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RESUMEN

La estimacién del sexo de restos humanos de procedencia arqueoldgica se ha venido realizando mediante el andlisis morfolégico de los
restos esqueléticos. Sin embargo este tipo de anélisis resulta inapropiado para el caso de individuos infantiles o en el caso de restos fragmen-
tados. En este trabajo proponemos un nuevo método alternativo de estimacion del sexo mediante la aplicacion de las técnicas moleculares al
ADN antiguo. Proponemos la amplificacién de un pequeno fragmento del gen de la amelogenina, presente tanto en el cromosoma X como en
el Y, el cual presenta dimorfismo de longitud: en el cromosoma X una banda de 106 pares de bases de longitud y en el cromosoma Y una
banda de 112 pares de bases de longitud. La aplicacion de esta metodologia a restos esqueléticos ha demostrado ser Util, permitiendo esti-
mar el sexo de forma reproducible en restos de hasta 5.000 afos de antigliedad.

SUMMARY

Estimation of sex in archaeological human remains has been traditionally carried out by means of morphological analysis of skeletal re-
mains. The application of this kind of analysis is limited in the case of infantiles and fragmentary remains. In this work, we propose an alterna-
tive molecular method for the estimation of sex, based on the analysis of ancient DNA. The amplification of a small fragment of the ameloge-
nine gen, present both in the X and Y chromosomes, that shows length dimorphism: its presence in the X chromosome renders an amplifica-
tion product of 106 base pairs lenght and the Y chromosome copy produces a band of 112 base pairs. The application of this methodology to
skeletal remains proved useful, allowing the sex estimation in samples as old as 5.000 years.

LABURPENA

Giza-aztarna arkeologikoen sexuaren estimazioa analisi morfologikoen bidez egin ohi izan da. Hala ere, analisi mota hau ez da egokiena
haurren aztarnak edo aztarna zatikatuen sexua estimatzeko. Lan honetan, eskeletuen sexua estimatzeko beste metodo bat proposatzen dugu,
zeinetan teknika molekularrak aintzinako ADNa analisatzeko erabiliko bait ditugu. Horretarako, X eta Y kromosometan luzeraren dimorfismoa
agertzen duen amelogenina genearen zati txiki bat anplificatuko dugu: X kromosoman 106 pare basetako luzera eta Y kromosoman 112 pare
basetakoa lortzen direlarik. Metodologia hau aztarna eskeletikoetan aplikatuz, 5.000 urtetako aztarnen sexua estimatzea ere posible dela fro-
gatu dugularik.

I. INTRODUCCION rios se desarrollan a partir de la pubertad, por lo que
la estimacion del sexo en individuos infantiles y juve-

La antropologia fisica, dispone de recursos anali- i o ' i X
niles es practicamente imposible; el mismo proble-

ticos para la estimacién del sexo en los restos es-
queléticos adultos, basados en el andlisis de caracte- ma surge cuando los restos estén fragmentados °
res morfolégicos, principalmente del craneo vy la pel- no se dispone de los huesos mas informativos.

vis (Acsapy & NEMESKERI, 1970: ST. HOYME & ISCAN, La posibilidad de recuperar material genético de

1989). La mayoria de los rasgos sexuales secunda- restos 6seos y dentarios arqueoldgicos (HAGELBERG
et al., 1989; Horal et al., 1989), abre la posibilidad de

estimar el sexo, incluso de individuos infantiles y ju-

T Urvereidad del Pais v | Euskal Herriko Unib veniles o de restos fragmentarios, empleando para
niversida el Pais Vasco uskal Herriko Unibertsitatea.

Facultad de Ciencias. Dpto. de Biologia Animal y Genética. Apdo. ello el ADN de los cromosomas X e Y (LAsseN et al.,

644. 48080 Bilbao. 1996; FAERMAN et al., 1995; STONE et al., 1996). En
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estos elementos éseos, en los que no es factible la
utilizacion de los métodos osteoldgicos clasicos (ta-
mano y morfologia de los huesos), bien porque los
huesos no se encuentran aun completamente desa-
rrollados y/o el nimero de elementos 6seos es insu-
ficiente, podemos aplicar los métodos moleculares
para estimar su sexo.

En el campo de la medicina forense se han desa-
rrollado diversos métodos para la estimacion del se-
xo utilizando la Reaccién en Cadena de la Polimerasa
(PCR), técnica que permite la répida amplificacion de
pequenas cantidades de ADN, incluso de una Unica
molécula, consiguiendo cantidades adecuadas para
su andlisis mediante técnicas rutinarias de electrofo-
resis (AASEN & MEDRANO, 1990; AKANE et al., 1992;
Cul et al., 1994; HANDYSIDE et al., 1990). Sin embargo,
las caracteristicas particulares del ADN antiguo
(ADNa), tales como su estado fragmentario (100 pa-
res de bases de longitud), baja eficiencia en la recu-
peracion del ADN y presencia de bases modificadas
en la secuencia nucleotidica, hacen necesaria la
adaptacion y modificacion de la técnica de andlisis
molecular (IZAGIRRE et al., 1998).

Los primeros anélisis para la estimacion del sexo
en restos arqueoldgicos mediante técnicas de biolo-
gla molecular, se basaron en la amplificacién de un
pequeno fragmento de una secuencia repetitiva alfoi-
de de 3,4 Kilobases (Kb), especifica del cromosoma
Y (HumMEL & HERRMANN, 1991, 1994b). La ventaja de
este sistema radica en que se analiza un fragmento
altamente repetitivo del cromosoma Y, hecho que fa-
cilita la amplificacién con éxito del ADN de restos an-
tiguos. El inconveniente es que aunque la presencia
del producto de amplificado indicaria que el resto es-
quelético analizado pertenece a un individuo masculi-
no, sin embargo la ausencia de amplificacién no indi-
carfa necesariamente que el individuo fuera femeni-
no, ya que existe una alta probabilidad de falsos ne-
gativos, causados por la baja cantidad y mala calidad
del ADNa (CooPeR, 1994; HAGELBERG & CLEGG, 1991;
PAABO et al., 1988).

Los trabajos posteriores, se han basado en la
amplificaciéon de un fragmento del primer intron del
gen de la amelogenina (AMG), que exhibe dimorfis-
mo sexual de longitud, es decir este gen presenta ta-
manos diferentes segun esté localizado en el cromo-
soma X o Y (NAKAHORI et al., 1991). FAERMAN et al.
(1995) utilizan tres primers para la amplificacién de
dos fragmentos del gen de la Amg. Uno de los pri-
mers es comun a ambos alelos del gen de la Amg (X
e Y) y los otros dos son especificos para cada uno de
los alelos de los cromosomas X e Y respectivamen-
te. El problema de esta metodologia es que el tama-
fo de los fragmentos amplificados es relativamente

grande (330 pb de longitud en los individuos femeni-
nos y 218 pb de longitud en los masculinos), y por
tanto, el rendimiento de estos sistemas en restos ar-
queoldgicos es muy bajo.

STONE et al. (1996) también amplificaron un pe-
queno fragmento del exon 6 del gen de la AMG: las
diferencias entre las copias de los cromosomas X e
Y se ponen de manifiesto mediante la hibridaciéon
con sondas especificas. Sin embargo, la ausencia de
sefales de hibridacién con la sonda del cromosoma
Y, puede resultar problematica (STONE et al., 1996).

Por ultimo, LASSEN et al. (1996) proponen la am-
plificacion del primer intron de la AMG, el cual exhibe
un dimorfismo de longitud. Asi, el fragmento en el
cromosoma X presenta una delecion de 6 pb que de-
termina una longitud de 106 pb, mientras que el frag-
mento amplificado en el cromosoma Y es de 112 pb.
El pequefno tamano de los fragmentos amplificados
(106/112 pb de longitud) es una ventaja cuando se
trabaja con ADNa, por lo que actualmente éste es el
sistema mas empleado en el caso de restos arqueo-
l6gicos.

En este trabajo hemos seleccionado un conjunto
de muestras de sexo conocido, a fin de optimizar las
técnicas moleculares en la estimacion del sexo de
los restos esqueléticos. Una vez comprobada la efi-
ciencia de la técnica, hemos analizado un conjunto
de muestras de interés antropolégico, de distinta an-
tigliedad, con el objetivo de obtener informacion mo-
lecular sobre el sexo de las mismas y contrastar es-
tos resultados con los obtenidos en el andlisis morfo-
l6gico de los restos 6seos.

Il. MATERIAL Y METODOS

En este trabajo se han analizado 71 muestras de
diversos yacimientos del Pafs Vasco, pertenecientes
a un amplio contexto temporal (Mesolitico, Neolitico,
edad del Bronce, s. VIl y s. XVIII). Se han analizado
asimismo, algunas muestras de sexo conocido, per-
tenecientes a una coleccion antropolégica de epoca
reciente (CAER), de 50 anos de antigliedad, com-
puesta por un conjunto de craneos y mandibulas pro-
cedentes de diversos conventos de clausura del Pals
Vasco, lo que nos permitié conocer el nombre, lugar
de nacimiento y sexo de los esqueletos, todos ellos
pertenecientes a mujeres. En las otras muestras ana-
lizadas en este trabajo (yacimiento de Aldaieta y de
Aizpea), el sexo se ha estimado primeramente me-
diante el analisis morfoldgico de los restos esqueléti-
cos; en el resto de las muestras no se ha podido es-
tablecer ningun diagndéstico sexual, dado el estado
fragmentario de los materiales antropolégicos. En la
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tabla 1 se indica, la localizacion y datacion de los ya-
cimientos analizados asi como el nimero de mues-
tras analizadas en cada caso.

Yacimiento Datacion n
Aizpea (Nafarroa) 6.600+50 1
SJAPL (Araba) 5.070+£150 - 5.020+£140 22
Urratxa (Bizkaia) 3.405+70 - 3.475+80 5
Aldaieta (Araba) s. VI-VII 17
Iglesias (Bizkaia) s. XVIII 5
CAER 50 anos antigliedad 21

Tabla 1. Muestras esqueléticas analizadas en el presente trabajo:
datacion y tamafo muestral

n, tamano muestral analizado
SJAPL, San Juan ante Portam Latinam (Araba)
CAER, Coleccién Antropoldgica de Epoca Reciente

Extraccion de ADN:

La extraccion del ADN se ha realizado a partir de
piezas dentarias intactas. Previamente a la extraccién
del ADN, las piezas dentarias se someten a un pro-
ceso de limpieza mediante acidos para eliminar posi-
bles ADN contaminantes adheridos a la superficie
del diente (GINTHER et al., 1992). A continuacién se
corta la raiz y se incuba toda la noche a 37°C, con
agitacién, en un volumen suficiente como para cubrir
toda la raiz con el buffer de lisis (0,5 M EDTA pH 8.0-
8,5, 0,5% SDS; 50 mM Tris-HCI pH 8,0 y 0,01 mg/ml
Proteinasa K). Posteriormente la mezcla se somete a
un proceso estandar de extraccion con fenol y otro
con cloroformo. EI ADN recuperado se concentra y
purifica en los concentradores Centricon-30.

Amplificacion via PCR:

La identificacion del sexo se ha realizado median-
te la amplificacion de un pequefo fragmento homo-
logo del intron 1 del gen de la AMG X-Y en los cro-
mosomas X-Y. Se han realizado un promedio de 6
amplificados diferentes del mismo individuo. La am-
plificaciéon se ha llevado a cabo mediante la técnica
de Hot Start en un volumen final de 50 pl, que con-
tiene: 10 mM Tris-HCI pH 8,3; 50 mM KCI; 2 mM
MgCly; 175 pM dNTP; 0,1 mg/ml BSA; 1,25 unida-
des de Tag DNA polimerasa; 0,4 uM de cada primer
(Aml1: 5'- CCC TGG GCT CTG TAA AGA ATA GTG-3'
y Ami2: 5'- ATC AGA GCT TAA ACT GGG AAG CTG-
3') y aproximadamente 10 pl del extracto de ADN di-
luido. La amplificacién se ha realizado en un termoci-
clador con las siguientes condiciones de temperatu-

ra: un paso inicial a 94°C (5 min), seguido de 60 ci-
clos a 94°C (15 segq), 45°C (5 seg) y 72°C (10 seg), fi-
nalmente un ciclo a 72°C (5 min).

El tamano del amplificado se verifica analizando
diez microlitros del amplificado, mediante electrofo-
resis en un gel de poliacrilamida del 12% vy tincién
con plata.

Precauciones:

Para cada conjunto de muestras extraidas se in-
cluye: un control de la extraccion, consistente en una
reaccién que se somete a todo el proceso de la ex-
traccién, pero a la gue no se le ahade tejido, y un
control negativo de la amplificacion, es decir, una re-
accioén a la que se le afaden todos los reactivos para
la amplificacién, excepto el ADN.

En el campo del ADN antiguo, para obtener re-
sultados fiables, es imprescindible realizar un anélisis
experimental serio y riguroso, que implica medidas
tales como la utilizacion de laboratorios fisicamente
separados en las diferentes fases del trabajo. La ex-
tracciéon y preparacion de las reacciones de amplifica-
cién, se han llevado a cabo en un laboratorio exclusi-
vamente dedicado al trabajo con ADN antiguo, libre
de ADN gendmico actual. Ademés, las superficies de
trabajo y los materiales, se lavan frecuentemente
con hipoclorito sédico y se irradian con luz UV. Todo
el material, tanto material plastico desechable como
reactivos, se compran estériles y, ademas, se some-
ten a irradiacion con luz U.V. en el laboratorio.

1 2 BE1 3 4 5§ BE2 M

Fig. 1. PAGE de los amplificados del gen de la Amelogenina. BEq y
BEjy: blancos de la extraccion. Muestras 1y 3, femeninas; 2, 4y 5
masculinas. M: marcador de peso molecular
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lll. RESULTADOS Y DISCUSION

Con este trabajo deseamos en primer lugar, eva-
luar la aplicabilidad de las técnicas de analisis del
ADN, para la estimacion del sexo de restos esquelé-
ticos. Para ello se han seleccionado un conjunto de
muestras de sexo conocido de 50 anos de antiglie-
dad (CAER) (Tabla 1). La estimacién del sexo a nivel
molecular, se ha llevado a cabo siguiendo el método
propuesto por LASSEN et al. (1996), consistente en la
amplificaciéon de un pequefno fragmento de 106 pb
de longitud, del intron 1 en el gen de la AMG-X y de
otro fragmento de 112 pb en el gen AMG-Y. Se ha
seleccionado este sistema porque tiene un tamano
pequeno y el tipaje es rapido y facil de interpretar.
Asi, este polimorfismo presenta dos bandas en los
individuos masculinos (106/112 pares de bases de
longitud) y una banda en los individuos femeninos
(106 pares de bases de longitud).

Todas las muestras analizadas en este trabajo
sobre la estimacion del sexo, se han analizado asi-
mismo en un estudio de la variablidad del ADN mito-
condrial (ADNmt) (IzAGIRRE & DE LA Rua 1999, 2000 y
otros datos no publicados). La comparacién de am-
bos anélisis nos ha permitido observar que el rendi-
miento obtenido para el gen de la AMG X-Y es me-
nor que para los polimorfismos del ADNmt, lo que es
claramente atribuible al hecho de que el gen de la
AMG X-Y es de copia Unica, mientras que el ADNmt
presenta en principio miles de copias por célula.

Las muestras de la CAER, con una antigtiedad in-
ferior a los 100 afos, presentan un rendimiento muy
alto durante la amplificacion (78%) (Tabla 2). En to-
dos los amplificados realizados, el tipaje molecular ha
definido dichos restos como perteneciente a muje-
res, lo que garantiza, a priori, la fiabilidad intrinseca
de la técnica y asimismo de los resultados posterio-
res obtenidos en restos esqueléticos de mayor anti-
gliedad y sexo desconocido.

Yacimiento %
Aizpea (Nafarroa) 100
SJAPL (Araba) 44
Urratxa (Bizkaia) 75
Aldaieta (Araba) 21,6
Iglesias (Bizkaia) 73
CAER 78

Tabla 2. Eficiencia obtenida en la amplificacion del ADN, en cada
yacimiento

%, porcentaje de amplificados positivos totales
SJAPL, San Juan ante Portam Latinam (Araba)
CAER, Colecciéon Antropoldgica de Epoca Reciente

En la Tabla 2 se indica el rendimiento obtenido
en la amplificacion del ADN en cada uno de los yaci-

mientos analizados en este trabajo. El yacimiento de
Aizpea, el de mayor antigliedad, presenta un Unico
individuo mesolitico, que se ha amplificado con éxito.
Los rendimientos mas altos se han obtenido (aparte
de en la CAER), en Urratxa (Edad del Bronce) y en las
muestras de las iglesias (s. XVIII, alrededor del 75%).
En el yacimiento neolitico de SJAPL y la necrépolis
tardoantiglia de Aldaieta, el rendimiento ha sido mu-
cho menor (44% vy 21,65%, respectivamente). Se
destaca que, muestras con una antigledad tan dis-
par como las pertenecientes a la CAER (50 afos de
antigliedad) y Urratxa (3.000 anos de antigledad),
presentan una eficiencia similar. Por otro lado,
SJAPL, con una antigliedad de aproximadamente
5.000 afos, tiene un rendimiento mayor (44%) que
Aldaieta (21,65%), con solo 1.500 afos de antigle-
dad. Estos resultados coinciden con lo observado en
los analisis de los polimorfismos del ADNmt, en los
que las muestras de Aldaieta han ofrecido el rendi-
miento més bajo (datos no publicados).

Al igual que en otros trabajos (LINDHAL, 1993;
HANDT et al., 1996; HAGELBERG & CLEGG, 1991; Tu-
ROSS, 1994), se constata que la antigliedad no es el
Unico factor que contribuye a un menor rendimiento
durante la amplificacién del ADN. Si bien, segun cier-
tos autores, existe un limite temporal estimado en
unos 100.000 anos, en el que independientemente
de las condiciones de preservacion de las muestras,
el dano oxidativo degradaria completamente el ADN
(LINDHAL, 1993), en nuestro caso, el yacimiento més
antiguo no supera los 6.000 anos de antigliedad. En
esta escala temporal, el mayor o menor grado de
preservacion o degradacion del ADN, depende de
procesos hidroliticos y oxidativos que ocurren una
vez muerto el organismo y que provocan la rotura de
las cadenas de ADN. Estos procesos presentan una
doble dependencia, tanto de la antigliedad de las
muestras como de las condiciones ambientales a las
qgque han estado sometidas (DORAN et al., 1986;
PAABO, 1985). Asi, los ambientes hiumedos favorecen
la depurinizacion del ADN (y consiguiente rotura de la
molécula); mientras que temperaturas altas de entre
35-40°C vy valores de pH cercanos a la neutralidad,
minimizan la autoélisis enzimética, favoreciendo la
preservacién del ADN.Todos estos factores han podi-
do provocar que, muestras como las recuperadas en
los yacimientos de Aizpea (6.000 anos de antigle-
dad) y de SJAPL (5.000 anos de antigliedad), presen-
ten un rendimiento mayor que otras no tan antiguas,
como por ejemplo, las de la necrépolis de Aldaieta (s.
VI-VII).

Un aspecto importante de la amplificaciéon por
PCR, que hay que tener en cuenta para la interpreta-
cion de los resultados, es el fendmeno de la pérdida
alélica, debido a una amplificacién preferencial del
alelo mas corto. En otros trabajos también se ha de-
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mostrado la pérdida de uno de los alelos debido al
estado degradado del ADN (ZierpT et al., 1996;
VERNESI et al. (19993, b). Mientras que la presencia
Unica del alelo mas largo (112 pb de longitud), no im-
posibilita la determinacién del sexo, ya que es exclu-
sivo del cromosoma Y, la presencia de Unicamente el
alelo mas corto (106 pb) puede conducirnos erronea-
mente a considerar como mujer una muestra perte-
neciente a un hombre, pero que haya perdido el alelo
més largo, debido a un fallo durante la amplificacion.

Dada la posibilidad de que la degradacion del
ADN provoque la pérdida del alelo mas largo, no po-
driamos establecer con certeza la asignacién de una
muestra al sexo femenino, ya que podria tratarse
simplemente de un falso negativo. Por ello, hemos
considerado que una posible forma, por ahora, de
asignar con fiablidad el sexo femenino molecular-
mente, en muestras antiguas, es mediante la confir-
macion del resultado mediante multiples repeticio-
nes del analisis en la misma muestra, en combina-
cion con el andlisis de dos muestras independientes
del mismo individuo.

En la Tabla 3 se presentan los resultados obteni-
dos en las muestras analizadas en este trabajo.
Primeramente, observamos tipajes concordantes en
las 12 muestras analizadas por duplicado (Igl.1A-B,
Igl.3A-B; CAER.4A-B; CAER.6A-B; CAER.7A-B; CA-
ER.8A-B; CAER.10A-B; CAER.12A-B; CAER.13A-B;
SJ.28A-b; SJ.29A-B; SJ.30A-B).

En el caso de la necrépolis de Aldaieta, el sexo
de los esqueletos se habia estimado previamente
mediante el anélisis de los caracteres antropolégicos
utilizados normalmente para la asignacién del sexo a
nivel morfoldgico (datos no publicados). Esta estima-
cion morfolégica se ha contrastado, en algunos ca-
sos, con datos arqueoldgicos, como los ajuares
(AzKARATE, 2000). El analisis molecular de las mues-
tras de Aldaieta ha proporcionado resultados relativa-
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mente satisfactorios, ya que a pesar del bajo rendi-
miento obtenido (Tabla 2), en los casos en los que ha
sido posible estimar el sexo a nivel molecular, el tipa-
je obtenido coincide con el inferido mediante las téc-
nicas antropolégicas clasicas. Una excepcion ha sido
la muestra Ald.27, que puede plantear una discusion
interesante ya que morfolégicamente se ha clasifica-
do como mujer, y a nivel molecular presenta dos
bandas (106/112 pb de longitud), que clasifican a es-
te individuo como hombre. No obstante, hay que te-
ner en cuenta que, primero, el estado de preserva-
cion de esta muestra es muy pobre, ya que tan sélo
se ha logrado un Unico amplificado positivo de un to-
tal de 6 intentos; y en segundo lugar, que la estima-
cion del sexo a nivel morfolégico no tiene una fiabili-
dad del 100%, pudiéndo tratarse de un hombre que
presentara rasgos morfolégicos dentro del rango de
las mujeres. Esta cuestion podré discutirse cuando
estén mas elaborados los datos proporcionados por
la arqueologia y la antropologia.

En conclusion, los resultados obtenidos en este
trabajo, indican que es posible la determinacion del
sexo en restos esqueléticos, mediante técnicas mo-
leculares, aunque su rendimiento puede verse redu-
cido en funcion del estado de preservacion de las
muestras. Estas técnicas nos abren la posibilidad de
determinar el sexo, incluso de aquellos restos muy
fragmentados o de individuos infantiles, y nos permi-
ten recuperar la informacién de restos humanos, en
ocasiones de gran relevancia antropologica, que de
otro modo no podrian ser considerados.
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Tabla 3. Resultados de la amplificacion del gen de la amelogenina en la muestras esqueléticas analizadas en este trabajo

Muestra n° PCR 106* 106/112** Estimacion sexo Estimacion sexo
(morfolégica) (molecular)
URRATXA
Urra-1 4 4 0 Femenino
Urra-2 4 3 1 Masculino
Urra-3 4 1 0 N.D.
Urra-4 4 0 0 N.D.
Urra-5 4 2 0 Femenino?
AIZPEA 4 4 0 Mujer Femenino
IGLESIAS
Ig-1A 6 4 0 Femenino
Ig-1B 6 0 0 N.D.
Igl-2 6 6 0 Femenino
Igl-3A 6 0 6 Masculino
Igl-3B 6 0 6 Masculino
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Tabla 3 continuacion

Muestra n° PCR 106* 106/112** Estimacion sexo Estimacion sexo
(morfolégica) (molecular)
CAER
4A 6 1 0 Mujer Femenino?
4B 6 2 0 Mujer Femenino?
5 4 3 0 Mujer Femenino
B6A 4 4 0 Mujer Femenino
6B 4 4 0 Mujer Femenino
7A 6 5 0 Mujer Femenino
7B 6 3 0 Mujer Femenino
8A 6 5 0 Mujer Femenino
8B 6 6 0 Mujer Femenino
9 6 4 0 Mujer Femenino
10A 4 3 0 Mujer Femenino
10B 4 3 0 Mujer Femenino
I 4 3 0 Mujer Femenino
12A 4 4 0 Mujer Femenino
12B 4 4 0 Mujer Femenino
13A 4 3 0 Mujer Femenino
13B 4 2 0 Mujer Femenino
14 4 4 0 Mujer Femenino
15 4 4 0 Mujer Femenino
16 4 3 0 Mujer Femenino
17 4 3 0 Mujer Femenino
SJAPL
SJ-28A 4 2 2 Masculino
SJ-28B 4 0 4 Masculino
SJ-29A 4 0 0 N.D.
SJ-29B 4 2 2 Masculino
SJ-30A 4 0 4 Masculino
SJ-30B 4 0 4 Masculino
SJ-1 6 0 0 N.D.
SJ-2 6 4 0 Femenino
SJ-3 6 2 0 N.D.
SJ-4 6 5 0 Femenino
SJ-5 6 3 2 Masculino
SJ-6 6 2 0 N.D.
SJ-7 6 2 0 N.D.
SJ-8 6 2 0 N.D.
SJ-9 6 5 0 Femenino
SJ-10 6 0 0 N.D.
SJ-11 6 2 0 N.D.
SJ-12 6 0 0 N.D.
SJ-13 6 0 0 N.D.
SJ-14 6 0 0 N.D.
SJ-15 6 0 4 Masculino
SJ-16 6 0 0 N.D.
ALDAIETA
Ald-20 6 4 0 Mujer Femenino
Ald-22 6 0 0 Hombre N.D.
Ald-23 6 1 0 Hombre N.D.
Ald-25 6 2 1 Hombre Masculino
Ald-26 6 1 0 Hombre N.D.
Ald-27 6 0 1 Mujer N.D.
Ald-28 6 2 0 Mujer N.D.
Ald-29 6 0 0 Hombre N.D.
Ald-31 6 2 0 Hombre N.D.
Ald-32 6 1 0 Hombre N.D.
Ald-33 6 1 0 Hombre N.D.
Ald-34 6 0 0 Mujer N.D.
Ald-35 6 0 0 Mujer N.D.
Ald-37 6 1 2 Hombre Masculino
Ald-38 6 0 0 Mujer N.D.
Ald-39 6 0 0 Mujer N.D.
Ald-40 6 2 0 Mujer N.D.

n°® PCR, n° de veces que se ha amplificado cada muestra

*, 106 (tamano del ADN amplificado en pares de bases): n° de amplificados que han dado Unicamente la banda de 106 pb

** 106/112 (tamafo del ADN amplificado de 106 pb (correspondiente al cromosoma X) y de 112 pb (correspondiente al
cromosoma Y)): n° de amplificados que han dado dos bandas, de 106 pb y de 112 pb.

IGLESIAS (Igl): restos humanos del siglo XVIII. CAER: coleccion antropoldgica de época reciente.
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