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lsLes poblacions europees han estat 
formades per un seguit de com-
plexos fenòmens biològics, dels 
quals l’expansió del neolític és sens 
dubte un dels més importants. El 
neolític, és a dir, el desenvolupa-
ment de l’agricultura i de la rama-
deria, s’inicia fa uns 10.000 anys 
a l’Orient Mitjà (Whittle, 1996). 
Posteriorment, les poblacions que 
practiquen aquesta nova economia 
que els permet augmentar demo-
gràficament, s’expandeixen cap a 
Europa i reemplacen les poblacions 
de caçadors recol·lectors locals o s’hi 
barregen (Ammerman and Cavalli-
Sforza, 1994). La naturalesa exacta 
d’aquest procés migratori és objecte 
de debat entre els especialistes, que es 
divideixen en dues visions extremes 
(Cavalli-Sforza et al., 1994).

D’una banda, hi ha qui creu que es 
va tractar bàsicament d’un procés 

cultural, i que per tant, el que es va 
difondre van ser les tècniques agrí-
coles i ramaderes (aquest model es 
coneix com a cultural diffusion model 
o «model de difusió cultural»). De 
l’altra, alguns investigadors defensen 
que l’arribada del neolític a Europa 
va anar acompanyada d’immigrants 
provinents de la zona del Pròxim 
Orient que es van anar imposant a 
les poblacions locals (aquest model 
es coneix com a demic diffusion mo-
del o «model de difusió dèmica»). 
Un model migratori com aquest 
significaria que hi hauria un rastre 
genètic en forma de gradient est-
oest que encara podria ser detectat 
a Europa. Les poblacions situades 
més a prop del focus de neolititza-
ció (les del sud-est d’Europa) serien 
genèticament més semblants a les 
del Pròxim Orient; a mesura que 
ens allunyéssim d’aquest focus, cap 
a l’oest o cap al nord d’Europa, les 



La
ur

o 
30

6

Tr
eb

al
ls

poblacions serien més diferents per-
què tindrien un component genètic 
del Pròxim Orient progressivament 
menor (Chiki et al., 1998; Chiki et 
al., 2002; Barbujani and Chiki, 2006; 
Barbujani and Goldstein, 2004).

Hi ha hagut, però, molts movi-
ments migratoris posteriors –tot i 
que d’una entitat demogràfica molt 
menor– que s’han anat sobreposant 
a aquest substrat poblacional, i això 
fa que, per tot plegat, sigui difícil de 
reconstruir processos del passat es-
tudiant genèticament les poblacions 
actuals. A més a més, alguns autors 
han suggerit que va ser el poblament 
paleolític, i no el neolític, el que va 
contribuir essencialment a modelar 
el paisatge genètic de l’Europa actual 
(Torroni et al., 1998; Richards, 2003).

Des de fa uns anys, les tècniques de 
biologia molecular permeten recupe-
rar ADN (la molècula química que 
conté la informació genètica de tots 
els éssers vius) directament de restes 
del passat de fins a unes desenes –en 
alguns casos excepcionals, uns cente-
nars– de milers d’anys d’antiguitat. 
Normalment s’estudia l’ADN mito-
condrial (que es troba a l’interior dels 
mitocondris, petits orgànuls encar-
regats de proporcionar energia a la 
cèl·lula), perquè per la seva abundàn-
cia cel·lular és més fàcil de recuperar 
que no l’ADN del nucli cel·lular, que 
conforma el nostre genoma. L’ADN 
mitocondrial es transmet només per 
línia materna perquè els mitocondris 
de l’espermatozou no penetren dins 
l’òvul en el moment de la fecundació. 
Això fa que proporcioni una visió 
esbiaixada de la composició genètica 
d’una població, però té l’avantatge de 
permetre interpretacions evolutives 
i migratòries relativament directes, 
perquè la transmissió genètica no 
es complica amb els processos de 
recombinació que tenen lloc en el 

genoma a cada generació. Per altra 
banda, l’ADN mitocondrial acumula 
mutacions al llarg del temps, la qual 
cosa fa que es vagi diversificant en 
llinatges cada cop més ramificats a 
mesura que les poblacions humanes 
s’expandeixen fora d’Àfrica, ara fa 

menys de cent mil anys. Com que 
aparentment actua com un marca-
dor genètic selectivament neutre, 
la quantitat de divergència genètica 
acumulada entre dos llinatges mi-
tocondrials és una funció del temps 
que fa que aquests s’han separat 

L'autor al laboratori de l'Institut de Biologia Evolutiva, CSIC-UPF. (Fotografia: IBE, 2006)

Obtenció de l'ADN mitocondrial per a l'estudi genètic a partir de restes òssies neolítiques 

del Camí de Can Grau, datades fa uns 5.500 anys i conservades al Museu de Granollers. 

(Fotografia: IBE, 2006)
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evolutivament. Alguns dels llinatges 
mitocondrials mostren una certa es-
tructuració geogràfica; n’hi ha alguns 
que són propis de poblacions euro-
pees, asiàtiques o africanes, i dintre 
de cada àrea continental, les diferents 
migracions han produït alguns pa-
trons geogràfics encara discernibles. 
Per exemple, els llinatges anomenats 
U6 són típics de poblacions nord-
africanes, i els llinatges T1 i J tenen 
una estructura recent a Europa, cosa 
que denota que probablement hi van 
entrar durant el neolític, provinents 
del Pròxim Orient, on encara avui 
són abundants.

 A priori, doncs, l’aplicació de les tèc-
niques moleculars a restes antigues 
–tècniques conegudes com a paleo-
genètica– seria molt interessant per 
a resoldre el debat sobre el neolític 
a Europa. Hi ha, però, el problema 
tècnic de la contaminació; és a dir, les 
restes excavades sovint han estat més 
o menys contaminades amb l’ADN 
modern dels excavadors i altres in-
vestigadors, i aquest material genètic 
pot ser indistingible de l’ADN neo-
lític, perquè només han passat uns 

Camí de Can Grau, datades fa uns 
5.500 anys i conservades al Museu 
de Granollers, i que semblava que 
presentaven un estat de conserva-
ció magnífic. Disposàvem, a més a 
més, de la informació genètica dels 
arqueòlegs que les havien excavat 
(en Miquel Martí i la Roser Pou) i de 
l’antropòloga que les havia estudiat 
(Elisenda Vives), així com de les per-
sones que durien a terme la feina del 
laboratori (Maria Lourdes Sampietro, 
David Caramelli i jo mateix). Per una 
estranya casualitat, els llinatges de 
les sis persones implicades directa-
ment en l’estudi de les restes tenien 
seqüències d’ADN mitocondrial di-
ferents (taula 1). D’aquesta manera, 
va ser possible detectar l’ADN con-
taminant, ja que les restes no havien 
estat manipulades amb posterioritat 
a la troballa del jaciment l’any 1994 
(Sampietro et al., 2006). Val a dir que 
al voltant d’un 17% de les prop de 
540 seqüències d’ADN que vàrem 
generar corresponien a les dels in-
vestigadors, especialment als que 
havien extret i netejat les restes amb 
aigua. Encara que sigui difícil de 
creure, el fet de tocar amb les mans 

pocs milers d’anys des que aquests 
primers agricultors eren vius.

Recentment, es va estudiar una po-
blació neolítica d’Europa Central 
(Haak et al., 2005) i es va descobrir 
que, almenys en aquells jaciments, 
una proporció significativa de se-
qüències d’ADN mitocondrial eren 
força diferents de les que hi havia en 
les poblacions actuals (pertanyien a 
un rar llinatge mitocondrial anome-
nat N1a, que avui gairebé només es 
troba al Pròxim Orient). Els autors 
van interpretar-ho en el sentit que 
els gens d’aquests immigrants neo-
lítics havien acabat desapareixent i 
que això volia dir que probablement 
no havien tingut un gran impacte 
demogràfic. És a dir, que el neolític 
passava a ser un moviment d’idees 
més que de gens i de persones. 

Com que no hi havia cap dada 
genètica de la península Ibèrica –i 
en realitat, de tot l’arc mediterrani– 
vàrem creure que calia estudiar restes 
neolítiques d’aquí per poder veure si 
obteníem resultats semblants. Vàrem 
mostrejar les restes neolítiques del 

TAULA 1.  SEqüÈNCIES DE L’ADN MITOCONDRIAL DELS INVESTIGADORS IMPLICATS EN L’ESTUDI
S’indiquen les posicions amb els canvis de nucleòtid respecte de l’ADN de referència, així com els llinatges als quals 
pertany cada una de les seqüències (la nomenclatura dels llinatges va de la A fins a la Z) i la freqüència de cada una 
d’aquestes seqüències en la població ibèrica actual.

Investigador Tasca en l’estudi Haplotip en la regió Llinatge de  Freqüència de
  hipervariable de l’ADN  l’ADN  la seqüència en la
  mitocondrial mitocondrial  població ibèrica

Roser Pou Excavació 16069 T, 16126 C, 16278 T,  J*   0,0%
 Rentat de les restes 16366 T
Miquel Martí Excavació 16129 A  H*  2,82%
 Rentat de les restes
Elisenda Vives Estudi antropològic 16298 C  V*  3,13%
Maria Lourdes Sampietro Anàlisi en el laboratori 16069 T, 16126 C, 16185 T,  J*  0,0%
  16189 C
Carles Lalueza-Fox Anàlisi en el laboratori 16126 C, 16294 T, 16296 T  T2  1,04%
  16304 C
David Caramelli Anàlisi en el laboratori 16193 T, 16278 T  J2  0,0%
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nues les restes òssies fa que part de 
l’ADN d’una persona pugui passar 
a la mostra esquelètica. És la prime-
ra vegada que s’ha pogut resseguir 
l’origen dels contaminants fins a la 
seva font primària i d’aquesta mane-
ra s’han pogut eliminar dels resultats.

Després de mesos de treball en el 
laboratori de paleogenètica, que està 
situat en el grup de biologia evoluti-
va del genetista Jaume Bertranpetit 
(Universitat Pompeu Fabra), al Parc 
de Recerca Biomèdica de Catalunya, 
vàrem poder recuperar les seqüèn-
cies d’ADN mitocondrial d’onze 
individus (Sampietro et al., 2007). 
Com que ja hem dit que l’ADN mi-
tocondrial es transmet només per 
línia materna, no hem pogut fer re-
construccions de parentiu entre els 
individus de la necròpolis (més enllà 
de constatar que, almenys en un cas, 
els dos individus que compartien una 
tomba tenien seqüències diferents, i 
per tant, no podien ser germans ni 
una mare i el seu fill). Els resultats els 

TAULA 2. SEqüÈNCIES DE LA REGIó HIPERVARIABLE DE L’ADN MITOCONDRIAL D’ONZE INDIVIDUS DEL 
JACIMENT DE CAN GRAU, on s’indiquen les substitucions observades respecte de la seqüència humana de referèn-
cia (CRS) i els llinatges mitocondrials als quals pertanyen.

Especimen Substitucions de la regió hipervariable de l’ADN mitocondrial Llinatge

Neolític 1        CRS     H

Neolític 5      (129A) 223T 264T 270T 311C 319A 362C   I1

Neolític        6 CRS     H

Neolític        8 069T 126C     J1c

Neolític 10       223T, 292T, 295T, 304C    W1

Neolític 11        288C 362C     H

Neolític 12        CRS     H

Neolític 14        069T 126C     J1c

Neolític 21       126C, 140C, 294T, 296T, 311C    T2

Neolític 22       126C, 140C, 189C, 294, 296T, 311C   T2

Neolític 23        134T     U4

hem interpretat a nivell poblacional, 
assumint que les restes esquelètiques 
enterrades representen parcialment 
una població biològica més o menys 
contemporània (taula 2).

Les dades genètiques ens mostren 
diverses coses. En primer lloc, les 
seqüències trobades són gairebé totes 
presents en les bases de dades genèti-
ques actuals, la qual cosa implica una 
notable continuïtat genètica, almenys 
des del neolític, a casa nostra. Un dels 
individus de Can Grau, per exemple, 
presenta una rara seqüència del lli-
natge I1 que només ha estat descrita 
en quatre individus vius d’una base 
de dades d’europeus actuals de més 
de 10.500, i tots quatre són espanyols. 
Fins i tot tenint en compte el baix 
efectiu mostral aconseguit, la com-
posició dels llinatges mitocondrials 
de Can Grau encaixa perfectament 
amb la composició genètica d’un 
ventall ampli de mostres ibèriques 
actuals (figura 1). Això sembla in-
dicar que aquests agricultors tenien 

prou efectius demogràfics com per 
deixar nombrosos descendents, els 
llinatges dels quals han arribat fins a 
l’actualitat i han conformat, almenys 
en part, les poblacions actuals. En se-
gon lloc, si analitzem conjuntament 
les poblacions actuals del Pròxim 
Orient i de l’arc mediterrani, es pot 
detectar una variació gradual compa-
tible amb el model de difusió dèmica 
que va d’est a oest (figura 1). Cal 
destacar també l’absència de llinat-
ges U6 procedents del nord d’Àfrica; 
tot i que no és descartable que no 
hagin estat detectats per qüestions 
mostrals, aquesta absència podria 
indicar que els neolítics van arribar a 
casa nostra seguint la vora nord de la 
Mediterrània, i no creuant l’estret de 
Gibraltar, com alguns investigadors 
han proposat. 

Tot això és un resultat força diferent 
del que varen trobar els altres inves-
tigadors a Europa Central (Haak et 
al., 2005) i, per tant, implica la co-
existència dels dos models neolítics: 
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cultural a Europa Central, i un 
model migratori a la Mediterrània. 
Això podria estar relacionat també 
amb l’existència de dues tradicions 
ceràmiques diferents al nord i al 
sud d’Europa. La ruta que segueix 
el curs del riu Danubi serveix per 
estendre l’anomenada ceràmica li-
neal (també coneguda com a LBK). 
En canvi, al llarg del Mediterrani 
s’estén l’anomenada ceràmica car-
dial, que no sembla el producte de 
cap desenvolupament cultural local. 
Les diferències ecològiques entre el 
sud i el nord d’Europa haurien per-
mès també diferents impactes de-
mogràfics de les poblacions nouvin-
gudes, perquè probablement l’àrea 
mediterrània permetia sustentar 
poblacions caçadores recol·lectores 
més escasses i disperses que l’àrea 
atlàntica (Zvelebil, 2004).

Òbviament, el desconeixement de 
la composició genètica de les pobla-
cions locals anteriors a l’arribada del 
neolític (més escasses i més antigues, 
i per tant, més difícils d’estudiar 
genèticament) fa que encara no pu-
guem conèixer tota la història, però 
almenys l’anàlisi de les restes del 
Camí de Can Grau constitueix un 
primer pas. Ara per ara, és el segon 
jaciment neolític europeu estudiat 
genèticament i l’únic de casa nostra. 
Sens dubte, l’anàlisi de més troballes 
d’altres punts d’Europa en el futur 
permetrà confirmar o desmentir 
la hipòtesi del model dual per a 
l’expansió europea del neolític que 
hem plantejat aquí.
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Figura 1. Anàlisi de correspondència feta a partir de les freqüències dels llinatges 

mitocondrials de poblacions de l’Orient Mitjà, de la península Ibèrica, del sud-est d’Europa 

i dels neolítics de Can Grau. Es pot comprovar que existeix un gradient genètic d’est a oest 

a Europa i que els neolítics catalans s’agrupen amb les poblacions ibèriques actuals.
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