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INTRODUCCION

La especie Camelus se divide actualmente en Camelus bactrianus L. (dos jorobas, originario de Asia
central) y Camelus dromedarius L. (una joroba, originario de la Peninsula Arabiga). Se estima que la
domesticacion del camello se llevo a cabo al final del Il milenio a.C. y que la dispersion hacia occidente
se asocia a los movimientos de la civilizacién romana desde su presencia en el proximo oriente. El
cruce entre dromedario y bactriano es una practica comun que genera animales de gran porte y
resistencia, y que ya empleaban los romanos para desplazamientos de larga distancia. En lo que se
refiere al sur peninsular se han observado camélidos en yacimientos de época romana, aunque la
mayoria de los hallazgos se concentran en época medieval cuando, bajo control arabe, la presencia de
esta especie era mas abundante. El presente trabajo tiene como objetivo estudiar el ADN antiguo
(aDNA) de restos de camélidos de distintos yacimientos de épocas romana y medieval con el fin de
detectar posible presencia de hibridacion.

MATERIAL Y METODOS

En el presente estudio se analizaron 10 restos 6seos de camélidos de 9 yacimientos distintos (4 de
época romana, 5 de época medieval y 1 de época bizantina), pertenecientes al sur de la peninsula
ibérica (Acinipo, Maraute, Palmela, Cercadilla, Plaza Pineda, Jardines de la Agricultura, Joaquin Sama
Naharro, PP O-7) y uno al norte de Africa (Ceuta). El preprocesado y la extraccién de aDNA se realiz6
en el Laboratorio de ADN Antiguo y Paleo ADN del grupo de investigacion MERAGEM (PAI-158), en
colaboracion con el grupo INREPA (HUM-262). Se generaron librerias de enriquecimiento de ADN
(NEBNextUltra Il FS DNA Library Prep Kit) y se realizé una secuenciacién completa en el equipo
lllumina NovaSeq 6000. Las secuencias brutas se alinearon con el genoma de referencia del
dromedario (GCF_000803125.2) y bactriano (GCA_000767855.1) usando el programa bwa. Con el fin
de hacer un estudio comparativo, se utilizaron secuencias de 3 dromedarios y 3 bactrianos modernos.
Finalmente se analizé el nivel de mezcla de todas las muestras con el paquete de R, LEA.

RESULTADOS Y DISCUSION

La secuenciacion masiva generé una media de 77 millones de lecturas brutas por cada muestra
analizada con un elevado nivel de calidad (Phred Score > 30). Del total de secuencias provenientes de
los restos 6seos, unicamente un 20,90% de media se alinearon al genoma del Dromedario y un 19,55%
de media se alinearon al genoma de Bactriano. Esto es asi debido a que durante la extraccion de aDNA,
ademas del ADN del resto dseo se aisla el de los distintos microorganismos que han intervenido en el
proceso de descomposicién y degradacién del hueso. El alineamiento con los dos genomas evidencié
diferencias. La mayor parte de los restos se alinearon mayoritariamente al genoma de dromedario,
salvo en el caso de los yacimientos de Cercadilla y plaza Pineda, datados entre los siglos I-Il a.C. que
se alinearon en mayor porcentaje al genoma de Bactriano. El analisis de la estructura de la poblacion
(K=4) mostré un grado de mezcla entre dromedario y bactriano en 5 de los restos estudiados, mientras
que el otro grupo de restos se estructuré en dos poblaciones independientes sin grado de mezcla. Esto
podria indicar que los animales de varios de los yacimientos se corresponden a hibridos mientras que
el resto podrian derivar de poblaciones puras.

CONCLUSION
Los resultados preliminares podrian confirmar que la practica del cruce de dromedario y bactriano ya
la habrian implementado los romanos en sus movimientos hasta la peninsula ibérica. Profundizar mas
en otras regiones del genoma permitiria detectar el origen genético de estos animales ayudando a un
entendimiento mayor de las rutas y movimientos realizados por las distintas civilizaciones que han
habitado la peninsula ibérica.
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