siano presenti anche nelle
popolazioni attuali, ma le mutazioni che le determinano sono diverse da
quelle riscontrate nei neandertaliani: una evidente prova di convergenza
evolutiva determinata da simili condizioni ambientali.”*

I1 FOXP2 ¢ uno dei geni coinvolti nella capacita di produrre linguag-
gio articolato; la sua inattivazione provoca deficit nei movimenti facciali
e nella capacita espressiva. Due particolari varianti sono state fissate nella
linea evolutiva che porta all'uvomo in seguito alla separazione dalla linea
dello scimpanzé, causando due cambiamenti aminoacidici probabilmente
collegati con 'emersione del linguaggio complesso; ¢ quindi interessante
cercare di capire quale tipo di polimorfismo sia associato ai neandertaliani
dato che dai resti fossili e dalle attestazioni culturali ¢ difficile capire se 1
nostri antenati fossero dotati di un linguaggio articolato.

Lo studio condotto da Krause e colleghi® ha portato al sequenziamento
di alcune regioni del gene FOXP2 da due campioni neandertaliani prove-

LaALugza-Fox ET AL., 2007.
2 KROUSE ET AL., 2007b.

% LALUEZA-FOX ET AL., 2008.
3 LaLugza-Fox ET AL., 2009.
32 LARI ET AL., 2010.
LaArLueza-Fox ET AL., 2007.
LaALugza-Fox ET AL., 2007.
% KRAUSE ET AL., 2007b.
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nienti dal sito di El Sidron in Spagna, scavati in condizioni sterili per pre-
venire le contaminazioni, che si sono rivelate identiche a quelle dell’'uomo
moderno. Ovviamente ¢ prematuro pensare ad una abilita di linguaggio del
neandertaliano o addirittura del progenitore delle due forme, pari a quella
attuale considerando solo il risultato genetico, anche in considerazione del
fatto che tale gene non ¢ 'unico implicato nell’abilita di linguaggio.

E del 2008 un lavoro che ha caratterizzato il sistema ABO dei gruppi
sanguigni in due individui neandertaliani.’® I.’analisi paleogenetica ha pet-
messo di testare direttamente la presenza degli alleli ABO nei due reperti
recuperati a Bl Sidron utilizzati anche per 'analisi sul FOXP2. In entrambi
1 campioni sono state trovate due delezioni diagnostiche correlate con il
gruppo 0 (aplotipo O01), tuttavia non ¢ stato possibile stabilire con cer-
tezza se essi fossero omozigoti o eterozigoti per questo allele. I risultati
ottenuti nella ricerca suggeriscono la presenza dell’allele O01 nell’antena-
to comune dei neandertaliani e dell'uomo moderno. Una possibilita alter-
nativa potrebbe essere quella del flusso genico tra le due forme.

L’espressione del TAS2R38 media la capacita di percepire il gusto ama-
ro. F noto che la maggior parte delle sostanze tossiche vegetali produco-
no gusti amari determinabili da questo gene: nel periodo dei cacciatori-
raccoglitori, la buona funzionalita di questo senso potrebbe essere stata
importante per la corretta dieta dei nostri antenati. In un recente studio’
¢ stata amplificata una regione del gene TAS2R38 nel neandertaliano El
Sidron 1253 da dove erano gia state ottenute in passato il mitocondrio
completo™ ed i geni FOXP2* ed ABO* mostrando una bassa percentuale
di contaminazione.

I risultati ottenuti hanno mostrato eterozigosi che questo individuo
neandertaliano era capace di percepire 'amaro, anche se, probabilmente,
meno bene degli individui omozigoti.

Il fatto che Homo sapiens e questo campione neandertaliano possano
condividere questo allele, non deve far pensare a un possibile flusso geni-
co, dato che comunque parliamo sempre di un unico individuo analizzato,
ma bensi alla presenza di questa capacita sensoriale anche negli antenati
alle due specie.

% LaLugza-Fox ET AL., 2008.
LALuEzA-Fox ET AL., 2009
BriGas ET 4L, 2009.

% KRAUSE ET AL., 2007b.
LALUEZA-FOX ET A4L., 2008.
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I’MCPHI1 ¢ un gene che coinvolto nello sviluppo cerebrale umano; un
particolare punto lungo la sequenza di questo gene puo presentare due mu-
tazioni diverse ed attualmente, la frequenza di una di queste varianti (chiama-
to aplogruppo D) ¢ molto alta in eurasia, mentre bassa nel resto del mondo.
Dato che questa variante sembra sia comparsa in sapiens proprio nel periodo
in cui ci furono 1 primi “contatti” con i neandertaliani, alcuni scienziati ave-
vano ipotizzato questa mutazione fosse stata trasmessa dai neandertaliani
agli uomini anatomicamente moderni. Uno studio recente*' ha messo in evi-
denza come un neadertaliano proveniente dai Monti Lessini non presenti la
variante D per cui, almeno per questo caso, sembra da escludere la trasmis-
sione dell’aplogruppo D dai neandertaliani ai sapiens.

Come abbiamo accennato all’inizio, gli studi genetici hanno permesso
di scoprire altre forme umane che vivevano in Asia (Grotta di Deniso-
va, Siberia) intorno ai 50.000 anni fa.** Questo ¢ stato possibile perché
il loro DNA mitocondriale non puo essere ricondotto ne alla variabilita
del’'uvomo moderno ne a quella neandertaliana fino ad oggi trovata. Non
si conosce inoltre, il loro areale di distribuzione ne abbiamo a disposizione
reperti fossili che ci indicano come erano questi nostri antenati, ma i dati
molecolari sono sufficienti per dire che i ricercatori si sono trovati di fron-
te a forme del genere Homo non conosciute geneticamente prima d’ora.

11 risultato piu interessante di questo studio ¢ stato quello che alcune
regioni del genoma nucleare di questi “denisoviani” ¢ riscontrabile attual-
mente solo in alcuni individui che vivono nella Nuova Guinea ed in alcune
isole del Pacifico indicando un chiaro esempio di mescolamento genetico,
ma al momento non ¢ chiaro quando, dove e in che misura la commistione
sarebbe avvenuta.

Sempre nel 2010, il gruppo diretto da Svante Padbo, del Max-Planck 1n-
stitute for Evolutionary Anthropolegy di Lipsia, ha nuovamente dato un grosso
contributo alla conoscenza della genetica neandertaliana, pubblicando le
sequenze di oltre 4 miliardi di nucleotidi estratti da alcuni reperti Neander-
tal: circa il 60% dellintero genoma.* Il DNA ¢ stato quindi confrontato
con quello di cinque individui attuali provenienti dai diversi continenti.

Tutti questi dati sono stati ottenuti con una tecnica molto avanzata
di sequenziamento che permette di escludere le contaminazioni moderne

% Lo studio di LArI ET AL., 2010.

* ReIcH ET AL. 2010.

“  GREEN RE. ET AL. (2010), A draft sequence of the Neandertal genome. «Science» 328:710-
722.
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(almeno fino a prova contraria) e di recuperare anche frammenti molto
piccoli di DNA.

Un primo risultato della ricerca evidenzia che alcune regioni del no-
stro genoma sono esclusive di Homo sapiens: non essendo condivisi con
1 neandertaliani (almeno con quelli analizzati in questo studio) possiamo
dedurre che sono stati interessati dall’azione della selezione naturale dopo
la separazione evolutiva avvenuta tra noi e loro. Si tratta di geni coinvolti
nel metabolismo e nello sviluppo cognitivo e scheletrico. Quest™ultimo
dato ha un riscontro diretto nei reperti fossili: se confrontiamo le nostre
peculiarita con quelle dei parenti arcaici, osserviamo che la morfologia
scheletrica sopra tutto a livello del cranio, ¢ molto cambiata.

Le sequenze provenienti dai campioni umani contemporanei, come
C’era da aspettarsi, mostrano una maggiore affinita fra di loro rispetto al
confronto di ogni singolo campione con le sequenze neandertaliane. Gli
autori inoltre fanno risalire ad un periodo compreso tra 1270.000 e 440.000
anni fa il momento di separazione delle linee evolutive che hanno portato
agli individui moderni da un lato e ai Neandertal dall’altro.

Laltra grossa informazione che proviene dai dati di questo nuovo studio ¢
che il genoma delle popolazioni europee e asiatiche sarebbe formato per una
percentuale compresa tra 1 e 4% da geni neandertaliani, mentre le popolazioni
africane ne sarebbero prive. Ci sarebbero evidenze quindi, di incroci genetici
tra le prime popolazioni di Homo sapiens uscite dall’Africa e 1 neandertaliani. Gli
autori individuano la zona del Medio Oriente come I'area dove sarebbero av-
venuti gli incroci perché sappiamo che in quel periodo (tra i 100.000 ed i 50.000
anni fa) vi dimoravano alcune popolazioni neandertaliane. Alcune ondate mi-
gratorie di sapiens quindi, avrebbero assimilato porzioni di DNA neandertaliano
nel corso della diffusione fuori dal continente africano. Questo apporto gene-
tico st sarebbe fissato nelle sequenze moderne fino ad artivare ai giorni d’oggi.
Dai dati che abbiamo non ci sarebbe traccia di nostri geni “peculiari” nel DNA
neandertaliano, sia in quello mitocondriale che in quello nucleare. Un riscontro
del genere sarebbe comunque di difficile certificazione in quanto potremmo
esserci imbattuti in una contaminazione piuttosto che aver trovato un risultato
certo.

Considerazioni finali
Abbiamo visto come grazie ad innovative tecniche di indagine, il genoma
dei nostri parenti arcaici sia costantemente sotto analisi. Per quanto riguar-
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da il mitocondrio, ¢ stata appurata la netta diversita tra i due patrimoni*
e di come non vi sia traccia delle caratteristiche neandertaliane negli uma-
ni moderni. In linea di principio pero, la deriva genetica potrebbe aver
eliminato le linee arcaiche dal nostro poo/, anche se qualche fenomeno di
incrocio si fosse verificato.

Il recente sequenziamento del 60% di DNA nucleare ha dimostrato
come invece, tale incrocio ci sarebbe effettivamente stato e faccia parte del
patrimonio genetico degli individui extrafricani per una percentuale che va
dall’l al 4% .*

Sono stati pubblicati numerosi lavori statistici per cercare di quantifi-
care Peffettivo contributo dei neandertaliani alle caratteristiche genetiche
di Homo sapiens; tra i piu recenti Currat ed Excoffier*® hanno osservato
come le percentuali di incrocio derivanti dai dati di Green (2010) siano
compatibili con pochi episodi di mescolamento dovuti probabilmente ad
una tendenza dei nostri antenati ad evitare accoppiamenti interspecifici o
ad una bassa fitness degli ibridi (alta mortalita) o ad una bassa percentuale di
prole fertile. Questi risultati suggeriscono la presenza di “barriere” molto
efficaci tra 1 gruppi appartenenti ai due tipi umani, inoltre sono compatibili
con popolazioni poco numerose e con il fatto che 'mtDNA neandertalia-
no non si trova negli individui attuali. Il modello statistico di Currat ed Ex-
coffier suggerisce che bassi livelli di introgressione possano essere derivati
anche da eventi avvenuti oltre il Medio Oriente, dopo la separazione tra
popolazioni moderne europee ed asiatiche. Questa ipotesi potrebbe essere
materia di approfondimenti futuri.

Altro argomento su cui lavorare sarebbe quello di aumentare la co-
noscenza della variabilita africana attuale poiché in un recente articolo”
viene giustamente evidenziato che durante le prime fasi di diffusione di
Homo sapiens fuori dall’Africa ci sono stati casi di contrazioni delle popo-
lazioni stesse che sono “rientrate” nel continente africano. Cio potrebbe
aver portato alcuni geni arcaici di origine neandertaliana in Africa. Gli
stessi autofri inoltre, fanno notare come tra le rotte di diffusione dell’uomo
moderno in Asia ci siano quelle che seguono le coste della penisola arabica

# BRIGGS ET AL., 2009.

* GREEN ET AL 2010.

% CurrAT M., EXCOFFIER L. (2011), Strong reproductive isolation between humans and Neanderthals in-
ferred from observed patterns of introgression. Proc Natl Acad Sci USA, Sep. 13, 108 (37): 15129-15134.
*7 HopGsoN JA. ET AL.(2011), Neandertal Genome: The Ins and Outs of African Genetic Diversity. «Sci-
ence», 10.1016/j.cub.2010.05.018.
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dove non erano presenti neandertaliani. Questo potrebbe significare che i
casi di incrocio si siano verificati anche oltre il Medio Oriente oppure che
individui africani abbiano intrapreso la strada costiera arabica verso I’Asia
successivamente all’incrocio con i neandertaliani.

Come spesso succede (specialmente in materia di evoluzione umana),
pit aumentano i dati e pitt complessa diviene la situazione. Questo non si-
gnifica che aumenti la difficolta di fare luce sul nostro passato: ogni nuovo
lavoro aggiunge un tassello al complicato puzzle della nostra storia evolu-
tiva e serve da stimolo per studi futuri.

Abbiamo visto che il DNA antico ¢ utile anche per determinare le ca-
ratteristiche fisiche dei neandertaliani. Ad oggi possediamo informazio-
ni limitate su pochi frammenti di geni.* Le tecniche di sequenziamento
ultramassivo stanno apportando numerosi dati sotto forma di sequenze
geniche che devono ancora essere studiate dal punto di vista funzionale.
Tutto cio fa pensare che presto ci saranno nuovi sviluppi anche da que-
sto punto di vista. Non dobbiamo dimenticare pero, che quando si parla
di caratteristiche genetiche neandertaliane (e specialmente quelle collegate
con le caratteristiche fisiche), dato il basso numero di reperti analizzati, ci
si deve riferire alle specificita degli individui analizzati e non sempre tali
caratteristiche possono essere attribuite a tutti i Neandertal.
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