L'antica variabilita genetica dell’orso bruno in Italia:
primi dati paleogenomici sulle dinamiche di popolazione
dopo I'Ultimo Massimo Glaciale.
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INTRODUZIONE MATERIALI E METODI

Sequenziamento shotgun NGS di librerie genomiche ottenute

Distribuzione ol Ipotesi di o Distribuzione dal DNA estratto dai resti di 4 orsi bruni (Ursus arctos) antichi
| pre.-LGM de! - rlco'fOnI'ZZ?ZI(.)f'Ilsz) al | .att.uale dei 1@ della penisola italiana. Ricostruita la sequenza mitocondriale, €
cladi mitocondriali Tl igizkelielL cladi mitocondriali stata poi analizzata nel contesto della variabilita europea

antica e moderna. Lantichita del dato e stata autenticata
tramite | pattern di degradazione.
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# Sito ID campione Datazione (y cal BP)
1 Abisso Oriano Coltelli OC1 7°445-7'310 V)
— . — — — 2 Buco del Frate BDF3839 43’'080-42’415*©®)
Analisi di pochi campioni provenienti Analisi di aDNA“45 e nDNA moderno® ) ) £(9)
dai rifugi glaciali, di cui solo 2 italiani(™4 suggeriscono dinamiche piu complesse 3 Riparo Dalmeri LLZLEL ) 137343-12'3>8
C38242 13’343-12'958*0)

*Datazione relativa a campioni dello stesso contesto archeologico

SCOPO DEL LAVORO

Investigare 'antica variabilita mitocondriale Italiana e le storie
demografiche delle popolazioni ursine d’Europa

RISULTATI

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

Research project implemented under the National Recovery and Resilience Plan (NRRP), Project title «National Biodiversity Future Center — NBFCy». CUP J333c22001190001
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allineamento di 72 mitogenomi (antichi e moderni) lungo 15903bp.
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