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Analisi di aDNA(4,5) e nDNA moderno(6)

suggeriscono dinamiche più complesse

No
Struttura

Analisi di pochi campioni provenienti 
dai rifugi glaciali, di cui solo 2 italiani(1,4)

MA

Sequenziamento shotgun NGS di librerie genomiche ottenute
dal DNA estratto dai resti di 4 orsi bruni (Ursus arctos) antichi
della penisola italiana. Ricostruita la sequenza mitocondriale, è
stata poi analizzata nel contesto della variabilità europea
antica e moderna. L’antichità del dato è stata autenticata
tramite i pattern di degradazione.

INTRODUZIONE MATERIALI E METODI

RISULTATI

___________________________________________________________________________
Neighbour-Joining Network (a sx) e Maximum Likelihood Tree (a dx) prodotti con un
allineamento di 72 mitogenomi (antichi e moderni) lungo 15903bp.

Presenza di struttura all’interno della popolazione italiana 
nel corso del tempo (FST= 0.859, p= 0.00098).

1. Aumentare il numero di campioni sequenziati
2. Aumentare il coverage tramite cattura mitocondriale
3. Deep sequencing dei campioni con un elevata concentrazione di DNA endogeno
3. Analizzare la sola Control Region (maggiormente rappresentata nelle

repositories)
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MA

SCOPO DEL LAVORO
Investigare l’antica variabilità mitocondriale Italiana e le storie 

demografiche delle popolazioni ursine d’Europa

ID           
campione

Nr seq
reads

%                   
endogenous

Mean mt 
coverage

≥ 1X ≥ 2X ≥ 3X Sex

OC1 23,43 x106 51,81 22,2X 97,0% 95,5% 94,1% F

BDF3839 42,31 x106 0,36 5,5X 93,4% 89,4% 81,8% M

C121-8237 21,13 x106 0,33 8,7X 94,6% 91,7% 88,4% F

C8242 25,96 x106 4,39 3,8X 86,9% 74,9% 61,0% F

# Sito ID campione Datazione (y cal BP)

1 Abisso Oriano Coltelli OC1 7’445-7’310 (7)

2 Buco del Frate BDF3839 43’080-42’415*(8)

3 Riparo Dalmeri
C121-8237 13’343-12’958*(9)

C8242 13’343-12’958*(9)

*Datazione relativa a campioni dello stesso contesto archeologico

Contatti: Arianna Codato, arianna.codato2@unibo.it; Elisabetta Cilli, elisabetta.cilli@unibo.it
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